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ROVIDITESEK

ABHD12B —a/B-hidrolaz domént tartalmaz612B (a/B hydrolase domain containing
12B)
AFLP — amplifikalt fragmenthossz polimorfizmus (amplified fragment lenght
polymorphism)
AMELX — amelogenin X-kapcsolt (amelogenin X-linked)
ARF6 — ADP ribolizacios faktor 6 (ADP ribosylation factor 6)
ARHGAPS8 — rho GTPaz aktivalo fehérje 8 (rho GTPase activating protein 8)
BAC — bakterialis mesterséges kromoszomak (bacterial artificial chromosome)
BMP7 — csont morfogenetikus fehérje (bone morphogenic protein 7)
BLUP — legjobb linearis torzitatlan becslés (best linear unbiased prediction)
BRAF — b-raf protoonkogén, szerin/treonin kinaz (b-raf protooncogene,
serine/threonine kinase)
CADM2 — sejtadhézios molekula 2 (cell adhesion molecule 2)
CASA — szamitogépvezérelt spermaanalizis (computer-assisted sperm analysis)
CDNS — komplementer DNS (complementary DNA)
ChIP — kromatin immunoprecipitaciora (chromatin immunoprecipitation)
Cl — konfidencia intervallum (confidence interval)
CL — sargatest (corpus luteum)
CLTC - clathrin nehéz lanc (clathrin heavy chain)
CYP19A1 — citokrom P450 19 csalad A alcsalad 1 (cytochrome P450 family 19
subfamily A member 1)
DamID — DNS adenin metiltranszferaz azonositasa (DNA adenine methyltransferase
identification)
EBF1 — korai B sejt faktor 1 (early B cell factor 1)
EDTA — etilén-diamin-tetraecetsav (ethylenediaminetetraacetic acid)
EGF — epidermalis ndvekedési faktor (epidermal growth factor)
ESR1 — 6sztrogén receptor 1 (estrogen receptor 1)
ESR2 — 6sztrogén receptor 2 (estrogen receptor 2)
EST — expresszalt szekvencia darabok (expressed sequence tag)
FBXO31 — f-box fehérje 31 (f-box protein 31)
FDR — téves felderitési arany (false discovery rate)



FGF12 — fibroblaszt novekedési faktor 12 (fibroblast growth factor 12)

FOXL1 — forkhead box L1

FSH — follikulus stimulalé hormon (follicle-stimulating hormone)

FUT2 — fukoziltranszferaz 2 (fucosyltransferase 2)

GIMP — GNU képmanipulacios program (GNU image manipulation program)

GR — felnevelési rata (growth rate)

GS — genom szelekcié (genome selection)

GWAS - teljes genomasszociacios vizsgalatok (genome wide association study)

HGP — human genom projekt (human genome project)

IBL — két fialas kozott eltelt id6 (interval between litters)

LD — kapcsoltsagi egyenldtlenség (linkage disequilibrium)

LH — luteinizal6 hormon (luteinizing hormone)

LIPI —lipaz I (lipase I)

LWA — alomtomeg (litter weight of piglets born alive)

MAF — minor allélgyakorisag (minor allel frequency)

MAPK10 — mitogén aktivalt protein kinaz 10 (mitogen-activated protein kinase 10)

MARCKS — myristoylated alanine-rich c-kinase substrate

MAS — marker segitségével végzett szelekcid (marker-assisted selection)

MASDA — multiplex allél-specifikus diagnosztikai vizsgalat (multiplex allele-specific
diagnostic assay)

MED13L — mediator komplex alegység 13 (mediator complex subunit 13)

MEGF11 — tobbszordés epidermalis novekedési faktor-szerti fehérje 11 (multiple
epidermal growth factor-like domains protein 11)

MFSE — Magyar Fajtatiszta Sertést Tenyésztok Egyesiilete

MKRN21 — makorin ring finger fehérje 1 (makorin ring finger protein 1)

ML — magyar lapalysertés

MNBA — élve sziiletett malacok szamanak atlaga (mean number of piglets born alive)

MNBD - holtan sziiletett malacok szamanak atlaga (mean number of piglets born dead)

MNF — magyar nagyfehér htissertés

MTHFSD — metilén-tetrahidrofolat-dehidrogenaz (methenyltetrahydrofolate synthetase
domain containing)

MTNB — Gsszesen sziiletett malacok szamanak atlaga (mean total number of piglets

born)

M21D — 21 napos atlagos alomtdmeg (mean litter weight on the 21st day)
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NBA — ¢élve sziiletett malacok szama (number of piglets born alive)

NBD — holtan sziiletett malacok szama (number of piglets born dead)

NGS —1j generacios szekvenalas (next generation sequencing)

NL — fialasok szama (number of litters)

PADI2 — peptidyl-arginine-deiminaz 2 (peptidyl arginine deiminase 2)

PAGs — terhességet befolyasold glikoprotein géncsalad (pregnancy-associated
glycoprotein gene family)

PCR — polimeraz lancreakcio (polymerase chain reaction)

PDGFRB — vérlemezkékbdl szarmazo novekedési faktor receptor béta (platelet derived
growth factor receptor beta)

PKD2 — policisztin 2 (polycystin 2)

PL — fialési szazalék (percentage of litters)

PPAR — peroxiszoma proliferatorral aktivalt receptor (peroxisome proliferator activated

receptor)

PRR5 — porlin gazdag 5 (proline rich 5)

QTL — mennyiségi tulajdonsagokat meghataroz6 16kusz (quantitative trait loci)

RAPD - véletlenszertien sokszorositott polimorf DNS (random amplified polymorphic

DNA)

RH — radiacios hibrid panel (radiation hybrid panel)

RFLP — restrikcios fragmenthossz-plimorfizmus (restriction fragment length
polymorphism)

RFPLA4B — ret finger fehérje-szerti 4B (ret finger protein like 4B)

RPL6 — riboszomalis fehérje L6 (ribosomal protein L6)

RPS6KB1 — (ribosomal protein S6 kinase beta-1)

SCLY - szelenocisztein liaz (selenocysteine lyase)

SDS — natrium-dodecil-szulfat (sodium dodecyl sulfate)

SGSC - sertés genom szekvenalasi konzorcium (Swine Genome Sequencing
Consortium)

SLITRK2 — SLIT és NTRK szerti csalad 2 (SLIT and NTRK Like Family Member 2)

SMRT — egymolekulas valosidejti szekvenalas (single molecule real-time sequencing)

SNORAT0 — kis nuklearis RNS, H/ACA Box 70 (small nucleolar RNA, H/ACA Box

70)
SNP — egypontos nukleotid polimorfizmus (single nucleotid polymorphism)

SPEF2 — spermium flagellaris fehérje 2 (sperm flagellar 2)
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SPP1 — szekretalt foszfoprotein 1 (secreted phosphoprotein 1)

SSCP — egyszali  konformacio-polimorfizmus  (single-strand  conformation
polymorphism)

SSR - rovid szekvenciaismétlés (simple sequence repeat)

STR — rovid tandemismétlés (short tandem repeat)

STS — szekvencia-cimkézett hely (sequence tagged sites)

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

TNB — 6sszesen sziiletett malacok szama (total number of piglets born)

TRIS — tris-hidroximetil-aminometan (tris hydroxymethyl aminomethane)

TSMS — valoés idejii egymolekulas szekvenalas (true single molecule sequencing)

UCHL1 — ubiquitin c-terminalis hidrolaz L1 (ubiquitin c-terminal hydrolase L1)

UTR — nem kodol6 régio (untranslated region)



1. BEVEZETES

A magyar allattenyésztés egyik legfontosabb 4gazata a sertéstenyésztés. A 2019
decemberi adatok alapjan 2.634.400 sertés alkotja Magyarorszag sertésallomanyat
(KSH, 2020a). A magyarorszagi egy fore jutd sertéshtisfogyasztas a legfrissebb KSH
adatok szerint 2004 és 2018 kozott eltelt idészakra vonatkozdan folyamatos ndvekedést
mutatott. 2004-ben 25,9 kg volt az egy fore jutd sertéshusfogyasztas, amely 2018-ra
32,9 kg-ra nétt (KSH, 2020b). A vizsgalt tobb, mint egy évtized tavlatabol is lathato,
hogy a novekvd sertéshusfogyasztds tobb sertés tartdsat, sertéshus eldallitasat teszi
sziikségessé, amely a termelés gazdasdgossagat is befolyasolja. A jobb tenyésztési,
termelési eredményekkel gazdasagosabb tenyésztés érhetd el hosszu tavon.

A hazankban tenyésztésben 1évo fajtadk szdmos pozitiv gazdasagi tulajdonsaggal
rendelkeznek, amely fajtdk kozé tartoznak a magyar nagyfehér és magyar lapaly
sertésfajtaink is. JO alkalmazkodo- és stressztiiroképességgel, valamint jo termelési
tulajdonsagokkal rendelkeznek. Pozitiv tulajdonsidgaikat mér tenyésztésiik kezdetén
felismerték a szakemberek, ezaltal a magyar lapaly sertést arutermeld keresztezésekben
apai partnerként, a magyar nagyfehér hussertést anyai partnerként a mai napig
alkalmazzak. Mindazonaltal az eredményesebb termelés elérése érdekében tenyésztett
nyugat-eurdpai hibridek az elmult évtizedekben jobb eredményeket értek el a magyar
nagyfehér és a magyar lapaly sertésfajtakhoz viszonyitva, ezzel kiszoritva e két fajtat az
¢élvonalbol.

Hazai fajtdink megdvasat és versenyképességének novelését ezért nagyon fontos
feladatnak tartjuk. Elsédlegesen szaporasagi, szaporodasbiologiai tulajdonsagokban
maradnak el a keresztezett fajtaktol, emiatt tetemes gazdasagi kar érheti a tenyésztot.

A célzott genetikai vizsgalatok hosszu tava, kovetkezetes szelekcids munkéval
kombinalva  hozzdjarulhatnak  hazai fajtdink  szaporodésbioldgiai, termelési

paramétereinek, illetve versenyképességének javitasdhoz.



1. 1. Célkitiizés

Dolgozatom {6 célkitizései a kovetkezok voltak:

- a himivara egyedek (magyar nagyfehér és magyar lapaly) andrologial,

spermatologiai vizsgalatainak elemzése:

- motilitas (Sperm Class Analyzer — SCA, Microptic S. L.,
Spanyolorszag), ultrahang (Tringa Linear VET, Esaote,
Spanyolorszag), hdékamera (InfiRay IRAC200H, Yantai I[Ray
Technology Co., Ltd., Kina), morfologia: Kovacs-Foote féle festési
eljards az ejakuldtum termékenyitésre vald alkalmassagéanak,

valamint a him nemi szervek egészségi allapotanak felmérésére

- a sertések (magyar nagyfehér, magyar lapaly, danbred x duroc, duroc x
pietrain) termékenyitGanyaganak motilitasvizsgalatara szolgaldo hordozhato
eszkbz  (Ongo  Sperm  Test®,  Microfluidlabs, = Magyarorszag)

alkalmazhatdsaganak ellendrzése

- a néivara (magyar nagyfehér) egyedeknél az alabbi szaporodasbiologiai
mutatokkal kapcsoltsagot mutaté egypontos nukleotid polimorfizmusok
(SNP) feltarasa:

- fialasok szama (NL)

- fialési szazalék (PL)

- ¢lve sziiletett malacok szama (NBA)

- Osszesen sziiletett malacok szama (TNB)

- holtan sziiletett malacok szama (NBD)

- sziiletéskori alomtomeg (LWA)

- 21 napos atlagos alomtomeg (M21D)

- két fialas kozott eltelt id6 (IBL)

- ¢lve sziiletett malacok szamanak atlaga (MNBA)

- holtan sziiletett malacok szamanak atlaga (MNBD)
- Osszesen sziiletett malacok szamanak atlaga (MTNB)

- felnevelési rata (GR)
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2. IRODALMI ATTEKINTES

2. 1. A sertés eredete és domesztikacioja

A hazi sertés (Sus scrofa domesticus) a Cetartiodactyla osztalyaba, a parosujja
patasok (Artiodactyla) rendjébe, a diszn6félék (Suidae) csaladjaba tartozo monofiletikus
eredetii allat (HORVAINE, 2015a), a vadsertés (Sus scrofa) leszarmazottja. A Suidae
csalad megkdzelitdleg 20 millio évvel ezelott az oligocén foldtdrténeti korban jott 1étre.
A csaladon belil az évmillidk soran tobb alcsalad alakult ki, illetve tint el. A
fennmaradt ¢smaradvanyok alapjan a miocénben legaldbb négy, a pliocén-pleisztocén
kor hataran azonban mar csak két alcsalad létezhetett Eurazsiaban. Mara egyetlen, az
Afrikaban és Eurazsiaban €16 17 fajt magaba foglald Suinae alcsalad maradt fenn
(FRANTZ és mtsai, 2015). A ma é16 hazi sertés két vad 6st6l, a Kozép- és Eszak-
Eurdépaban, Kelet-Azsiaban és Indidban honos eurdpai vadsertéstél (Sus scrofa ferus) és
a Kozép- és Kelet-Azsiaban, Indidban, Kozép-Kindban és a Szunda-szigeteken
eléforduld azsiai vadsertést6l (Sus vittatus) szarmaztathatd. FRANTZ és mtsai (2015)
szerint a sertés haziasitasa a szarvasmarha, a juh és a kecske domesztikacidjaval egy
id6ben, a holocén kor elején kezdddott. A sertés haziasitasat HORN, (1955), valamint
SCHANDL és mtsai (1961) az idészamitasunk el6tti hatodik, mig GIUFFRA és mtsai

(2000) az idészamitasunk el6tti kilencedik évezredre teszik.
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2. 2. A sertés gazdasagi jelentosége

A sertésagazat napjainkban is a magyar mezOgazdasdg meghatirozd agazata. A
sertéstenyésztés {6 célja a hus- ¢és zsirtermelés. Magyarorszagot, folydinak
szabalyozasat megel6zden, miveletlen, mocsaras-fiives teriiletek jellemezték, amelyek
kedvezd koriilményeket biztositottak a jo zsirtermeld bakonyi, valamint a kevesebb
zsirt, de tobb hust szolgaltatod szalontai sertések tartasahoz. Az 1800-as évek kdzepétdl a
megvaltozott igények miatt céltudatos kivalogatds, atalakité keresztezés utjan
eldallitottak a kiemelked6 zsirtermeld képességli mangalica fajtat, amelynek tenyésztési
alapjat a bakonyi, szalontai és sumadia sertés adta. A hazai piacra torténd zsirsertés
tenyésztésen kiviil a hizosertés export (Ausztria, Németorszdg, Csehorszag) is
fellendiilt. A vilagvalsagot (1929-1931) kovetéen gyors fejlédésnek indult a
sertéstenyésztés, egyre tobb termeld foglalkozott sertéstartdssal. Egyre nagyobb igény
mutatkozott a kevésbé zsiros hentesaru eldallitdsara alkalmas sertésfajtak irant, ekkor
kezdddott a jo hustermeld képességli fajtak magyarorszagi térhoditasa. A sertést nagy
genetikai valtozékonysag jellemzi, amit kedvezdbb hus és zsir aranyu vagosertések
eléallitasanak céljabol a mangalica és hustipust fajtak (jellemzéen berkshire)
keresztezésével végzett szelekcio is jol mutat (SCHANDL és mtsai, 1961).

A 11. vilaghaborut kovetden az addig miikodod térzstenyészetek szama lecsokkent, a
megmaradt sertéstartd gazdasagok rossz allapotban voltak (BALTAY, 1983). A 20.
szazad masodik felében a mezdgazdasag, igy a sertésdgazat is dinamikus fejlédésnek
indult (VINKLERNE, 2017). A magyarorszagi sertésallomany folyamatosan nétt, az
1967-ben inditott kozponti sertéshiistermelés-fejlesztési programnak kdszonhetden tobb,
mint kétszazotven szakositott sertéstelep épiilt, emellett a kevésbé beruhdzas igényes
haztaji-kistermeldi sertéstartds 1is kiemelkedden magas ardnyt képviselt. A
szazadfordulon a 3,2 milliés hazai sertésallomany a *70-es évek végére elérte a 7,3
milliot (CSIRE, 1976), amely 1990-re mar 8 milliora emelkedett (KSH, 2020c).

A rendszervaltast kovetd magyarorszagi sertésallomany jelentOsen lecsokkent,
amelynek alakulasat az 1. diagram mutatja be. Az Eurépai Unidhoz valod
csatlakozasunkat (2004) kovetden a kistermeld gazdasagok szama tovabb csokkent
(KSH, 2020d), ami a kozgazdasagi kornyezet megvaltozasa mellett vélhetéen a még
szigorubb  allategészségiigyi, tartastechnologiai és allatjoléti  eldirasokkal s

magyarazhato.
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1. diagram: Sertésallomany alakulasa 1995 és 2019 kozott
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A legfrissebb KSH adatok szerint 2018-ban az Eurdpai Unié mezdgazdasagi
kibocsatasanak (436 milliard eurd) 2%-at Magyarorszag termelte meg, a bruttdé hazai
termék (GDP) termeléséhez pedig 3,6%-kal jarult hozza a mezdgazdasag, amely
értékbol 4,3%-ot az allattenyésztés adott (KSH, 2020e).

A sertéshus kivalo réz-, vas-, cink-, szelén-, Bi, és A vitamin-, folsav-, valamint
fehérjeforras (NOHR ¢és BIESALKSKI, 2007). A husrészek fehérjetartalma eltérd, 16-
20% kozott valtozik. Koleszterintartalma kozepes (50-62 mg/100g). A husféleségek
koziil a legnagyobb mennyiségben tartalmaz B; vitamint, amely a szénhidrat-
anyagcsere milkodéséhez nélkiilozhetetlen. CSIRE (1976) szerint a népélelmezésben
jatszott szerepe mellett az agazat fontos gazdasagi elénye a sertéstenyésztésbe
befektetett pénz viszonylag gyors megtériilése volt. Az emberhez anatomiai és élettani
hasonlosdganak kdszonhetéen a human gyogyszerkutatasban és orvosi gyakorlatban

szintén jelentds a szerepe.

13



2. 3. A sertés szaporodasbiologiaja

2. 3. 1. A koca szaporodasbiologiaja

A sertés multipara faj, a koca folyamatos ivari miikodése (polidsztrusz) lehetévé
teszi az évszaktol fliggetlen fialast, termékenységben azonban eltérés mutatkozik egyes
évszakok kozott. A sertés hdszabalyozéasi tulajdonsagai miatt érzékeny a magas
hémérsékletre, igy a fogamzasi mutatok altalaban gyengébbek a nyari melegben, mint
hiivosebb idészakokban (BECZE, 1981; HARASZTI, 1987). A sertés 5 honapos kora
koriil mutathat ivari aktivitast. Az ivarérettség és a tenyésztésbe vétel optimalis idejét
azonban a fajta, az ivar, a tartasi- és a takarmanyozasi koriilmények, valamint genetikai
tényezok befolyasoljak. Az ivarérettség elérésével még nem vonhatd tenyésztésbe az
allat, kifejlett kori testtomegének megkozelitdleg a felét elérve valik tenyészéretté.
Korédn érdnek tartjuk a 7-8 honapos korra, késdn érének a 9-10 hoénapos korra

tenyészérett fajtakat (SZABO, 2015).

A kocék ivari ciklusa 4tlagosan 21 napig tart (18-24 nap; siildok esetében révidebb,
kocaknal hosszabb). A ciklus tiiszé vagy follikulus fazisa 6-7 nap, amely a tlisz6érés
kezdetétdl az ovulacioig tart. Az elsédleges tiiszok kialakulasat kdvetéen a lapham
tobbrétegli  kob-, majd hengerhamma alakul (masodlagos tiisz6), ezt kovetden
harmadlagos érett, folyadékkal teli tiiszové valik. A sargatest (CL) vagy lutedlis fazis
14-16 nap. A folyamat az érett Graaf-féle tiisz6k megrepedésével kezdddik és a
luteolizisig tart. A felrepedt tiiszok lumenében 0j szovet, a sargatest keletkezik, amely
sertéseknél halvany rozsavords, a fazis végére vilagosabb szinii. A sargatest altal termelt
progeszteron tartja fent termékenyiilés esetén a vemhességet. Sikertelen termékenyiilés
esetén, atlagosan a ciklus 16. napjdn megindul a sargatest regresszidja. Az ivarzas
altalaban 2-3 napig tart, a tiiszorepedés az ivarzas kezdetét kovetéen atlagosan 36 ora
mulva indul meg. Az ivarzas kezdetén (elGivarzas, 1-2 nap) a néivaru allat nyugtalan,
¢lénk, étvagya csokken, érdekl6dd, kiilondsen a kan irant. A teljes ivarzast (1-2 nap) a
tlirési reflex (a koca a keresztcsonti tajékra Kifejtett nyomas eldl nem tér ki) kialakulasa
mutatja, lathatova valnak a receptivitas jelei (HORN és mtsai, 2011). A genitalis
traktusban kiilsé és bels6 valtozasok tapasztalhatok (a péraajkak duzzadtak, kipirultak, a

pérarésbdl ivari nyalka és feromonok iriilnek, a méhszaj megnyilik, a petefészekben
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bekovetkezik a tiiszérepedés). A posztdsztruszban fokozatosan megsziinnek az ivarzasi
tiinetek (SENGER, 2005).

A keresdkanok bevonasa ¢és a tlirési reflex megfigyelése nagyban hozzajarulhat a
kocak sikeres, optimalis idében torténd inszeminalasdhoz vagy fedeztetéséhez. A tlirési
reflex megjelenését kovetden 36-40 oraval kovetkezik be az ovuldcid, amelytdl
szamitva korilbeliil 12 o6ran keresztiil termékenyiiloképesek a petesejtek. A
himivarsejteknek (18-24 o6raig termékenyitoképesek) az ovulacid elott a termékenyiilés
helyén, a petevezetoben kell lenniiik, igy a tlirési reflex megjelenését kovetéen 10-24
oraval késébb célszerli inszeminalni a kocat (kétszer). A kocak vemhességi ideje 114
nap. A termékenytilést kovetden a 16-32 sejtes morula stadiumma alakul6 zigéta a 3.
napon a méhbe érkezik, a 6-10. napon kialakul a blastociszta, a 13-17. napon az embrio
implantalodik a méhben (HARASZTI, 1987). Fajtatol figgden 6-18 utodot hoznak a
vilagra, a malacok atlagos sziiletéskori tomege 1,2-1,8 kg. A malacok a fialast kovetd
21-28. napos korban valaszthatok és hizoba allithatok, a ndvendékek a nagy ndvekedési

erélynek koszonhetéen 6-8 honapos korra elérik a 90-110 kg-os vagosulyt.

2. 3. 2. A kan szaporodasbiologiaja

A himivaru sertés bels6 nemi szervei a mellékhere (fej és farok), az ondovezetd, a
jarulékos nemi mirigyek és a herék, kiilsé nemi szervei a himvessz0 és a tasak. A sertés
esetében az ondohodlyag kivezetd csove fiiggetlen az ondovezet6tdl és nincs ampullaris
mirigye (BECZE és mtsai, 1983).

A kansiildék 5-8 honapos korban érik el az ivarérettséget, tenyészéretté viszont
csak 1-2 éves korukra valnak. Termékenyitéanyaguk a herében termelédik, majd 9-11
nap alatt valik éretté, mire eljut a mellékhere farki végébe. A jarulékos nemi mirigyek
valadékaval keveredve valnak mozgasképessé, majd az ejakulacio alkalmaval jutnak a
n6éi nemi utakba. Az ejakulatum mennyisége 250-400 ml (széls6séges esetben 150 ml
vagy 500 ml is lehet). A mennyiséghez képest a spermiumkoncentracié kevésnek
mondhat6: 2-300 x 10%/ml vagy 150.000 db/ul (SARLOS, 1996). A normal, egészséges
sperma szine fehér, kékes beiitéssel, €z azonban valtozhat attol fiiggben, hogy milyen
strtin ugratjdk a kant (FRUNZA és mtsai, 2008). A spermiogenezist az
adenohipofizisben termelddé FSH ¢és LH szabalyozza, amelyek termelését pedig a

hipotalamuszban termel6dé GnRH serkenti a vérarammal az adenohipofizisbe eljutva.
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a libido kialakulasaért (CLOSE, 2006).

2. 3. 3. A termékenyitéanyag motilitas és morfoldgiai vizsgélata

A gazdasagos termelés, a kielégitd szaporasagi mutatok elérése - kiilondsen a
mesterséges termékenyités térhoditasa ota - az anyai tulajdonsagok mellett a himivara
allatok szaporodasbioldgiai tulajdonsagain, allapotan is mulik.

A kanok fertilitasat tobbek kozott a sperma sirisége, motilitdsa, a spermium
anomalidk eléfordulasi arAnya nagymértékben befolyasolja (SARLOS, 1996). A sikeres
mesterséges termékenyitéshez a spermavizsgalat, az ejakulatum mennyiségi ¢s mindségi
paramétereinek ismerete elengedhetetleniil fontos. A spermavizsgalat célja az
ejakulatum termékenyitésre vald alkalmassaganak, valamint a him nemi szervek
egészségi allapotanak felmérése. A mindennapi diagnosztikédban a sperma mindségének
vizsgalatara leggyakrabban motilitasvizsgalatot alkalmaznak egyszerlisége, gyorsasaga
¢s hatékonysaga miatt. A vizsgalat értékelési modszereinek fejlodése (fénymikroszkop,
multiexpozicios fényképezés, spektrofotométer, szamitogépvezérelt spermaanalizatorok
— CASA alkalmazasa), nagymértékben megkonnyitette a mindennapi terepmunkat a
gyakorlati szakemberek és a kutatok szamara egyarant (HORVATH és mtsai, 2006).

A 16. szazadban feltalalt, Zacharias Janssen nevéhez fiz6do, ma is széles korben
alkalmazott hagyoméanyos fénymikroszkop vagy mas néven optikai mikroszkop fény
segitségével szabad szemmel nem lathatd szervek, szovetek, targyak kimutatdsara
alkalmas (CAPRETTE, 2012). A spermiumok motilitasanak vizsgalatara a sotét
latoteres mikroszkop, illetve a faziskontraszt-mikroszkop (ZERNIKE, 1942) terjedt el a
legszélesebb korben. A sotét latdteres mikroszkopbol kilépd fénysugarak a vizsgalt
targyra, részecskére ferdén érkeznek, a részecskével litkdzve torést szenvednek, ezaltal
csak egy résziik jut be a targylencsébe, a sejtek fehér szinnel lathatok a sotét latotérben.
A féziskontraszt-mikroszkop optikai rendszerei megfeleld mértékii faziseltolast hoznak
létre a fénysugarak kozott (MEDVECZKY és mtsai, 1999; HORVATH és mtsai, 2006;
ROHDE, 2011). Mikroszkopos vizsgalat soran a spermiumok mozgasanak kiértékelését

a nagyitds mértéke befolyasolja.  Kis nagyitassal (50-100x) a tomegmozgas
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(spermiumok egyiittes aramlasa) értékelésére, nagy nagyitassal (200-400%) a
spermiumok felépitésének, egyedi mozgasdnak vizsgalatira van Ilehetéség. A
mozgasvizsgalat soran képet kaphatunk a spermiumok termékenyitési képességének
feltérképezéséhez elengedhetetlen tulajdonsagokrol, igy tobbek kozott a mozgd és
mozdulatlan sejtek aranyarol, a spermiumok progressziv motilitdsarol (gyors
elérehaladd6 mozgas), a mozgas sebességérél a  kilonféle morfoldgiai
rendellenességekrdl, a sejtmembran integritasar6l, az akroszoma allapotarodl
(HARASZTI, 1987, DONADEU, 2004; HORVATH és mtsai, 2006). A vizsgalat
szubjektiv, nagymértékben fiigg az elemzést végz6 szakember szakmai tapasztalatatol
(DAVIS és mtsai, 1992; VYT és mtsai, 2004; BUSS és mtsai, 2019).

A mikroszkoppal torténd vizsgalati modszerek fejlddésével lehetdség nyilt egyre
pontosabb motilitasvizsgalatra is. A digitalizalt miszerek (CASA) szamitogép altal
vezérelt értékeld rendszerekbe kapcsolt optikai vizsgaloegységgel egyiitt objektiv
eredményt biztositanak. A rendszer a himivarsejtek mozgasat és mozgasi ttvonalat
adott iddegységen beliil megfigyeli és kiértékeli (HORVATH és mtsai, 2006). A CASA
az emberi szubjektivitast kikiiszobolve nyujt részletes informaciot a spermiumok
mozgasardl, a mozgo sejtek aranyardl és egyes mozgasi paraméterekrél (KEEL és
WEBSTER, 1990; VERSTEGEN ¢s mtsai, 2002; AMANN ¢s KATZ, 2004; BOE-
HANSEN és SATAKE, 2019).

Az elsé megjelent CASA rendszerek a Cellsoft™ (Cryo Resources, Montgomery,
New York) és az Expert Vision™ (késébb CellTrak'™, Motion Analysis Corporation,
Santa Rosa, Kalifornia) voltak (DAVIS és KATZ, 1993). A Cellsoft™ megjelenését
(1985) kovetéen az SMQ (Sperm Motility Quantifier) 1992-ben keriilt piacra
(MORTIMER ¢és mtsai, 2015). Az egyre novekvé technologiai fejlédésnek
koszonhetéen 2014-ben mar tobb mint 12 kiilonb6z6 CASA rendszert hasznaltak a
vilagon (AMANN és WABERSKI, 2014). A hagyomanyos CASA (asztali CASA)
alkalmazasa sordn a sperma kiértékelését laboratoriumi koriilmények kozott végzik,
asztali szadmitogéphez csatlakoztatott mikroszkop segitségével. AMANN és
WABERSKI (2014) kiemelték egy esetleges hordozhatdé CASA rendszer elényeit. A
kozelmultban kifejlesztettek egy hordozhato CASA késziileket (ONGO), kifejezetten a
terepi gyakorlati munka segitését szem eldtt tartva. A hordozhaté eszkozzel gyorsan
kiértékelheté a termékenyitdanyag kozvetlenill az ejakulacid utdn, illetve

alkalmazéséaval a termékenyitést megeldzden mindség-ellendrzés végezhetd.
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A gyakorlatban a sperma mindségének becslésére altalaban csak szubjektiv
motilitasvizsgalatot végeznek az ejakulatum termékenyitoképességének pontosabb
megismerése céljabol, azonban a motilitasvizsgalat mellett a morfologiai vizsgalatok
elvégzése is nagy jelent6séggel bir. A kanspermium feje fiziologias koriilmények
kozott ovalis, szimmetrikus. A farki rész a tengelytdl eltérden, abaxidlisan illeszkedik a
fejhez. Spermiumanomalidk, spermiumdefektek a sertésnél is el6fordulnak (BECZE és
mtsai, 1983). A fej alakjanak eltérései szerint megkiilonboztetiink mikro, kerek, korte,
megnyult, orias, tobbes fejet. Az akroszoma alakjanak elvaltozasa esetén akroszoma
részleges és teljes hidnyardl, fallazult akroszomardél, knobbed defektrdl és ferde
akroszomarol beszéliink. A kozéprész gyakori elvaltozasai kozé tartozik a kettds
illeszkedés, retroaxidlis illeszkedés. Farok anomalidk esetében pedig egyszeriien hajlott,
hajtliszerlien hajlott, tekeredett és Dag defektet, valamint a farkakon megjelend
proximalis és disztalis protoplazmacseppet kiillonboztetiink meg (BECZE és mtsai,
1983; SARLOS, 1996). A kanel6allito tenyészetekben kiilonosen fontos a
spermiumanomalidk vizsgalata, hiszen minden egyes anomalia valamilyen problémara
enged kovetkeztetni. Minél magasabb a rendellenes spermiumok ardnya az
ejakuldtumban, annal nagyobb az eredménytelen termékenyités valoszintisége. Egyes
defektusok példaul csokkentik a sperma termékenyitéképességét és oOroklodnek is
(GADEA, 2002).

A morfologiai vizsgéalatok soran olyan specidlis spermium-festési eljarast
alkalmaznak, amelynek eredményével pontos képet kaphatunk az ejakulatum
termékenyitSképességét illetéen (WEKERLE, 1987; SARLOS, 1996). A spermiumok
morfologiai tulajdonsagainak értékelését szamos festési eljaras segiti (SARLOS és
WEKERLE, 1990). LASLEY ¢és mtsai (1942) ¢él6 és elhalt spermiumok
megkiilonboztethetdsége érdekében eozin, illetve opalkék festékeket alkalmaztak.
CROOKE ¢és MANDL (1947) revector soluble blue-neutralvorés, SHAFFER és
ALMQUIST (1948) eozin-anilinkék, BLOM (1950), SWANSON ¢és BEARDEN (1951)
eozin-nigrozin, CEROVSKY (1976) kongovords-kristalyibolya (Cerovsky-festés),
HANCOCK (1952) Giemsa torzsoldal és bidesztillalt viz (Giemsa-festés), WELLS ¢és
AWA (1970) eozin B-oldat és Fast Green FCF-oldatbol késziilt (Wells-Awa-festés)
festékekkel végeztek morfologiai vizsgalatokat (SARLOS és WEKERLE, 1990;
NAGY, 2001). NAGY ¢és mtsai (2003) flow citométerrel értékelheté - az él6 és ép
akroszomaju spermiumok aranyanak becslésére alkalmas - SYBR 14/PE-PNA/PI

festékkombinaciot dolgozott ki. A flow citometria (aramlasi sejtanalizis) egyszerre
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nagyszamu sejt objektiv értékelését, a sejtek fizikai jellemzdinek vizsgalatat, emellett a
fluoreszcensen jelolt sejtek vizsgalatat teszi lehetévé. Flow citométer segitségével tobb
spermafestési modszer is értékelhetd egyszerre (HOSSAIN és mtsai, 2011).

Minden festési eljaras ugyanazon elv alapjan mikodik, a kontrasztfesték a festetlen
sejteket mutatja, a vitalis festék pedig az elhalt sejteket festi. Az emlitett festési
eljarasok eltér6 mértékben adnak informaciét a spermiumok rendellenességeirdl,
beleértve az akroszoma rendellenességeket is. Az akroszéma épségének vizsgalata
els6dleges a sperma mindségének megallapitasahoz, Kivaltképp mélyhitott, majd
felolvasztott mintaknal, mivel e folyamatok a kapacitacibhoz hasonld élettani
valtozasokat idéznek el6 (WATSON, 1995).

KOVACS és FOOTE (1992) tripankék, neutralvords és Giemsa kombinacidjanak
egyiittes alkalmazasaval dolgoztak Ki egy festési modszert, amely megmutatja az é16 és
elhalt spermiumokat, az akroszéma allapotat és a sejtek rendellenességeit. Az emlitett
szerzOk a kiilonbozé akroszomastatuszoknak (€16 vagy elhalt spermiumok ép-, laza-,
vagy sériilt akroszomaval, akroszoma nélkiil, akroszoma nélkiil és posztakroszomalis
gylrli nélkiil) megfeleléen 10 kategodriat kiilonboztettek meg.

A kanok termékenyitOképessége nem invaziv kiegészité modszerekkel is
jellemezhetd, példaul a herék parenchyma echogenitdsi mintdzatanak ultrahangos
vizsgalataval, valamint hdkameras képalkot6 technologia alkalmazasaval. Az ultrahang
(UH) vizsgalat ultrahanghatdson (20 kHz feletti mechanikai hulldm) alapszik és
lehetdséget ad a test belso részeinek (pl. inak, izmok, erek, szervek) megjelenitésére, ily
modon a tapasztalt szakemberek megtalalhatjak a szubklinikai rendellenességeket is. A
technologia bevezetése a human és allatgyogyaszati gyakorlatba az 1980-as évek elejére
teheté (GOLDBERG, 1988). Szdmos megjelenitési modszere van (A-mdd (Amplitude
mode), M-mé6d (Time-Motion mode), Doppler technikak (Color Doppler, Power
Doppler), B-mdd (Brightness mode, 2D UH), 3D, 4D (SZABO, 2004; COBBOLD,
2007). A hokameras képalkotas soran a kamera a kibocsatott infravords sugarzast
érzékeli és a vizsgalt objektumot héfényképként jeleniti meg. Az ultrahangos eljarast
PASCHOAL ¢és mtsai (2019) a herék parenchyma hetoerogenitasa €s a spermiumok
morfologidja kozotti Gsszefiiggés vizsgalatara alkalmaztak. A termografia tobbek kozott
gyulladdasos folyamatok, fajdalom ¢&s betegségek diagnosztizalasara alkalmas

(MCMANUS és mtsai, 2016).
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2. 4. A sertések egyes - szaporasaggal osszefiiggé - értékméro tulajdonsagai

A sertéstenyésztésben a termelés gazdasdgossagat befolydsoldo értékmérd
tulajdonsagokat egyéb tényezok mellett az allatallomany genetikai képességei, a
takarmanyozasi, tartasi koriilmények, a piaci igények hatdrozzak meg. Hosszu ideig
elsésorban az allatok kiillemét tekintették a legfontosabb értékmérének. A 18.
szazadban, els6sorban Europaban a zsirsertések tenyésztése keriilt eldtérbe, igy
tenyésztés soran a zsirtermeléssel Osszefliggd tulajdonsagokra fektettek nagyobb
hangsulyt. Az ezt kovetd iddszakban egyre inkdbb a huastermelés és annak
hatékonysagaval 6sszefliggd tulajdonsagok fejlesztése kertilt elotérbe.

A sertések egyik legfontosabb masodlagos értékmérd tulajdonsdga a szaporasag és
a vele szorosan osszefiiggd termékenység, hiszen malac nélkiil hiistermelés (els6édleges
értékmérd tulajdonsag) sincs. A termékenység kifejezheté egy tenyésztési évre esé
sikeres paroztatasok szazalékos aranyaval, vagyis a vemhesiilési szazalékkal, tovabba a
fialasi szézalékkal, a felnevelési szdzalékkal és a fialastol a vemhesiilésig eltelt napok
szamaval. A szaporasdg o6roklddhetésége kicsi  (h®-érték  0,1-0,2), amelynek
megjelenését legnagyobb mértékben a kornyezeti tényezoék befolyasoljak (HOLLO és
mtsai, 2015). A szaporasag kifejezi a kocak fialasonkénti dsszes sziiletett malacszaman
beliili élve és holtan sziiletett malacszamot. Megkiilonboztetiink potencidlis és realizalt
szaporasagot. A potencidlis szaporodoképességet az ovuldcidos rata mutatja. A
potencialis szaporasdg mindig magasabb a realizalt szaporasdgnal, mert élettani
szempontbol normalisnak tekinthetjiilk a multipara sertéseknél a valtozo aranyh zigdta
¢és korai-embrio mortalitast. A szaporasagot szamos tényezd befolyasolja, mint példaul a
koca kora, a fajtara jellemz6 atlagos fialt malacszam, a fialasi gyakorisag, a kanok
termékenyitOképessége (ondd mindsége) és az ovulacioés rata (KOKETSU, 2002).
Tagabb értelmezésben tovabbi, a ndivarhoz kothetd fontos értékmérd tulajdonsag a
vehem-, illetve a malacneveld képesség. A vehemneveld képességet az alom egynapos
stulya mutatja, amely filigg a sziiletett malacok szamatdl és az egyedi sulytol. A
malacneveld képességben Osszegzédik a koca produktivitisa (KOVACS, 1976a). A
sertés szaporodasbiologiai tulajdonsagainak vizsgalata soran az emlitett 6sszes (élve és
holtan) sziiletett malacszamon kiviil fontos tulajdonsag a kocak élete soran fialt almok

szdma (€letteljesitménye), az almonkénti malacszam, a valasztott malacok szama, az
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ivarérettség bekovetkezésének ideje és a valasztastol az ivarzasig eltelt id6

(ROTHSCHILD, 1996).

2. 5. A két vizsgalt hazai sertésfajta

Az 1900-as évek elejétdl egyre nagyobb kereslet alakult ki a jo6 mindségli hentesaru
irant, ennek hatasara egyre tobb hussertést eldallitd tenyészet létesiilt az orszagban. A
hataron tuli szakmai ismeretségek, szoros kapcsolatok révén esély nyilt arra, hogy
tenyészallat és spermaimporton keresztiil vilagfajtdk hatarozzdk meg a magyar
sertésallomanyt (SCHANDL ¢és mtsai, 1961). A sertésfajtak nemesitése soran a
tenyészcélt a gazdasdgos és hatékony vagosertés eldallitds szempontjai és a fajtak
keresztezési programban betdltott szerepe hataroztak és hatarozzadk meg. A nemesités az
értekméré tulajdonsagok alapjan torténik, amelyek kozil Magyarorszagon az
arutermelés az egyik legfontosabb, amely alapjan HORN és mtsai, (2011) négy

fajtacsoportot kiilonboztetnek meg:

. . fajtacsoport: a magyar nagyfehér hussertés ¢s keresztezett kocak

I1. fajtacsoport: a magyar lapalysertés

I11. fajtacsoport: a duroc és a hampshire sertés

IV. fajtacsoport: a pietrain sertés és keresztezett kanok.

Jelen munkaban az I. és II. fajtacsoportokra koncentraltam, ezeket az aldbbiakban

részletesen ismertetem.

2. 5. 1. A magyar nagyfehér hussertés

Az l-es fajtacsoporthoz tartozé fajtdkra jo hizékonysag és szervezeti szilardsag,
nagy reprodukciés és jo felnevelési teljesitmény, valamint jo stressztlirOképesség
jellemzd. Keresztezési programokban anyai partnerként szerepelnek, arutermel6 telepek
esetében a koca alapanyagot biztositjak.

Az 1900-as évek elején a hustipust tenyészallatok kiilfoldrdl torténd importalasa
idején létesitettek Magyarorszagon kozép nagy fehér (Middle White), angol nagy fehér

(Large White), német nemes (Deutsches Edelschwein), német nemesitett (Deutsches
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veredeltes Landschwein) hussertések tenyésztésére alkalmas telepeket. 1923-ban
megalapitottak a Hussertéstenyésztok Orszagos Egyesiiletét, amelynek nagyon nagy
szerepe volt a mai magyar nagyfehér hussertés kialakitdsaban. Az egyesiilet célkitlizései
kozott kiemelt szerepe volt a céltudatos, szakszerli, a kiemelkedd tulajdonsagok

megfigyelésén és felhasznalasan alapuld tenyésztési munkanak.

A magyar nagyfehér hussertés (1. kép) az 1920-
1960-as évek kozott alakult ki a svéd-, a német és
az angol nagyfehér fajtak segitségével. A tenyésztok

afajta nemesitése sordn a szilard szervezet,

a j6 alkalmazkodoképesség, a  szaporasag, 1. kép: Magyar nagyfehér hiissertés
anovekedési erély, a takarmanyértékesités, forras: 11

valamint a stressztiiroképesség és a jo husmindség megdrzését, illetve javitasat tartottak
szem elott.

Idealis esetben a fajtara a feszes hat, a hosszi ramas torzs, a nagyméretii comb, a
kozepes farszélesség, valamint a jo labszerkezet és a jo konstitucio jellemz6. A kocak
7-7 egészséges csecsbimboval rendelkeznek. A szorzete fényes, hosszl szala, fehér
szini. A Dbor Aaltalaban halvanyrozsaszin, ranc-, és pigmentmentes, néha azonban
pigmentalt egyed is eléfordul. A kormok viaszsarga szintiek. A fej ardnyos a torzzsel,
kozéphosszl, a homlok rancmentes, atlagosan széles. A fiilek felfelé és elore allnak. A
magyar nagyfehér hussertés allomanyban idokozonként vérfrissités, valamint a
szaporasag és a felnevelési képesség javitasa céljabol, kiilfoldi tenyészetbdl (Anglia,
Finnorszag, Dania, Hollandia, Németorszag) szarmaz6 kanokat is hasznalnak

(KOVACS, 1976b).

2. 5. 2. A magyar lapalysertés

A 1l. fajtacsoport egyetlen képviseldje a magyar
lapalysertés (2. kép), amelynek kialakulésa az 1900-as
évek masodik felére tehetd, a holland-, svéd és német

lapalyfajtak segitségével. Nemesitésekor a felnevelési

2. kép: Magyar lapalysertés
forrés: 12
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teljesitmény és a szaporasag javitasa, jo hismindség volt a f6 cél.

A fajtara a jo alkalmazkodo-, a stressztlir6képesség, a nagy novekedési erély, am a
tartastechnologiaval szembeni érzékenység jellemzo. Késon éré és késon zsirosodo
tipus. Kocael6allito programokban anyai, illetve apai keresztezési partnerként
alkalmazzak.

A fajtaval szembeni kiillemi elvards a hosszu és feszes hat, a ramas torzs, a mély
mellkas, a megfeleléen izmolt comb és lapocka, a jo konstittcid, a szilard csontozat és
labszerkezet. A fej kozéphosszu, a torzzsel aranyos. Szérzete fehér, egyenletes lefutasu
¢és finom szalu. A kormok viaszsarga sziniiek. A bor halvanyrozsaszin, pigmentmentes.
A fej profilvonala enyhén tort, a fiil elérelogd. A kocak idealis csecsszama 7-7,
szabalyos eloszlasban. A magyar lapalysertés tenyésztése sordn is alkalmaznak idonként
vérfrissitést, de csak olyan fajtdval érdemes keresztezni, amely javitja az anyai
tulajdonsagokat, a szervezeti szilardsagot, a vagoértéket, a stressztiiroképességet (finn,

svéd, norvég vagy dan lapaly) (HORN ¢és mtsai, 2011).

2. 6. A molekularis genetika kialakulasa és fejlodése

Az allattenyésztés egyik legfontosabb feladata a mesterséges kivalasztas, vagyis a
szelekcio, amely soran a tenyésztési cél elérése érdekében olyan egyedeket valasztanak
ki tovabbtenyésztésre, amelyek tobb kedvezd hatasi génnel rendelkeznek az adott
tulajdonsagra nézve (PIRCHNER, 1968). A tenyészcél megfogalmazasa soran
els6dleges szempont az allomanyszintli termelési eredmények javitasa, az allomany
genetikai szinvonalanak generaciorol generdciéra valé novelése (BODO és misai,
2004). A tenyészcél a piaci és a fogyasztoi igények valtozasainak megfeleléen id6rél
idére modosul (PIRCHNER, 1968; BABINSZKY és mtsai, 2000).

A sertéstenyésztésben a 20. szazad végéig globélisan a fajtdk szamos értékmérd
tulajdonsaganak egyidejii javitasat ttizték ki célul. Az 1900-as évek kozepén, a
fajtatiszta tenyésztésre alapozott tomeges sertéshustermelés soran egyre inkabb
megmutatkoztak a konstituciora, a vagott aru mindségére és a szaporasagra hatast
gyakorlo tulajdonsagok kozotti negativ genetikai korrelaciok karos kovetkezményei. Az
1960-as évek végétdl a kiillonbozo keresztezési programokban egyre nagyobb figyelmet
forditottak az anyai, illetve apai vonalak kialakitasara. Az anyai vonalaknal

elsddlegesen a szaporasaggal €s a konstitucioval dsszefliggd értékmérd tulajdonsagokat,
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az apai vonalaknal pedig a vagoértéket vették figyelembe (BABINSZKY és mitsali,
2000).

A szaporasaggal Osszefiiggd értékmérd tulajdonsagok mennyiségi tulajdonsagok,
amelyekre a poligénes 0Oroklédés jellemzd, vagyis tobb gén hataroz meg egy
tulajdonsagot (additiv génhatasok). A mennyiségi tulajdonsagokat polifaktorialis, vagy
multifaktorialis tulajdonsagoknak is nevezziik (HORVAINE, 2015b).

Az 1900-as évek elején gyors fejlodés jellemezte e tudomanyagat, szamtalan tudos
foglalkozott a sejtek molekularis szintli vizsgalataival. A hirtelen fejlédés magaval
hozta a bioldgia szegmensekre tagolddasat, amelyet elsok kozott jelzett a molekularis
bioldgia (1938) megfogalmazasa és leirasa (WEAVER, 1938). A molekularis biologia
olyan tudomanyteriilet, amely els6sorban az élet szubcellularis alkotoelemeinek, azon
beliil is legfoképp az élethez nélkiilozhetetlen szerves makromolekulak (elsGsorban
fehérjék és nukleinsavak) tulajdonsadgainak megfigyelését €s transzformalasat biztositd
technikak osszessége (WUNDERLICH, 2014).

A tulajdonsagok atorokitésében sokdig a fehérjének tulajdonitottak o6rokitd
szerepet. GRIFFITH (1928) patogén (Ill-as tipusu) és nem patogén (ll-es tipusi)
pneumococcus (Streptococcus pneumonia) baktériumokkal fert6zott egereket, amelyek
esetében €16, ll-es tipust baktériumhoz elézéleg hdvel elolt Ill-as tipusta virulens
baktériumtorzset adott. Tapasztalata szerint a ll-es tipus(, nem patogén baktériumok
virulenssé valtak (transzformacid). Az atorokitésért felelés anyag felfedezését végiil
AVERY ¢és mtsai  (1944) munkassaganak koszonhetjik. Kisérletik soran
bebizonyitottak, hogy a DNS a transzformaciohoz sziikséges aktiv molekula.

Az 1950-es évek elején felfedezték, hogy kiillonbozdé bakteriofagok eltérd
mértékben képesek novekedni egyes Escherichia coli baktériumtorzseken (LURIA és
HUMAN, 1952; BERTANI és WEIGLE, 1953; ARBER ¢és DUSSOIX, 1962). Késobb
kimutattdk (ARBER, 1965; MESELSON ¢és YUAN, 1968), hogy a fent emlitett
baktériumtorzsek olyan enzimeket termelnek, amelyek meghatarozott szekvenciadknal
kivagjak a fag DNS-ét. Ezeket az enzimeket restrikcidos enzimeknek vagy restrikcios
endonukleazoknak nevezziik. SMITH és WILCOX (1970) irtak le az elsé enzimet, az R
endonukleazt, amely képes volt a T7 bakteriofag DNS-ét hasitani. Nathans készitette el
az els6 restrikcios térképet (simian virus 40) (LAI és NATHANS, 1975). JACKSON és
mtsai (1972) a LOBBAN ¢s KAISER modszert (1973) atalakitva (A bakteriofag helyett
poli-A farkot adtak az SV40 vektorhoz és poli-T farkot a fragmenshez) elséként

kisérleteztek restrikciés endonukledzzal hasitott DNS-darabok ligalasaval, ezaltal
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l1étrehozva az elsé rekombinans DNS-t. COHEN és mtsai (1973) sikeresen juttattak
Escherichia coli-ba rekombinans DNS-t, amely képes volt replikalodni és
tovabborokitédni (ROBERTS, 2005). A rekombinans DNS technoldgia (BERG és
mtsai, 1974) felfedezésével robbanasszerien fejlodott a molekularis biologia
(WUNDERLICH, 2014).

SOUTHERN (1975) dolgozta ki a Southern-blot modszert, amely a DNS-szakaszok
azonositasara szolgald hibridizacion alapuld technika. A hibridizaciés technikakkal a
nukleinsavak ~ méretét, = mennyiségét, elhelyezkedését lehet  meghatarozni
(WUNDERLICH, 2014).

A restrikciés endonukledzokkal torténd kisérletek segitették eld a molekularis
biologia fontos modszerének kidolgozasat, amely a fehérjék és a nukleinsavak
bazissorrendjének meghatarozasara, mas néven a DNS szekvenalasara szolgalo technika
(ROBERTS, 2005). Harom, eltér6 technikan alapulé modszert fejlesztettek ki, a Sanger
és Coulson-rdl elnevezett ,,plusz-minusz” szekvenalast (SANGER és COULSON,
1975), a Maxam- és Gilbert-féle kémiai hasitasi modszert (MAXAM és GILBERT,
1977), a Sanger-féle lancterminaciés moédszert, mas néven didezoxi-, enzimatikus-
szekvenalas (SANGER ¢és mtsai, 1977). Széles korben a Sanger-féle modszer terjedt el
(ADAMS, 2008; WUNDERLICH, 2014). MULLIS és FALOONA (1987) fejlesztették
ki a polimeraz lancreakcion alapuld technikat (PCR), amelynek segitségével Kis
mennyiségli DNS mintabol idedlis feltételek biztositdsa mellett DNS szekvencidk
sokszorosithatok. Ez a technika segitette szamos tovabbi modszer 1étrejottét is
(WUNDERLICH, 2014; CSIKOS, 2015).

Az ugynevezett automata fluoreszcens szekvenalas (SMITH és mtsai, 1986)
megjelenése nagymértékben felgyorsitotta a Sanger-féle lancterminacids szekvenalast,
ezzel pedig hozzajarult a genomprojektek megsziiletésének lehetdségéhez (GARAI,
2013).

1985-ben kezdték el az emberi genom teljes bazissorrendjének meghatarozasat, a
Human Genom Projekt (HGP) eldkésziileteivel. A program 1990-2003-ig tartott
(INTERNATIONAL HUMAN GENOME SEQUENCING CONSORTIUM, 2004). Az
els6 ¢él6 organizmus, amelynek genomjat szekvenaltak a Haemophilus influenzae
baktérium volt (FLEISCHMANN és mtsai, 1995). A gazdasagi allataink koziil a
bankivatytk  (Gallus  gallus) (INTERNATIONAL CHICKEN GENOME
SEQUENCING CONSORTIUM, 2004) a 16 (WADE ¢és mtsai, 2009), a szarvasmarha
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(THE BOVINE GENOME SEQUENCING AND ANALYSIS CONSORTIUM, 2009)
genomjanak szekvenalasat publikaltak.

Szamos ugynevezett 0j generacios szekvenalasi technikakat (NGS) ismeriink, mint
példaul a piroszekvenalas, Illumina/Solexa szekvenalas, SOLID, egymolekulas
valdsidejii szekvenalas (SMRT), valodi egymolekulas szekvenalas (TSMS). Az uj
generacids szekvenalasokra jellemzd, hogy rovid (néhany 100 bazis) DNS darabokat
szekvenalnak, am parhuzamosan egyszerre akar 1 millidt, nagy ateresztd képességiiek,
fejlett robottechnika és nagy szamitogép-kapacitas igénytiek, sokkal gyorsabban, akar
par ora vagy par hét alatt elkésziil egy teljes genom a Sanger-féle technikdhoz képest
(GARALI, 2013). K6z6s tulajdonsaguk tovabba, hogy mindegyik modszer alkalmazasa
sordn PCR reakci6 segitségével szekvenalhato a kivant DNS szakasz (SZEBERENYI,
2014). Gazdasagosabb technologiak az elédeikhez képest, hiszen a Sanger-féle
modszerrel az emberi genom kozel 3 milliard bazisparjat 300 milli6 dollarért
térképezték fel, ezzel szemben a teljes emberi genom George Church altal elvégzett
szekvenalasa 350.000 dollarba keriilt (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 kvantitativ és kvalitativ  fenotipusos
tulajdonsagok jelzésére, igy hatékonyabbaé tehetik a szelekcios munkat (SZABO, 2015).
A genetikai markerek kozott klasszikus (morfologiai, citoldgiai és biokémiai/fehérje) és
molekuléaris markereket (DNS-) kiilonboztetiink meg.

A jelenleg leggyakrabban alkalmazott DNS-markerek nagy szamban rendelkezésre
allo és kiterjedt polimorfizmust mutatd szekvencidk, amelyek jol detektalhatok és
felhasznalhatok egyedek, populaciok, fajok, illetve betegségekben szerepet jatszo gének
azonositasara (THE EDITORS OF ENCYCLOPAEDIA BRITANNICA, 2018). A PCR
eljards megjelenését kovetden szamos DNS markerkutatds vette kezdetét (ANTON,
2015). A DNS markerek koziil a vilagon széles korben alkalmazzak a restrikcios
fragmenthossz- polimorfizmust (RFLP), véletlenszertien sokszorositott polimorf DNS-t
(RAPD), egyszali  konformacios  polimorfizmust (SSCP),  sokszorosithatd
fragmenthossz- polimorfizmust (AFLP), mikroszatelliteket (STR, SSR) és az egypontos
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nukleotid polimorfizmust (SNP) (XU, 2010). Az RFLP és a RAPD markereket
kisszamu lokusz (<1000), az AFLP markert megkdozelitéleg 1000, az SSR és az SNP
markereket nagyobb szamu (1000-100.000, illetve 100.000 vagy annal tobb) lokusz
vizsgalatanal alkalmazzak (JIANG, 2013). Nagyobb szamt, (szdz, de inkabb tobb ezer)
lokusz alléljainak azonositasara szekvenalast, piroszekvendldst, 1j-generacios
szekvenalast (NGS), vagy chip-technologiat alkalmaznak (ANTON, 2015). A genetikai
markereknek a kovetkezd kritériumoknak Kkell megfelelniiik: nagy mennyiségben
alljanak rendelkezésre, legyenek polimorfok, nem folytonos genetikai variaciot
mutassanak (FESUS és mtsai, 2000). Tovabbi feltétel a heterozigotak és a homozigdtak
megkiilonboztethetésége, az egyenletes eloszlas a teljes genomban, a semleges
szelekcio (pleiotropikus hatas nélkiil), az alacsony koltség, a markerfejlédés és
genotipizalas, valamint a magas duplikalhatosag (XU, 2010). A rekombinans DNS
technoldgiak alkalmazéasanak kdszonhetden nagyszamu, markerként hasznalhato DNS-
polimorfizmust fedeztek fel (ANTON, 2015). A molekularis markerek szamos
vizsgalatra alkalmazhatok egyebek mellett genetikai térképezésre, génazonositasra,
polimorfizmus vizsgalatra, transzgének kimutatdsira, extrakromoszomalis jellegek

vizsgalatara (BISZTRAY és VELICH, 1999).

2.6.1.1. SNP markerek

Az allattenyésztésben a folyamatos fejlédés érdekében torténd szelekcid soran
elengedhetetleniil fontos a genetikai variaci6 kihasznaldsa. A genetikai variacio 1j
allélok megjelenésével, a rekombinacio altali allélkombinaciok révén alakul ki (XU,
2010).

A gént kodoldo barmilyen DNS szekvenciavaltozast, amely az o6rokitd anyag
valtozasat eredményezi a replikacio soran, mutacionak nevezzikk (XU, 2010). A
mutacid fogalmat tovabboroklodd morfologiai valtozasként definialva eldszor DE
VRIES (1901) irta le. A mutaci6 tipusa szerint lehet pontmutacio, kisebb szakaszok
beépiilése vagy kiesése, illetve kromoszomamutacid. Eredete szerint lehet spontan,
illetve kornyezeti hatas kovetkeztében 1étrejovo, indukalt mutacio (TOTH, 2014). A
mutaciok gyakorisagat az idéegység alatt bekovetkez6 mutaciok szama, azaz a mutacios
rata fejezi ki (HORVAINE, 2015b). Ha egy populacioban a DNS-szekvenciavaltozas

gyakorisaga 1% alatt van, mutaciorol, ha meghaladja az 1%-ot polimorfizmusrol
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beszéliink (TOTH, 2014). Adott populacié génallomanyiban monomorf és polimorf
l6kuszokat kiilonboztetiink meg. A monomorf lokusz esetében adott 1okuszon csak
egyfajta, polimorf lokuszon tobbfajta allél fordul eld, illetve egyetlen alléljanak
gyakorisaga sem haladja meg a 99% vagy 95%-ot (GRAUER ¢és LI, 2000; PASZTOR
és mtsai, 2013).

Szekvenciavariabilitas a pontmutacio vagy SNP (snip, single nucleotide
polymorphism, egypontos nukleotid polimorfizmus), amely egyetlen nukleotidra
kiterjed6 polimorfizmus, ahol egyedi nukleotidbazis-kiilonbség mutatkozik két DNS
szekvencia kozott (PASZTOR és mtsai, 2013; XU, 2010). Az elmult idészakban
minden variaciot, amely egy nukleotidot érint, SNP-nek neveznek, - fiiggetleniil a
populacié szazalékos érintettségétdl - kibOvitve a minor allélgyakorisaganak (MAF)
értékével - (gyakori: MAF > 5%, alacsony: MAF 0,5-5% koz6tt van, ritka: MAF < 0,3-
0,5%). Az emberi genomban megkdzelitéleg 4-5 milli6 SNP talalhato (GENETICS
HOME REFERENCE, 2020), amelyek felhasznalhatok géntérképezéshez, betegségek
vizsgalatahoz, illetve szarmazasellenérzéshez (JOHNSON ¢és TODD, 2000; RISCH,
2000). A pontmutaciok létrejohetnek kicserélddéssel (szubsztitiicio), kieséssel (delécio),
beékelddéssel (inzercid) és beépiiléssel (addicid). A jelenleg ismert SNP-k szama tobb
mint hetven millio, amelyeknek legnagyobb része semmilyen karos hatassal nincs az
¢lélényekre, csupdn a genetikai valtozatossag fenntartdsdhoz, noveléséhez jarul hozza
(ANTAL ¢és mtsai, 2014). COLLINS és mtsai (1998) szerint az emberi DNS
polimorfizmusok 90%-a a genetikai variabilitas leggyakoribb formajat képezé
egypontos nukleotid polimorfizmus.

Jelenleg az allattenyésztésben egyre gyakrabban alkalmazzak a genetikai markerek
segitségével végzett szelekciot. A genetikai markereken beliil kiilonosképpen az SNP
markerek jatszanak fontos szerepet, mivel a nukleotid szekvenciakra fokuszalé modszer
csokkenti az értékelési 1dot és koltségeket, javitja a hatékonysagot. A hagyomanyos
eljarasokhoz képest az SNP genotipizalasi technikdk megfeleld genetikai informacios
hattérrel rendelkeznek és javitjdk a tenyésztés eldrejelzés pontossagat (HUANG és
mtsai, 2015).

A multiallélikus mikroszatellitekkel szemben az SNP-k biallélikus markerek.
Ugyanannyi informaci6 megszerzéséhez a mikroszatellitekhez képest 6tszoros
mennyiségii SNP sziikséges (BEUZEN ¢és mtsai, 2000). KRUGLYAK (1997) szerint
egy teljes genom térképezéshez 300-400 mikroszatellit elegendd, mig SNP-bdl 700-900,
tovabbi informacié begyljtéséhez még 2000-3000 sziikséges. Az SNP-ket a
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vizsgalatokhoz sziikséges nagy mennyiség ellenére széles korben alkalmazzak
molekularis genetikai markerként, mivel a genomban nagy szamban megtalalhatok,
genetikailag stabilak, alkalmasak az eltéré allélok hatékony megkiilonboztetésére és
automatizalt nagy ateresztoképességii vizsgalatokra (YANG és mtsai, 2013; VIGNAL
¢és mtsai, 2002).

2002-ben indult a HapMap projekt azzal a céllal, hogy megalkossdk az emberi
genom haplotipus térképét. A projekt keretében négy geografiailag eltéré populaciobol
270 embert vontak be a vizsgalatokba, t6bb mint 3,1 millid6 SNP-t irt le koriilbeliil 3
milliard bazisparbol (THE INTERNATIONAL HAPMAP CONSORTIUM, 2007). A
HapMap adatait is figyelembe véve 2008-ban indult a nemzetkdzi 1000 genom projekt,
amely az emberi genetikai variaciok részletes katalogusanak elkészitését tlizte ki célul.
A projektet 2010-ben fejezték be, a két év alatt 26 etnikumhoz tartozé 2054 ember teljes
genom szekvencidjat készitették el alacsony lefedettségii teljes genom szekvenalas (low
coverage whole genome sequencing), mély exome szekvenalas (deep exome sequencing
vagy whole exome sequencing, WES) és mikroarray genotipizalas kombinacioinak
felhasznalasaval (high-density genotyping microarray). A projekt végére 84,7 millio
SNP-t azonositottak a kutatok (THE 1000 GENOMES PROJECT CONSORTIUM,
2015). Amennyiben az SNP-k megfeleld mennyiségben vannak jelen a szekvenciaban,
informativabbak lehetnek egy DNS szakaszon a mikroszatellitekhez képest
(LANDEGREN és mtsai, 1998). Minden haromszazadik bazispar polimorfizmust mutat,
a MAF pedig 1%-nal nagyobb (KRUGLYAK és NICKERSON, 2001; STEPHENS és
mtsai, 2001; REICH és mtsai, 2003). Az SNP-k vizsgalatara leggyakrabban alkalmazott
modszerek a Whitehead—Affymetrix SNP microarray, a TagMan, MASDA (multiplex
allél-specifikus diagnosztikai vizsgalat, multiplex allele-specific diagnostic assay),
allélspecifikus PCR, pirominiszekvenalas (LANDEGREN és mtsai, 1998).

2. 6. 1. 2. Markerek segitségével végzett szelekcios modszerek

Az utobbi években a haszonallatok tenyésztési programjai nagy fejlddésen mentek
keresztiil, a szubjektiv megitélésen alapuld vizudlis és fenotipusos értékelésektdl
eljutottunk a kvantitativ szelekciokig. A fenotipusos szelekcio lassti és gyakran nem
lehet teljes pontossaggal megallapitani a mennyiségi tulajdonsagokat (HUANG és
mtsai, 2015). A haszonallat-tenyésztésben DNS-markerek alkalmazasaval hatékonyabb

29



genetikai elérehaladas érhetd el a hagyomanyos szelekcios eljarasokhoz képest, mivel a
genetikai markerek barmely ¢életkorban és ivarban azonosithatok és kdrnyezeti hatastol
fliggetlenek. A markerek segitségével végzett szelekcid (MAS) soran a marker
kozelsége a teljesitményt meghataroz6 génhez (QTL) befolyasolja rekombinacio
esélyét, vagyis a gének kapcsolddasi viszonyait, a crossing over-t. A marker és QTL
kapcsolat feltdrasahoz genomkapcsoltsagi térképek (STURTEVANT, 1913), mas néven
géntérképek adjak az alapot (ANTON, 2015). A kapcsoltsagi térképek egy adott
kromoszéman a gének kozotti relativ tavolsag kifejezésére szolgalnak, a gének
rekombinacios gyakorisaguk alapjan vannak feltiintetve (SZABO, 2015). A kvantitativ
tulajdonsagok poligénes oroklédésiick, tehat tobb kishatasu gén egyiitt alakitja Ki
azokat. Ezen tulajdonsagok kialakitasaban szerepet jatszo gének kromoszoéman beliili
helyét nevezziik QTL-eknek. A marker-QTL vizsgalatokban a termelési tulajdonsagra
hatd géneket tartalmazd6 DNS szakasz markerének feltérképezése folyik annak
érdekében, hogy az egylitt 6roklodo tulajdonsagok gyakorisdganak ismeretével
kovetkeztetni tudjunk a gének egymastdl valo tavolsagara a kromoszoman (ANTON,

2015).

2. 6. 1. 3. Teljes genomasszociacios vizsgalatok

A markerekkel végzett szelekcio fokozatosan hattérbe szorult a genomra kiterjedd
szelekcios eljards elterjedésével. A genomidlis szelekcid (GS) alapjat siirii
markerhéalozat adja, igy minden QTL régidé minimum egy markerrel kapcsoltsagi
egyenl6tlenségben (LD) van (ANTON, 2015), az allélok kapcsoltan 6roklédnek, igy a
populacios eloszlasuk nem véletlenszerii, nincsenek egyenstlyban (SZALAI, 2014a).

A genomialis szelekcio alapjat a teljes genomasszociacios vizsgalatok (GWAS)
adjéak, alkalmazasukkal nagy mennyiségli SNP automatizalt kimutatdsara van lehetdség.
A GWAS vizsgalatok soran fenotipusos jellel rendelkezd, illetve kontrollpopuléciot
genotipizalnak (pl.: chipek segitségével), majd megkeresik, hogy melyik marker (SNP)
gyakorisaga kiilonbozott a vizsgalt populaciok kozott, a genetikai régiok és a
tulajdonsagok kozotti 6sszefliggések azonositasara szolgal. A GWAS a hipotézismentes
modszerek kozé tartozik, végrehajtasahoz nem sziikségesek a vizsgalt tulajdonsaggal

kapcsolatos elézetes genetikai ismeretek (SZALAI, 2014b).

30



2.6.1. 3. 1. SNP array

A GWAS vizsgalatok soran leggyakrabban a microarray eljarasok kozé tartozod
SNP chipet (DNS chip), mas néven SNP array-t hasznaljak. Ez a hibridizacios
technikak egyik fajtaja, amelyet 2005 ota széles korben alkalmaznak a funkcionalis
genomikai kutatasok keretében.

Az SNP-chipek tobbnyire kétdimenziés miniatiirizalt eszk6zok, amelyek
oligonukleotidok meghatarozott sorozatabdl (probak) allnak. A probak kovalensen
kotddnek a microarray szilard fazisahoz, amely lehet iiveg, szilikon, mikroszkopikus
gyongy. A microarray vizsgéalatok alkalmazasdval a hagyomanyos hibridizacios
technologidkkal ellentétben egy proba helyett akar 10.000-1.000.000 préba is
vizsgalhato egyszerre egyetlen chipen (LAMPEL és WILSON, 2016).

Szamos microarray eljarast alkalmaznak a genomikai vizsgalatok sordn, amelyek
koziil az egyik leggyakrabban hasznalt a DNS microarray, amely magaba foglalja a
cDNS microarrayt, az oligop DNS microarrayt, a BAC microarrayt és az SNP
microarrayt (MESTROVIC, 2019).

A DNS microarray egy miniatiirizalt (1-2 cm? altalaban targylemez méretii)
eszkoz, szilard hordoz6 (iiveglap, szilikon, mikroszkopikus gyongy), amelynek akar
tobb tizezer cellara osztott feliiletére kiilonbozo, ismert szekvenciaji DNS probakat
rogzitenek szabalyos elrendezésben (NAGY és mtsai, 2011). Az Osszes cellaban
egyazon organizmusnak a génjét reprezentdlo 25 vagy 60 bazis hosszisagu
mesterségesen szintetizalt oligonukleotidok helyezkednek el (WUNDERLICH, 2014).
A technologia fejlddésének koszonhetden jelenleg akar tobb millio, eltérd probat
tartalmazd pont (spot) megjelenitésére nyilik lehetdség egy chip 1-2 cm?-es feliiletén
(ANTAL és mtsai, 2014).

A fluroeszcensen megjelolt nukleinsavallomany hibridizaciojaval (cDNS
(BRYANT és mtsai, 2004).

Az eredeti DNS array GRUNSTEIN és HOGNESS (1975) kolonia hibridizacio
modszerével kerlilt kidolgozasra. A médszert alkalmazva GERGEN és mtsai (1979) egy
mechanikus szerszam és 144 rozsdamentes acéltiivel ellatott eszkoz segitségével tobb
mikrotiter lemezt replikaltak agaron, majd eldallitottak 1728 kiilonbozé koloniabol allo

arrayt (BUMGARNER, 2013). Az 1990-es évek elején a Lehrach csoport automatizalta
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az array klonozasat a mikrotiter lemezrdl filterre robotizalt rendszer alkalmazasaval
(LENNON ¢és LEHRACH, 1991). FODOR ¢s MAZZOLA (1994) a chiptechnologia
(Affymetrix array) uttoréinek szamitanak modszeriikkel, amelynek alapja a
fotolitografia és kombinatorikus kémia. Az automatizalt eljarasnak koszonhetGen,
illetve a fluoreszcens detektalas egyiittes alkalmazasaval a 2000-es évek elejére a DNS
array technoldgia fejloddése hihetetleniil felgyorsult. Egyre pontosabb informéciot
kaphatunk a gének elhelyezkedésér6l a genomban arrayok segitségével
(BUMGARNER, 2013).

Az SNP tesztek nagy ateresztéképességgel rendelkeznek, amelyek jol
alkalmazhatok teljes genomanalizis soran. Az eredeti chip kidolgozasat az Affymetrix
(Santa Clara, CA) cég végezte, amely iiveg vagy szilikon fazisra immobilizalja az SNP-
ket, ezzel szemben a konkurens cégek kozil az Illumina (San Diego, CA)
mikroszkopikus gyongyoket alkalmaz szilard fazis helyett (LAM és mtsai, 2010).
Megkiilonboztetiink alacsony, kozepes (standard) és nagy siriiségii chipeket. Az
alacsony stirliségii chip kevesebb, mint 10.000 SNP-t, a kozepes silirliségli tobb, mint
50.000 SNP-t, a nagy siriiségii pedig megkozelitéleg 800.000 SNP-t tartalmaz
(WELLER, 2016). Az alacsony stiriségli chipek populaciok szirésére, a kozepes
striiségi chipek értékes tenyészallatok kivalogatasara, egyedi parositasi tervek
készitésére, a nagy slrliségli chipek fajtak kozotti kiillonbségek megfigyelésére
alkalmazhatok eredményesen (ANTON, 2015).

A technika az egy nukleotidra kiterjedd polimorfizmusok vizsgalatan kiviil a teljes
genomra kiterjedd genetikai kiilonbségek, génexpresszid relativ mérésére (mRNS-
mennyiségek), genomok Osszehasonlitasara, chipen torténd kromatin
immunoprecipitaciéra (ChIP), eukariotdkban DNS- ¢és kromatin-kotd fehérjék
kotéhelyeinek feltérképezésére (DamiID) is alkalmazhato (MOROZOVA és MARRA,
2008; WUNDERLICH, 2014). A nagy kiterjedési genetikai vizsgalatokra az SNP-K a
legalkalmasabbak, ezért terjedt el nagyon gyorsan a szakmaban az SNP chipek

hasznalata.

2. 7. A sertés géntérképezésének fejlodése

A HUGO (Human Genome Organization) 06szténzé erdvel hatott a tovabbi

kutatasokra. E tudoményteriileten a gazdasagi allatfajok koziil elséként a sertés esetében
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allt ossze egy tudosokbol allo tarsasag (HALEY és mtsai, 1990). A tarsasag célja a
PiGMap (Pig Gene Mapping Project) keretein beliil a sertés kapcsoltsagi térkép
megalkotasa (ARCHIBALD ¢és mtsai, 1995), genetikai markerek feltérképezése
(DAVIES és mtsai, 1994; COPPIETERS és mtsai, 1995; GROENEN és mtsai, 1995), a
citogenetikai térkép megalkotasa (ECHARD ¢s mtsai, 1992; YERLE ¢és mtsai, 1995)
volt. A sertés kromoszomaszama 2n=38, amelybdl 36 autoszomalis (testi) és 2 ivari
kromoszoma. Genetikai térképek esetén megkiilonboztetiink fizikai (citogenetikai)
térképet, amely a gének kromoszoman vald elhelyezkedését hatdrozza meg ¢€s
kapcsoltsagi térképet, amely a gének egymastol vald tavolsagat adja meg. Az 1980-as
évek végén mar 50 gén és marker helye ismert volt (ROTHSCHILD, 2000; GAJDOCSI
¢és BALI PAPP, 2009), ennek ellenére az 1990-es években vette igazan kezdetét a sertés
genetikai allomanyanak feltarasa. Elindult az Eurdpai Uni6 altal finanszirozott PiGMaP
program, tizendt eurdpai (tizennyolc labor) és hét Eurdpan kiviili orszag részvételével
(ROTHSCHILD, 2003). A sertés géntérképezésében tovabbi két program keretein beliil
folytak munkalatok. Az egyik az USDA-ARSPig Genome Coordination program (US
Department of Agriculture -Agricultural Research Service) a masik a NAGRP (National
Animal Genome Research Program), mindkettd az Amerikai Egyesiilt Allamok
tamogatasaval indult el (FESUS és mtsai, 2000; ROTHSCHILD, 2003). 1996-ra 1042
kapcsoltsagi lokuszt térképeztek fel (ROHRER és mtsai, 1996). A funkcionalis
genomika ¢és a genomszekvendlds terliletén fontos eszkozzé valt az expresszalt
szekvenciak (EST) részleges szekvenalasa: a cDNS részleges szekvenalasaval nyert
STS szekvencia révid id6n beliil ad informaciot a szervezetek génjeir6l (ADAMS és
mtsai, 1991). A Midwest EST Consortium a néivart reproduktiv szovetekben
kifejez6dd gének tobbségét tartalmazd cDNS konyvtarat hozott Iétre, ezzel
megkozelitleg 15.000 génszekvenciaval (8900 gén) jarult hozza a nyilvanos EST
adatbazishoz. Az emberi génekkel kozel 1500 gén mutatott hasonlosagot (TUGGLE és
mtsai, 2001). ROHRER ¢és mtsai 2002-es publikacidjukban mar 2900 16kusz, 1700
mikroszatellit marker és 1200 SNP markert tartalmaz6 kapcsoltsagi térképrol szamoltak
be. A fizikai térképezés eldsegitése érdekében 2003-ban létrejott az SGSC (Swine
Genome Sequencing Consortium) (HUMPHRAY és mtsai, 2007; SCHOOK ¢és mtsai,
2005). A baktériumok mesterséges kromoszomain (BAC) alapuld fizikai térképek
biztositjak az alapvetd keretet tobbek kozott a sertések genomszekvenalasahoz jelenleg
IS (GREEN, 2001). Nagy stabilitasuk miatt a genomi konyvtarak hordozoiként BAC-ot
alkalmaztak a Human Genom Projekt folyaman is (WUNDERLICH, 2014). A sertés
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genomszekvenalasanak folyamatos fejlodését jelzi, hogy 1993-ban még csak koriilbeliil
600 szekvenciat, 2006 végére mar tobb, mint 1,3 milli6 sertés szekvenciat tartalmazott a
nyilvanos adatbazis, amelynek tobb mint a fele 250 ¢cDNS koényvtarbol szarmazé EST
volt (TUGGLE ¢és mtsai, 2007).

2007-re a sertés teljes genomjanak 15%-at (393.756.515 bazispart) meghataroztak
(HUMPHRAY ¢és mtsai, 2007). SCHOOK ¢és mtsai (2005) tobb, mint 3000 16kuszrol
irtak a sertés genomban, amely tobb 100 gént foglal magaba. CHEN és mtsai (2007)
cikkiikben mar 4000 16kusz feltérképezésérdl szamolnak be, amely 1588 gént, illetve
2493 markert foglal magaba. RAUDSEPP és CHOWDHARY (2011) 5000 ismert
16kuszt emlit tobb 100 gént tartalmazva kiilonb6z6 térképeken. A sertés korai teljes
genomkapcsoltsagi térképe féleg mikroszatellit markereket és néhany gént tartalmazott
(JIANG és ROTHSCHILD, 2007), am a fizikai térképezés fejlédésével, mint példaul a
radiacios hibrid panel (RH) megjelenése (YERLE és mtsai, 1998, 2002; HAWKEN és
mtsai, 1999), szamos tovabbi genetikai marker felfedezésére volt lehetéség. A radiacios
hibrid panel és a szomatikussejt-hibrid panel segitségével kozel 10.000 marker
kromoszoman elfoglalt helyét hataroztak meg (MILAN és mtsai, 2006). A CSREES-
USDA (Cooperative State Research, Education, and Extension Service - United States
Department of Agriculture) altal finanszirozott Welcome Trust Sanger Intézet
els6dleges szereplOnek szamit a sertés teljes genomszekvenalasaban, hiszen a sziikséges
informacio 75%-a az intézett6l szarmazik (CHEN és mtsai, 2007).

A sertéstenyésztésben a gazdasagi szempontok miatt az allélok és a kornyezet altal
egyarant befolyasolt kvantitativ tulajdonsagokra fektetik a nagyobb hangstlyt. A
kvantitativ tulajdonsdgokra haté gének helyének (QTL) ismerete igy elengedhetetlenil
fontos. Az els6 QTL (ANDERSSON és mtsai, 1994) felfedezésével - amely a 4.
kromoszéman talalhatd és a zsir beépiilésre hat - gyorsiitemii fejlddésnek indult a
tovabbi QTL-ek feltérképezése (ROTHSCHILD és mtsai, 2007). A jelenlegi allas
szerint (2020. aprilisi adatok) 687 publikacioban 688 kiilonbozé tulajdonsagra 30.170
QTL-t irtak le. Ezek koziil 2412 db szaporodasbiologiai tulajdonsdgokkal all
kapcsolatban (ANIMAL QTLDB, 2020). Az utobbi évek kutatasai a szaporasag
genetikai alapjainak jobb megismerése érdekében nagyhatasti szaporasagi géneket,
valamint sokgénes QTL-eket tartak fel haziallatokban, amelyek segitségével végzett
szelekcid soran gyorsabb genetikai elérehaladas biztosithatd (ZOLDAG, 2008). A
mennyiségi tulajdonsagokra hatdé gének, azokon beliil is a pontosan tesztelhetd

szignifikans gének meghatarozéasa az egyik legnehezebb feladat a genetika teriiletén. Az
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Animal Genome Group 6000 sertést genotipizalt megkdzelitéleg 4500 autoszomalis
SNP-t alkalmazva a kapcsoltsagi egyenlétlenség (LD) mértékének megismerése,
valamint a genomasszociacios vizsgalatok eclvégzéséhez ¢és a mennyiségi
tulajdonsagokra hat6 kandidans gének megismeréséhez sziikséges hasznos informaciok
kidolgozasa céljabol (DU és mtsai, 2007). A masik nehezitd tényezé a génhatasok
azonositasa terén, hogy a gazdasagi szempontbol fontos mennyiségi tulajdonsagokért
felelds gének ¢és markerek tobbségét szabadalmi védelem ala helyezték, ami a
tesztelések szamanak visszaszoritasaval jart. A 2000-es évek elején a transzkriptom
(RNS készlet) vizsgalat fejlodésével lehetdség nyilt a kvantitativ tulajdonsagokra hatd
gének azonositasahoz sziikséges vizsgalatok leegyszertsitésére (JIANG és
ROTHSCHILD, 2007).

A 2000-es évek elejére elkésziilt a sertés és az ember (GOUREAU ¢és mtsai, 1996),
valamint a sertés és a kutya (BILTUEVA ¢s mtsai, 2004) sszehasonlitd térképe. A
teljes sertésgenom vazlatos térképe is Osszeallt, azonban az Osszes gén, marker, QTL
feltarasa tovabbra is folyamatosan zajlik (GROENEN és mtsai, 2012). Az eredmények
alapjan a sertésgenom, hasonldan a tobbi emldséhez, beleértve az embert is, koriilbeliil
2,8 milliard bazisparbol épiil fel (WALTERS, 2013). A mar feltérképezett gének
tovabbi vizsgalataval, valamint céliranyos szelekcioval a sertés termelési mutatoi
javithatok (KISS és mtsai, 2014). A sertés SNP-k felfedezése érdekében szamos nagy
projektet zartak le és szamos projekt jelenleg is folyamatban van. Egy kinai-dan projekt
keretén beliil 6t kiilonb6zd fajtaban (duroc, erhuanlian, hampshire, lapaly, yorkshire)
3,84 milli6 szekvenciat azonositottak. Az INRA-Genescope az SGSC sertésgenom
szekvenalasi projektjével Osszefliggésben egymillié szekvenciat irt le ibériai, lapaly,
meishan, minipig, pietrain, vaddisznd, yorkshire fajtakban (WERNERSSON és mtsali,
2005). Az elmult évtizedben az SNP markerek alkalmazasat részesitik elényben
stabilitasuk, striiséglik, valamint az SNP-k detektalasdhoz sziikséges vizsgalatok
automatizalhatosaga miatt. A sertésben azonban csak korlatozott szamt SNP-t
azonositottak, annak ellenére, hogy a sertés gazdasagilag és human orvosi szempontbo6l
is igen jelentés faj (KERSTENS és mtsai, 2009). A genomra kiterjedd, nagy striiségii
SNP-chipek megjelenésével a genetikai térképek egyre tobb markert tartalmazhatnak.
Az Illumina sertés SNP60 megjelenésével lehetdség nyilt a sertés genomjanak nagy
stirliségli rekombinacids térképének elkészitésére (RAMOS ¢és mtsai, 2009). Az 1j

generacios szekvenalasi technologiak kozé tartozo chip egyszerre tobb SNP vizsgalatat
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IS lehetové teszi, ezért gyorsabban és olcsobban juthatunk megbizhatd 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) ugynevezett DNS szekvencia-adatbazisokat hozott 1étre. Az
adatbazisokban szakirodalmakbol, szabadalmakbol, a szekvenalast végzd kutatoktol,
illetve a genomszekvenalasi projektekbdl gylijtott szekvencia adatokat rogzitenek
(BALINT, 2009). A The Pig Variations and Positive Selection (PigVar) adatbéazis az
SNP, SVs variaciokkal kapcsolatos informaciokat tartalmazza. Jelenleg az adatbazis
280 azsiai €s eurdpai sertésben azonositott 64,6 milli6 SNP-t, 7 egyéb sertésfajtaban
36,8 millio6 SNP-t, valamint azsiai sertésben 7,2 millié azonositott SVs-t tartalmaz. A
PigVar szabadon hozzaférhetd, fontos informaciokat biztosit a sertés mesterséges €s
természetes szelekciojanak, valamint a fenotipusos sokféleség tanulmanyozasidhoz
(ZHOU és mtsai, 2017b). A jelenlegi (2020. aprilis) adatok szerint tébb, mint 67 millié
variaciot (SNP ¢és indel (delécid és/vagy inszercio)) tartalmaz az Ensembl (NCBI
dbSNP-b6l nyert adatok) adatbazisa (ENSEMBL, 2020). A genomasszociacios
vizsgalatokban egyre nagyobb figyelmet forditanak az SNP-k funkcionalis hatasanak
vizsgalatara a sertéstenyésztés teriiletén, a gyorsabb genetikai elérehaladas lehetdségét
megismerése céljabol KEEL és mtsai (2018) publikacidjukban 240 sertés teljes
genomszekvenalasarél szamolnak be: 26.850.263 SNP-t azonositottak, ezekbol
19.015.267 SNP azonositasat korabban (KEEL és mtsai, 2017) mar publikaltak. Az
azonositott SNP-k koziil 5.793.049 tjonnan azonositott SNP-nek mindsiilt (nem
tartalmazta a NCBI sertés dbSNP adatbazisa (Build 150) és 45.411 koziilik atfedést
mutatott a PorcineSNP60 v2 BeadChip-el (Illumina Inc., San Diego, CA) vizsgalt
61.596 SNP-vel. A legtobb varianst az intergenikus teriileten, illetve az intronban
talaltak. Az SNP-k funkcionalis hatasanak vizsgalatakor elsGsorban génexpresszios
kutatast végeznek. Az elébb emlitett két tanulmanyban azonositott polimorfizmusok
koziil 316.000 SNP nagy vagy kozepes hatasu. 1162 fehérjekodold gén esetében 1729
funkcidvesztést okozd nagyhatasi SNP-t, 12.686 génben 64.232 nem szinonim
(aminosavcserét okozo) kozepes hatasi SNP-t, 90.939 szinonim (aminosavcserét nem
okoz0) kishatast SNP-t, 250.403 szabalyozasban szerepet jatsz6 SNP-t azonositottak,
amelyek koziil 15.739 a nem kodolo régioban (UTR) talalhato.
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A kvantitativ genetika és a BLUP moddszer alapjan végzett szelekcioval sikeres
genetikai elorehaladas érhetd el a ndivar reprodukcios tulajdonsdgaiban (UIMARI és
mtsai, 2011). E tulajdonsagok genetikai hatterének pontosabb megismerése érdekében a
genetikai variaciok azonositasa elengedhetetleniil fontos (LANDE és THOMSON,
1990). A mikroszatellitekkel végzett kisérletek eredményeként szamos, a
szaporodasbioldgiai tulajdonsagokat befolyasoldé QTL felfedezésére keriilt sor.

Az elmult néhany évben a molekularis genetika fejlodése lehetdvé tette az allatok
genomialis szintli vizsgalatat is. Az egypontos nukleotid polimorfizmusok tipizalasan
alapulo, teljes genomra kiterjedd asszocidcios vizsgalatok alkalmasak sertésfajtakban a
kiilonb6z6 reprodukcios tulajdonsagokkal kapesolatban 1évé 16kuszok feltérképezésére.

MUNOZ és mtsai (2007) az ESR1 és az ESR2 hatasat vizsgaltak az dsszes sziiletett
malacszam (TNB) és az élve sziiletett malacszam (NBA) tekintetében kinai-eurdpai
sertésekben. Eredményeik szerint az ESR1 c1227T allél kapcsoltsagot mutat az 6sszesen
sziiletett malacszammal. Az additiv hatas becsiilt értéke 0,40 sziiletett malac almonként
(P <0,03).

ONTERU ¢és mtsai (2011) GWAS kisérletiik soran szamos informativ QTL-régiot
és gént (SLC22A18, FUTY9, P2RY6, KCNC2, FGF2, TRAFD1) talaltak, amelyek
kapcsolatban allnak a teljes életteljesitményt tekintve az Osszesen sziiletett malacok
szamaval (LTNB), az ¢lve sziiletett malacok szamaval (LNBA), a fialasi
¢letteljesitménnyel a selejtezésig és az iiresen 4llé napok szdmaval. A tulajdonsagokkal
kapcsolatos gének hatasai az egyed ¢élete soran a reprodukcios életteljesitményére
vonatkozoan magas genetikai korrelaciot mutatnak a tulajdonsagok kozott.

LEI és mtsai (2011) nagyfehér kocak alomméretével kapcsoltsagot mutatdé SNP-t
azonositottak az miR-27a génben.

BERGFELDER-DRUING és mtsai (2015) nagyfehér és lapalysertések vizsgalata
soran 17, az élve sziiletett malacszamot befolyasolo jelentds markert talaltak olyan
régiokban, amelyeknek ismert hatasa van a ndivar egyes reprodukcids tulajdonsagaira.
A markerek kornyezetében 1év0 gének: PPARo, Fbinl, VEZT, FLRT2, PTGS2,
PLA2G4A, AHCTF1, ITGB1, CTSL, FLT1. A két vizsgalt fajta kozott nem észleltek
atfedd szignifikans kromoszoma tertileteket vagy QTL-t.

ONTERU ¢és mtsai (2012) teljes genomvizsgalatot végeztek sertések egyes
szaporodasbiologiai tulajdonsagai (sziiletett malacok szama, élve sziiletett malacok
szama, felnevelt malacok szama, magzati fejlédés, vemhességi id6) tekintetében.
Minden vizsgalt gén (MEF2C, RASA1l, HTR1A, PLSCR4, PLSCR5, PTX3, SEC23B,
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BCL7B, NIPAL2, IGFBPL1, ATGR1, TBX3, ROR1, EYA3, RPLPO, HNRNPD, CDH?20,
SS18, TAF4B, KCTD1, FGGY, RELL1, ACCN1, ESR1, AHR, AQP7, EEA1, ACAD11,
CCRL1, USBS, ECDHE2, CD96, ZEBD2, FSHB, CRSP2, CALCA, PTH, MATNS3,
VEGFA, CHGA, EPS15, MAFB) hatasat kimutattak az emlitett tulajdonsagok esetében.
A gének 48%-anak a placentara kifejtett hatdsat bizonyitottdk, a genomi régidkat
tartalmazé gének a méh mikodésével, a magzati fejlddéssel, a sziiletett-, élve sziiletett-,
illetve felnevelt malacok szamaval mutatnak kapcsoltsagot.

HAN és mtsai (2012) keresztezett lapaly és koreai fekete sertés F2 populacioban az
SPP1 gén polimorfizmusat vizsgaltak a novekedési és vagasi mutatokkal kapcsolatban.
Az SPP1 A/B heterozigéta sertések sziiletéskor és a 21. és 70. napon jelentésen
nagyobb testtomeget mutattak, valamint a korai fejlédési idészakban nagyobb atlagos
napi testtomeggyarapodas volt jellemz6, mint az A/A és B/B homozigéta sertések
esetében (P <0,05).

XIAO-LEI és mtsai (2012) 820 sertés esetében olyan SNP-ket azonositottak az 1.,
3., 13. és 16. kromoszoman, amelyek az dsszesen sziiletett és az élve sziiletett malacok
szamaval kapcsoltsagot mutatnak. REMPEL és mtsai (2010) az IGFBP1, IGFBP3,
CPT1A, PPARGCI1A, SLC22A5 géneken olyan SNP-ket talaltak lapaly x duroc X
yorkshire keresztezett koca és kocasiildé allomanyokban, amelyek kapcsoltsagot
mutatnak az 0sszesen sziiletett, illetve az élve és holtan sziiletett malacok szamaval,
tovabba a mumifikalédott magzatszammal és az ivarérettséggel. Egy 2011-es
tanulmanyban olyan SNP-ket azonositottak, amelyek a reprodukcios tulajdonsagokkal
kapcsoltsagot mutatnak finn lapalysertésekben. A vizsgalat soran Illumina Porcine
SNP60 BeadChip-et alkalmaztak. A 9. kromoszoéma 3 eltéré régiojaban detektaltak
olyan SNP-ket, amelyek befolyasoljak az alomméret és a malacmortalitas alakulasat
(UIMARI ¢és mtsai, 2011). CHEN ¢és mtsai (2016) SPEF2 génnel végzett
polimorfizmus-vizsgalat eredményeként két SNP-t azonositottak kinai nagyfehér és
lapaly kanoknal, amelyek kapcsolatba hozhatok a hereméret alakuldsaval, illetve
szaporodasbioldgiai teljesitményiikkel.

SCHNEIDER és mtsai (2015) szamos QTL-t azonositottak az Gsszesen sziiletett
malacok szamaval (TNB), az élve sziiletett malacok szamaval (NBA), a holtan sziiletett
malacok szdmaval, a sziiletéskori alomtomeggel ¢és a sziiletéskori atlagos alomtomeggel
kapcsolatban. Szamos gén a TNB és a NBA tulajdonsagokkal kapcsolodo régiokban
talalhato (CRH, SNX7, ACSL3, CAPZB, GALT, DNAJ, CWC22, AURKA, RAB22A,
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DACH1). A sziiletéskori atlagos alomtomegre hatassal 1évo gének: LOC100737638,
ESR1, PEBP4, GIGYF2, INSIG1, MYH15, MYO18B, BIN1.

BAGINE HUNYADI és mtsai (2016) hét gén hatasat vizsgaltak reprodukcios
tulajdonsagokra magyar nagyfehér kocakban. Az EGF gén AA genotipushoz
kapcsolodtak az élve sziiletett, illetve az Osszesen sziiletett malacok szamanak és a
fialasok szamanak legmagasabb értékei. SATO és mtsai (2016) nagyfehér kocakkal
végzett vizsgalatban olyan SNP-ket azonositottak az MBL2, CFB, ACE, EGF, KCNC2,
SLC22A5, PRKAG3 géncken, amelyek kapcsoltsagot mutattak egyes szaporasagi
tulajdonsagokkal (Osszesen-, illetve élve sziiletett malacok szama, valasztott malacok
atlagos tomege).

HE és mtsai (2016) nagy fenotipusos eltéréseket talaltak alomméret tekintetében
kinai fajtdkban. Szignifikdns kiilonbségeket figyeltek meg az 0Osszes sziiletett
malacszam ¢és a corpora lutea szamaban a kocak Osszehasonlitasakor. Negyven
azonositott gén koziil az UCHL1, RPS6KB1 ¢s CLTC gének befolyasoltdk a sertés
ovulacids ratajat.

KANG ¢és mtsai (2017) o6t SNP markert azonositottak, amelyek a teljes
¢letteljesitményt tekintve az Osszes sziiletett malacszammal kapcsoltsdgot mutattak. Az
azonositott markerek a MEGF11 génben, vagy annak kozelében, az 1. kromoszoéméan
helyezkedtek el.

WANG és mtsai (2017) Osszefiiggést kerestek a FUT2 gén és nagyfehér kocak
termelési, valamint a szaporasagi tulajdonsagaik kozott (életkor 100 kg-osan,
hatszalonna-vastagsag 100 kg-osan, szemizom vastagsadg, ujsziilott €s valasztott
malacok szama, sziiletéskori tomeg). Egy SNP, a FUT2 gén intronjaban mutatott
kapcsoltsagot az ujsziilott malacok és a valasztott malacok szamaval.

PANASIEWICZ és mtsai (2017) olyan SNP-ket azonositottak JSR Hirschmann
hibrid kocaknal, amelyek kapcsoltsagot mutattak az élve sziiletett- és a valasztott
malacok szamaval. ZHOU és mtsai (2017a) 14 SNP-t azonositottak a CYP19A1 gén
exonjaban és intronjaban, amelyek kapcsoltsdgot mutattak az alommérettel és a sziiletett
malacok alomtomegével, egy SNP pedig nagyon szoros kapcsoltsagot mutatott a
sziiletett malacok alomtomegével. WU és mtsai (2018b) 167.355 SNP-t azonositottak,
amelyek koziil 8 kapcsoltsagot mutatott az 6sszesen sziiletett malacok szamaval, 23 az
¢élve sziiletett malacok szamaval és 20 az élve sziiletett malacok alomtomegével. Az
AIM1, a FOXO3 gének az Osszesen sziiletett malacok szdmaval, az SLC36A4 és az

INTU gének az ¢lve sziletett malacok alomtomegével mutattak kapcsoltsagot.
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UZZAMAN ¢és mtsai (2018) genomasszociacios vizsgalatot végeztek Illumina
PorcineSNP60 BeadChip-el yorkshire kocakon az Gsszes sziiletett-, élve sziiletett-, Kis
tomegli-, valasztott- és az Osszes szopOs malac szamaval kapcsolatban. Két SNP
(rs81465399; rs80991683) mutatott szorosabb kapcsoltsagot a kis tomegl, gyenge
¢életképességli malacok szamaval, egy SNP (rs81356596) a szopds malacok szamaval,
két SNP (rs81454514; rs81454465) az élve sziiletett malacok szamaval. Az azonositott
SNP-k koziil szamos a LOC102165882 16kuszhoz, masok a ACSL3, CD59 génekhez
tartoznak.

WANG ¢és mtsai (2018) genomasszociacios vizsgalatot végeztek lapalysertéseknél
PorcineSNP80 BeadChip alkalmazasaval. Szamos olyan SNP-t detektaltak, amelyek
kapcsoltsagot mutattak az Osszes sziiletett-, illetve az élve sziiletett malacok szamaval,
az atlagos sziiletéskori alomtomeggel, a vemhesség hosszaval, az els6 termékenyitéskori
¢és az elso fialaskori korral Osszefiiggésben. Vizsgalatuk soran 376 funkcionalis gént
azonositottak, amelyek tartalmazzak a detektalt SNP-ket, vagy a kozeliikben talalhatok.
Ezen gének kozil 14 (BHLHA15, OCM2, IL1B2, GCK, SMAD2, HABP2, PAQRS5,
GRB10, PRELID2, DMKN, GPIl, GPIHBP1, ADCY2, ACVR2B) hat a
szaporodasbioldgiai tulajdonsagokra.

SUWANNASING és mtsai (2018) ssGWAS vizsgalattal azonositottak genomialis
régiokat, amelyek kapcsoltsagot mutattak az egy évre jutdé kocankénti valasztott
malacszammal és az almok szamaval, az almonként valasztott malacok szamaval, az
almonként élve sziiletett malacok szamaval, az {iiresen all6 napok szamaval és a
valasztastol a fogamzasig eltelt 1d0 hosszaval (almok kozott) nagyfehér és lapaly
kocaknal. Huszonét (lapaly) és huszonkettd (nagyfehér) SNP-t azonositottak a vizsgalt
reproduktiv tulajdonsagokkal Osszefiiggésben. Két gént (RBP7, UBE4B) azonositottak
lapaly sertésben a valasztott malacszammal, az almonként élve sziiletett malacok
szamaval, a valasztastol a fogamzasig eltelt id6 hosszéaval €s az egy évre jutd kocankénti
valasztott malacszammal kapcsolatban. Egy gént (SLCO6AL) azonositottak az egy évre
jutd kocankénti almok szdmaéval és az iiresen 4ll6 napok szamaval kapcsolatban. Ot
tovabbi gént azonositottak nagyfehér sertésben, amelyek koziil ketté (ALDH1AS,
LRRK1) hatassal van a viszgalt szaporodasbioldgiai tuljdonsagokra, tovabbi harom
(RTL4, TRPM5, LHFPL1), pedig a valasztastol a fogamzasig eltelt id6 hosszara. Az
alomjellemz6k genetikai hatterének feltarasa érdekében WU és mtsai (2018a) tobb
SSGWAS-t végeztek lapaly és nagyfehér kocdknal. Hat paritast kovetve huszonkét

SNP-t és négy - az embrionalis fejlédéssel kapcsoltsagot mutatd - kandidans gént
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(FBXL7, ALDH1A2, LEPR, and DDX1) azonositottak az Osszesen sziiletett-, illetve az
¢lve sziiletett malacszam ¢€s a sziiletéskori alomtomeg tekintetében.

LI és mtsai (2020) 5 magas és 5 alacsony szaporasagi yorkshire kocanal teljes
genomujraszekvenalast végeztek. Osszesen 13.955.609 SNP-t és 2.666.366 indelt
detektaltak a genomban. Szamos SNP kapcsolatban all az alommérettel. 14 kandidans
gént (BMP5, BMP6, BMP7, ACVR1, INHBA, ZFYVEY, TGFBR2, DCN, 1D4, BAMBI,
ACVR2ANEDDY9, SLC39A11, SNCA, UNC5D) azonositottak a kocak egyes
szaporodasbiologiai tulajdonsagaival (aloméret, 6sszesen sziiletett malacok szama, €lve
sziiletett malacok szama) kapcsolatban.

A fajtak elkiilonitésekor gyakran alkalmaznak chip technikat. ZSOLNAI és mtsai
(2013) chip vizsgalatok eredményei alapjan megallapitottak, hogy genetikai tavolsag

szempontjabol a harom mangalica valtozat kiilon fajtanak is tekinthetd.
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3. SAJAT VIZSGALATOK

3. 1. Anyag és médszer

3. 1. 1. Genetikai vizsgalatok

3. 1. 1. 1. Mintagytjtés

Tizenegy torzstenyészet 300 egyedétdl gyljtdttem vérmintdkat, amelyeket a DNS
kivonasaig -20°C-on taroltam a NAIK-ATHK genetikai laboratoriuméban. A mintavétel
soran egyszer hasznalatos injekcios tiit, valamint EDTA véralvadasgatlot és stabilizatort
tartalmaz6 milanyag csdvet hasznaltam.

A vizsgalat soran aldbbiakban felsorolt szaporodasbioldgiai tulajdonsédgok genetikai

hatterének feltérképezését tiiztem ki célul:

- fialasok szama (NL)

- fialasi szazalék (PL)

- ¢élve sziiletett malacok szama (NBA)

- Osszesen sziiletett malacok szama (TNB)

- holtan sziiletett malacok szama (NBD)

- sziiletéskori alomtomeg (LWA)

- 21 napos atlagos alomtomeg (M21D)

- két fialas kozott eltelt id6 (IBL)

- ¢élve sziiletett malacok szdmanak atlaga (MNBA)

- holtan sziiletett malacok szaménak atlaga (MNBD)
- Osszesen sziiletett malacok szamanak atlaga (MTNB)

- felnevelési rata (GR)

A mintak kivalasztasa a kovetkezd kritériumok alapjan tortént:

e jO és gyengébb szaporodasbioldgiai tulajdonsdgokkal is rendelkezd egyedektdl
szdrmazzanak
e amintdk az egész populdciora vonatkozdan reprezentativak legyenek

e akivalasztott egyedek kozott rokonséagi kapcsolat ne alljon fenn
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3. 1. 1. 2. SNP-k azonositdsa microarray (DNS-chip) technologiaval

A genotipizalast a Neogen Europe Ltd. (Skécia, Egyesiilt Kirdlysag) végezte
[llumina Porcine SNP 60K BeadChip (GeneSeek® Genomic Profiler™ High-Density)
alkalmazasaval, amely 61.177 SNP-t tartalmazott.

Az Illumina cég altal alkalmazott microarray 65.000 probas, nagy felbontasu
sertésre specializalt tipizald eszkoz (3. kép), amely megfelelé SNP stirtiséget biztosit
genomvizsgalatok elvégzéséhez. Az eszkoz lehetdséget kinal tobb ezer SNP egyidejii

lefuttatasara genetikai variaciok vizsgalata soran.

illumina

LTI CMR VTR

3. kép: Porcine SNP60K BeadChip Kit v2
(forrés: ILLUMINA, 2020)
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A vizsgéalathoz sziikséges adatok a Magyar Fajtatiszta Sertést Tenyésztok

Egyesiiletének (MFSE) szaporodasbioldgiai és tenyésztési tulajdonsdgok adatait

tartalmazo6 adatbazisabol szarmaznak.

A magyar nagyfehér kocak esetében vizsgalt szaporodasbiologiai tulajdonsagok

atlag és szoras értékei a 1. tablazatban lathatok.

1.

tablazat

A magyar nagyfehér kocak esetében vizsgalt szaporodasbioldgiai tulajdonsagok

atlag és szoras értékei

atlag szOras
fialdsok szama 3,05 1,73
¢lve sziiletett malacok szama 12,65 3,38
holtan sziiletett malacok szama | 2,72 3,42
sziiletéskori alomtomeg 14,27 481
valasztaskori alomtomeg 79,39 31,27
két fialas kozott eltelt id6 165,41 35,48
felnevelési rata (%) 87,20 34,60
vembhesiilési szazalék (%) 94,30 16,71
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3. 1. 2. Genotipizalt adatok értékelése

A genotipizalas soran a 95% feletti sikeres tipizalasi arannyal rendelkez6 SNP-ket
vettem figyelembe (call rate > 95%), az ezen érték alatti polimorfizmusokat, a duplikalt
mintakat (Identity By Descent, IBD > 0,95), az egy allélos 16kuszokat, valamint a 0,05-
0s MAF-val rendelkezd l6kuszokat kizartam az adatallomanybol. Az adattisztitast
kovetden az adatbazis 290 allatot és 56.592 SNP-t foglalt magaba. A vizsgalatba vont
szaporodasbioldgiai paraméterekkel kapcsoltsagot mutatd lokuszok feltardsdhoz és az
adatok sziiréséhez multi-lokusz vegyes modellt alkalmaztam. A fenotipusos értékek
maradtak, mint folyamatos valtozok. A genomidlis inflacios tényez6t (A) a khi-négyzet
(x*) statisztika eloszldsanak kozépértéke és a megfeleld xz eloszlas medianjanak
hanyadosaként irtam le (ARMITAGE, 1955). A populacio szerkezeti korrekcidjahoz
genomialis rokonsagi matrixot hasznaltam, multi-l6kusz vegyes modellben (SEGURA

¢és mtsai, 2012), amelynek képlete:
y=XB+Zu+e
ahol y: a fenotipusos érték
X: az SNP-k és kovarianciakbol (gazdasag és kor) allo fix hatdsok matrixa
Z: a véletlen allati hatds matrixa
e: a maradék hatasok
B: a fix hatasok vektora
u: a véletlen hatasok egyiitthatoit reprezentald vektor.

Az adatformazasokhoz, a statisztikai elemzésekhez és az adatsziirésekhez SVS
szoftvert (GoldenHelix, USA) hasznaltam. A kromoszomakon elhelyezkedd,
szaporodasbiologiai tulajdonsagokkal kapcsoltsagot mutatdé SNP-ket Manhattan
tavolsdgmatrix alkalmazéasaval abrazoltam, ahol az X tengely az SNP kromoszéman

elfoglalt helyét, az Y tengely pedig a kapcsolat szorossagat mutatja meg.
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3. 1. 3. Androldgiai, spermatolédgiai vizsgalatok

A magyarorszagi torzstenyészetek koziil négy torzstenyészet Gsszesen huszonegy
kanjatol gytijtottem vér- €s spermamintat. A mintavételeket a telepi allatorvos, illetve a
telepi inszeminator végezte. A vérvétel a nyaki vénabol (vena jugularis) tortént, S-
Monovette EDTA KE/9mI vérvételi cs6 alkalmazasaval. A spermavételnél gloved-hand
(BASURTO-KUBA ¢és EVANS 1981; ALTHOUSE ¢s mtsai, 2015) modszert
alkalmaztunk. A spermavétel koézben ultrahang (Tringa Linear VET, Esaote,
Spanyolorszag), illetve termografias (InfiRay IRAC200H, Yantai IRay Technology Co.,
Ltd., Kina) felvételeket (4. és 5. kép) készitettem a here morfologiai allapotanak
felmérése €és a here hdszabalyozasanak vizsgalata céljabol. Az ultrahangos felvételek
kiértékelését GIMP (GNU Image Manipulation Program, 2.10.10) pixelgrafikus
képszerkeszt6 programmal, a termografias felvételek elemzését pedig FLIR hékameras

képkiértékeld programmal végeztem el.

2. tablazat

A torzstenyészetekben begyiijtott mintak és az elvégzett vizsgalatok szama

torzstenyészetek
A B C Osszes

vérminték (n) I\|/\I/|N|_F 2 f ] 11
ejakulatum (n) I\I/\I/INLF 2 i g 16
ultrahangos | MNF 3 ) 5 12

vizsgalat ML 4

casa |MNELT3 T s
it v e e I LT O

MNF (magyar nagyfehér) ML (magyar lapaly)

Az 2. tiblazatban a begylijtott fajtdnkénti vér- és spermamintdk, valamint az
elvégzett vizsgalatok lathatok. Egyes torzstenyészetek esetében nem volt lehetdségem

minden vizsgélatot elvégezni (vérvétel, ultrahang, hokamera — {iresen hagyott
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négyzetek). Eldzetesen vizsgalatokat végeztem egyéb sertésfajtakon a vizsgalati

technikak begyakorlasa érdekében.

LIRS VU S b

=

STANDAR

Macro
Wit
I

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

3. 1. 4. Motilitas és morfoldgiai vizsgalatok

A laboratoriumi vizsgalatokat Herceghalmon, a Nemzeti Agrarkutatasi és
Innovacios Kozpont Allattenyésztési, Takarmanyozasi és Husipari Kutatointézet
(NAIK, ATHK) szaporodasbioldgiai laboratoriumaban végeztem. Az ejakulatumokat a
mintavételt kovetden 16°C-on tarolva az intézetbe szallitottam. A spermiumok allapotat
a Kovécs-Foote féle festési eljarassal (KOVACS és FOOTE, 1992) készitett keneteken
értékeltem ki (6. kép). Ez a modszer megmutatja az €16 és elhalt spermiumokat, az
akroszoma allapotat és a sejtek morfologiai rendellenességeit. A festési eljaras soran az
€16 és elhalt spermiumok festésére Chicago sky blue 6B (CSB) oldatot (Sigma-Aldrich
C8679, Sigma Aldrich Corporation, St. Louis, MO, United States), a minta fixalasahoz
0,2%-0s neutralvorost (Sigma Aldrich N-7005, Sigma Aldrich Corporation, St. Louis,
MO, United States) és formaldehidet tartalmazé (37%-0s formaldehid oldat) 1IN HCL
oldatot, az akroszoma festésre 7,5%-0s Giemsa torzsoldatot (Sigma G S500, Sigma
Aldrich Corporation, St. Louis, MO, United States) hasznaltam. A friss spermat festést
megel6zéen pufferolt NaCl oldattal (0,06% K,;HPO, anhidrat és 0,825% NaCl) és
formalinos citrattal (2,9% Nags-citrat és 0,1% formalin) higitottam. A higitast kdvetéen

egy targylemez kozepére 17 pl CSB festéket, majd szintén 17 ul higitott spermat
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cseppentettem, egy masik lemez sarkdval homogenizaltam és parhuzamosan elhtuzott
lemezekkel, egymas feliiletéhez teljesen nem érve — a sejtek sériilését elkeriilve - két
kenetet készitettem. A keneteket kozel fiiggéleges helyzetben szobahdmérsékleten
szaradni hagytam. A minta fixalasahoz neutralvoros festékbol oldatot (86 ml 1 N HCI és
14 ml 37% formaldehid oldat és 0,2 g neutral vorés (Sigma, N-7005) készitettem,
amellyel 4 perc alatt fixaltam. Ezt kovette a csapvizes, majd desztillalt vizes oblités. Az
akroszoma megfestédése érdekében a targylemezeket 7,5%-o0s Giemsa torzsoldattal és
desztillalt vizzel (4 mI+50 ml) feltoltott festokadakba allitottam, amelyeket 3 Orara 35-
40°C-ra termosztatba helyeztem (az akroszéma 20°C alatt nem festédik). A 3 ora
leteltével csapvizes és desztillalt vizes oblitést és 2 perces desztillalt vizes aztatdst
végeztem. A levegbn megszaritott keneteket fedélemezzel lefedtem, 1000x-es
nagyitassal immerzids rendszeri objektiv (feddlemez és az objektiv kozott folyadék
(Merck 1.07960, Darmstadt, Germany) a felbontoképesség novelése érdekében) alatt
fénymikroszkoppal (Olympus BX51, Olympus Corporation, Tokyo, Japan) vizsgaltam
sarga fényszlir6t alkalmazva a szinarnyalatok konnyebb megkiilonboztetése érdekében.
A spermiumok kiilonb6zd részei, kiilonbdzd szinekben, arnyalatokban festddnek meg
(1. abra), amely képet ad a vizsgalt sejt allapotarol (KOVACS és FOOTE, 1992; NAGY
és mtsai, 1999; KUTVOLGY] és mtsai, 2006).

6. kép: Kovacs-Foote féle festési eljarassal készitett kenet képe
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keneteken (KOVACS és FOOTE, 1992 nyomsn)

1. dbra

A spermiumok allapotanak kiértékelése Kovacs-Foote festési eljarassal készitett

akroszoma | ép fellazult sériilt hianyz6
élo
bibor sotét sapadt fehér
levendula levendula
halvany halvany halvany halvany
rozsaszin rozsaszin rozsaszi 0zsaszin
elhalt
bibor sotét sapadt sapadt
levendula levendula sziirke
fekete
fekete fekete fekete
sziirke
A spermiumok motilitdsvizsgalatdt mozgaselemzé programmal (CASA,

AndroVision, Minitiib, Németorszag) a mintak intézetbe torténd szallitasat kovetden
azonnal megkezdtem. Az ejakulatumbol Eppendorf egycsatornas mechanikus pipettaval
mintat vettem 2 ml-es Eppendorf csébe. A motilitasvizsgalatokhoz sziikséges
koncentraciohoz (60 x10°spermium/ml) a mintikat tovabb higitottam Beltsville
Thawing Solution (BTS) higitoval (PURSEL és JOHNSON, 1975) 1:15 (v/v) aranyban.
A mintakat az Eppendorf cs6 falara cseppentve-adagolast, majd razatast kovetéen
vizfirdében inkubaltam (37°C, 20 perc). Ezt kovetben mértem a spermiumok
motilitasat. Az elemzéshez sziikséges, flithetd targyasztallal felszerelt, valamint negativ
faziskontraszt-objektivvel ellatott mikroszkop (Olympus BX61, Olympus, Japan)
targylemezére 10 pl higitott spermat cseppentettem ¢és a CASA segitségével
kiértékeltem. A program 10 teriiletr6l vided felvételeket készit, azokat elemzi és
Osszegylijti az adatokat. A sejteket harom kategoriaba soroltam (nem motilis: a
spermiumok nem mozognak, nem progressziv mozgas: a sperma egyhelyben mozog,

progressziv mozgas: a sperma eldrehaladd mozgéast végez). A mozgas tipusainak
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elemzéséhez a CASA haszndlati Utmutatéjaban a sertésre vonatkozo beallitasi
paramétercket alkalmaztam: nem mozg6: AOC (average orientation change) <2,5;
TM%: AOC> 2,5 és DSL (distance straight line) <4,5 um/s; PM%: AOC > 2,5 és DSL
>4.5 um/s (HORVATH, 2015).

3. 1. 5. Hordozhat6 motilitasvizsgal6 eszkdz alkalmazhatosaganak ellendrzése

Négy tenyészetbdl nyolc kan (két magyar lapaly, két magyar nagyfehér, két duroc x
pietrain, két danbred x duroc) Osszesen 581 ejakulatumat gytjtéttem be. A frissen
begyijtott ejakulatumokat Beltsville Thawing Solution (BTS) (PURSEL és JOHNSON,
1975) higitoval higitottam, majd a 16°C-on tarolva szallitottam a NAIK-ATHK
szaporodasbioldgiai laboratériumédba. A vizsgalatba vont 581 ejakuldtumot a
motilitasvizsgalatokhoz sziikséges koncentracionak (50 x10° spermium/ml) megfelelden
higitottam, ezt kovetéen asztali CASA szoftverrel (Sperm Class Analyzer — SCA,
Microptic S. L., Spanyolorszag) és mobil CASA (Ongo) késziilékkel egyarant (Ongo
Sperm Test®, Microfluidlabs, Magyarorszag) vizsgalatot végeztem koncentracio,
motilitds és progressziv motilitas tekintetében.

Az Ongo (7. kép) egy optikai rendszerrel, kijelzével, beépitett flitheto targyasztallal
(allando, 37°C-os homérseklet sziikséges a sejtek ¢€letben maradasdhoz) ellatott
hordozhatd eszkodz. A késziilek egyszerlsitett billentylizete a vizsgalat elinditasat és
mentését, az ejakulatum vizsgalata kozben a fényerd és az €lesség beallitasat, valamint
3 masodperces vided felvételek (30 képkocka/masodperc) készitését teszi lehetdvé. Az
adatok pdf formatumu rogzitését, illetve a videok tarolasat a géphez tartozdé USB eszk6z
biztositja. Szamos kiilonféle targylemez, mint példaul Leja, Makler, Horwells,
Neubauer (MAKLER, 1978; COETZEE és MENKVELD, 2009; IMADE és mtsai,
1993) létezik a piacon a kiilonb6zd CASA rendszerekhez. Az Ongo is rendelkezik egy
sajat 2 cellas (A, B) targylemezzel (8. kép).
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7. kép: Ongo 8. kép: Ongo targylemez
(forras: 13) (BALOGH, 2020)

A targyasztal felett a LED megvilagitassal ellatott optikai rendszer a targylemezre
cseppentett minta képét kétszazotvenszeres nagyitasban kiildi az eszkoz kijelzéjére. A
vide6 rogzitését kovetden a Kijelzén a f6 paraméterek lathatok: a mérések szama, a
sejtszam, a progressziv motilitas (%), a teljes motilitas (%), és a koncentracio (M/ml). A
kijelzett értékeket az eszkéz az USB-kapcsolaton keresztiil menti is. A minta
vizsgalatarol késziilt felvételek ismételhetdk, amig a vizsgélni kivant sejtszamot el nem
érjik.

A Microptic CASA szamitogéphez csatlakoztatott fazis-kontraszt mikroszkoppal
(zold filter, negativ fazis-kontraszt kondenzator, tizszeres nagyitasii lencse), fiithetd
targyasztallal (amely tartja a megfeleld (37°C) hoémérsékletet), kameraval (25-50
képkocka/masodperc) felszerelt rendszer. Az ejakulatumok vizsgalata soran minden
allatfajra kiilon beallitasokat alkalmazhatunk. A targylemezre cseppentett termékenyitd
anyagrol a mikroszkép a szamitogép képernydjére tovabbitja a képet, ahol a sejtek
motilitasuknak megfeleléen kiilonboz6é szinti jelolésekkel (piros: nem motilis, zold:
progressziv mozgast végzo, sarga: kevésbé motilis) lathatok. A program kiilonb6z6
képeket készit, valamint adatokat rogzit, amelyek a lementést kovetéen visszanézhetok.
Az adatok tartalmazzak tobbek ko6zo6tt a motilitast, koncentracidt, az aktivacios és a
kinematikus tulajdonsagokat is (MICROPTIC, 2015).

A vizsgalati médszer az asztali és a hordozhato CASA-val végzett vizsgalatoknal
mind az 581 ejakulatum esetében azonos volt. A spermiumok osztalyozasa BUSS és

mtsai (2019) javaslata szerint tortént: immotilis spermiumok: atlagos iranyvaltoztatasuk

51



<8 um; folyamatos haladé mozgast végz6 spermiumok: korkords mozgas >10 pm/s,
egyenes vonalli mozgas > 6 um és a sejtek motilitasi sugara >15 pum.

A mintak vizsgalatihoz Ongo targylemezt alkalmaztam. A felhigitott mintakbol
10 pl mennyiséget pipettaztam a cellakba. A vizsgalt teriileteket jeloltem a lemezen, a
két eszkozzel pedig azonos hémérsékleten (37°C) vizsgaltam. Mindkét vizsgalo
rendszer alkalmazasat kiilonboz6 paraméterek beallitasa elézte meg, mint példaul
allatfaj, fokuszalas, higito tipusa.

A statisztikai elemzést Bland-Altman modszerrel végeztem (BLAND és ALTMAN,
1986). A moddszer lehetdvé teszi az asztali és a hordozhatd CASA mérési technikai
kozotti  atlagkiilonbségek leirdsat és abrazolasat: a koncentracid, a motilitds, a
progressziv motilitds Osszehasonlithatok. A modszerek ko6zotti +20%-os  eltérés
elfogadhatonak tekinthet6 a klinikai andrologiai vizsgalatokban. Ezt az 6sszehasonlitasi
modszert vették figyelembe MORTIMER ¢és mtsai (2015) arany standard
spermaelemzési modszerként, ahol kiszamitottak a felsé €s alsd6 95%-0s megegyezés

hatarértékeket.

3. 2. Eredmények és azok értékelése

3. 2. 1. SNP-k azonositasa

A genetikai vizsgalat soran a minél szorosabb kapcsoltsagot mutatd SNP-k
azonositasat tliztem ki célul.

A 12 vizsgalt szaporodasbioldgiai paraméter (fialasok szdma, fialasi szazalék, élve
sziiletett malacok szama, 0sszesen sziletett malacok szama, holtan sziiletett malacok
szama, sziiletéskori alomtomeg, 21 napos atlagos alomtdmeg, két fialas kozott eltelt 1d6,
¢lve sziiletett malacok szdmanak atlaga, holtan sziiletett malacok szdmdénak atlaga,
Osszesen sziiletett malacok szamdénak atlaga, felnevelési rata) kozil, az alabbiakban
részletesen bemutatott 5 tulajdonsag esetében talaltam olyan SNP-ket, amelyekkel
szoros kapcsoltsagot mutatnak. Az azonositott SNP-k kdzelében 1évé gének az Ensembl

Sus scrofa 11.1 adatbazisabol szarmaznak.
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3. 2. 1. 1. Osszesen sziiletett malacok szama

Vizsgalatom soran az Gsszesen sziiletett malacok szamaval (TNB) kapcsolatban a
vizsgalt 290 magyar nagyfehér koca esetében harom SNP-t azonositottam, amelyek az

1., 6. és 13. kromoszoman talalhatok (3. tablazat, 2. abra).

3. tablazat

Az osszesen sziiletett malacok szamaval (TNB) kapcsoltsagot mutato lokuszok,

genomialis elhelyezkedésiik és a szomszédos gének

marker ss kromoszoma: markerhez
' -log1oP MAF | FDR
azonosito pozicid kozeli gén(ek)
RFPL4B,
rs80878088 1:88143914 6,00 0,298 | 0,016
MARCKS,
FBXO031
rs336610321 6:2594634 7,86 FOXL1, 0,299 | 6,88e-4
MTHFSD
rs326153933 13:139009753 6,22 FGF12 0,364 | 0,015

MAF (minor allele frequency, minor allélgyakorisag); FDR (false discovery rate, téves
felderitési arany)

A harom SNP-hez kozel 1évo gének koziil az 1. kromoszoman (Sus scrofa
chromosome 1, SSCI) 1évé RFPL4B gén funkcidja eddig még nem ismert, RNS
formdja az emberi herében és placentdban fordul el6 a legnagyobb aranyban
(FAGERBERG ¢s mtsai, 2014). A MARCKS fehérje a sejtmotilitasban, a
fagocitozisban, a membran ateresztoképességének szabalyozdsiban, valamint a

mitogenezisben jatszik szerepet (ARBUZOVA ¢és mtsai, 2002).

A 6. kromoszoman talalhato FBXO31 fehérje az eddigi kutatdsi eredmények
alapjan feltételezhetben megkoti €és felveszi az ubiquitinacidhoz ¢€s lebomléashoz
sziikséges szubsztratot (ZHANG ¢és mtsai, 2015). A FOXL1 kiemelt szereppel bir
tobbek kozott az anyagcesere-folyamatok szabalyozasdban, a sejtproliferacidban,

valamint a  gasztrointesztinalis  epithelium megfeleld proliferaciojdhoz  és

differencialodasahoz sziikséges ontogenezis soran a génexpresszioban (GENECARDS
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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

DATABASE, 2020a). A szintén a 6. kromoszoéman talalhat6 MTHFSD génben,
szekvencia-ismétlédések pozitiv korrelaciot mutatnak a gén transzkripcids szintjével
feln6tt nék petefészkeiben. Tovabba RAN és mtsai (2018) jelentds valtozasokat

emlitenek az alom méretét tekintve xiang sertéspopulacidban.

A 13. kromoszéman (Sus scrofa chromosome 13, SSC13) 1évé FGF12 gén részt
vesz a DNS-metilacioban, amely nagy szerepet jatszik a szaporodasbioldgiai
folyamatokban. AN és mtsai (2018) a DNS-metilacié mintazatanak valtozasat fedezték
fel guanzhongi tejeld kecskék petefészkeiben az ivarzas idején és a sargatest fazisban,
ami gyakorlati szempontbdl fontos lehet a juhok ivarzasszabdlyozasaban. NADERI és

mtsai (2018) szarvasmarha endometritiszre hatast gyakorld funkcidt vizsgaltak az

FGF12 gén tekintetében.

2. abra: Manhattan tavolsagmatrix az 6sszesen sziiletett malacok szamaval (TNB)

kapcsoltsagot mutat6 polimorfizmusokrol (SNP)

~logso(p)

Chromosome

Az 1., 6., 13. kromoszoéman 1évé lokuszoknal a logioP > 6 értékek mutatjak a
legszorosabb kapcsolatot a vizsgalt szaporodasbiologiai tulajdonsaggal, az Osszesen
sziiletett malacok szamaval. A vizszintes tengelyen a 19-es szam az X kromoszomat

jelzi.
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3. 2. 1. 2. Sziiletéskori alomtdmeg

A sziletéskori alomtomeggel kapcsolatban a vizsgalt 290 magyar nagyfehér koca
esetében hét 16kuszt azonositottam, amelyek az 5., 6., 14., 16., 17. X. kromoszéman

helyezkednek el (4. tablazat, 3. abra).

4. tablazat

A sziiletéskori alomtomeggel (LWA) kapcsoltsagot mutatoé l10kuszok, genomialis

elhelyezkedésiik és a szomszédos gének

markerhez
marker ss
kromoszoma:pozicié | -logioP kozeli MAF FDR
azonosito
gén(ek)
ARHGAPS,
rs81382693 5:1912703 10,35 0,425 | 1,10e-06
PRR5
PADI2,
rs340060083 6:70048043 5,87 0,397 | 9,49e-03
PADI1
MED13L,
rs345681434 14:39399038 8,56 0,115 | 4,53e-05
TBX3
rs81459332 16:48711236 7,76 ERBB2IP 0,155 | 1,74e-04
rs80882327 17: 57391800 8,47 BMP7 0,492 | 4,22e-05
AMELX,
rs81473286 X:8718698 10,46 0,446 | 1,73e-06
ARHGAP6
SLITRK
rs319594780 X:135147279 7,72 0,348 | 1,59e-04
klaszter

MAF (minor allele frequency, minor allélgyakorisag); FDR (false discovery rate, téves
felderitési arany)

Az 5. kromoszoéman (Sus scrofa chromosome 5, SSCS5) 1évé ARHGAP8 gén
befoly4solja a maremmana szarvasmarhak ikerellés eléfordulasanak gyakorisagat
(MOIOLI ¢és mtsai, 2017). A PRR5 fontos szerepet jatszik a PDGFRB gén
expresszidjanak szabdlyozasaban, amely hozzajarul az embridfejlédéshez, az
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angiogenezishez, a sejtproliferacidhoz, a sejtdifferencialédashoz, valamint a human
taplalkozasi szokasok kialakulasahoz (MCELROY ¢és mtsai, 2018). A PRR5-ARHGAPS
fehérje a szomszédos PRRS5 ¢és ARHGAPS8 gének ritka, de természetes koriilmények
kozott eléforduld transzkriptuma, amely szekvenciaazonossagot tartalmaz az egyes
géntermékekkel, és magaba foglalja a RNOGAP fehérje doméneket. Funkcioja még nem
ismert (GENECARDS DATABASE, 2020b).

A 6. kromoszoéman (Sus scrofa chromosome 6, SSC6) 1év6 PADI2 befolyasolja az
anyagcsere-folyamatokat, az angiogenezis szabalyozasat, valamint gatlasa dozisfiiggd
hatast mutatott a human mikrovaszkularis endotél sejtekben (KHAJAVI ¢és mitsai,
2017). A PADI1 a peptidilarginin deimindaz génklaszterek komponense.
Diethylstilbestrol (DES) hatasara egérnél a PADI génklaszterben nagy stirliségii
Osztrogénreceptor-alfa-fiiggd szuper-fokozot azonositottak. Az eredmények alapjan arra
kovetkeztethetiink, hogy a DES megvaltoztatja a méhfejlédést, ebbdl kdvetkezden pedig
a felnétteknél a reproduktiv funkcidt, modositva az dsztrogén altal szabalyozott gének
kozelében 1évé ERa kothelyeken 1évo teriiletet (JEFFERSON és mtsai, 2018).
ZHANG és mtsai (2016) kimutattak, hogy a PADI1 katalizalt hiszton-citrullinacid
nélkiilozhetetlen az egerek korai embridfejlédéséhez.

A 14. kromoszoman (Sus scrofa chromosome 14, SSC14) 1évé MEDI13L
szabalyozza a zigdta genom aktivalodasat, illetve egerekben a bedgyazodast kdvetden
befolyasolja az egér fejlodését (MIAO és mtsai, 2018). Emberben a velesziiletett sziv-
¢s idegrendszeri problémak, valamint az értelmi fogyatékossag kialakuldsara gyakorolt
hatasat feltételezik (ADEGBOLA és mtsai, 2018). A TBX3 gén és a holtan sziiletett
egyedek szama kozott ONTERU és mtsai (2012) 6sszefliggést talaltak.

A 16. kromoszéman (SSC16) 1évé ERBB2IP vagy ERBIN gén német
sertésallomanyokban (meishan, mangalica, duroc, pietrain, német lapaly, hampshire,
husum red pied, német nagy fehér) a kocak alomméretét befolyasold kandidans gének
egyike (SPOTTER és mtsai, 2010).

A 17. kromoszéman (Sus scrofa chromosome 17, SSC17) 1évé BMP7 fehérje
kapcsolatban van egyes szaporodasbiologiai paraméterekkel, mint az élve sziiletett
malacok szama, sziiletéskori alomméret, 21 napos atlagos alomtomeg (FENG és mtsali,
2013).

Sertéseknél az SSCX: AMELX (Amelogenin X-linked) a nemi meghatarozas mellett
(FONTANESI és mtsai, 2008) részt vesz az oszteoklasztogenezisben is
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(HATAKEYAMA ¢és mtsai, 2006). Az ARHGAP6 egy helyen talalhaté az
elzsirosodassal ¢és novekedési tulajdonsagokkal kapcsoltsagot mutatd QTL-ekkel
(PUIG-OLIVERAS és mtsai, 2016). A SLITRK2 kapcsolatban van a szinaptogenezissel,
és serkenti a szinapszis-differencialédast (BEAUBIEN és mtsai, 2016).

3. abra: Manhattan tavolsagmatrix a sziiletéskori alomtomeggel (LWA)

kapcsoltsagot mutato polimorfizmusokrol (SNP)

~logsa(p)

. P : 1> e
R R )

Az 5., 6., 14.,16.,17., X kromoszoéman 1év6 lokuszoknal a -logioP > 5 értékek

Chromosome

mutatjak a legszorosabb kapcsolatot a vizsgalt szaporodéasbioldgiai tulajdonsaggal, a
sziiletéskori alomtomeggel. A vizszintes tengelyen a 19-es szam az X kromoszomat

jelzi.

3. 2. 1. 3. Holtan sziiletett malacok szama

A vizsgalt 290 magyar nagyfehér koca esetében hét 10kuszt azonositottam, amelyek
kapcsolatban allnak a holtan sziiletett malacok szamaval. Ezek a lokuszok az 5., 6., 13.,
14., 15., 16.,18. kromoszoman talalhatok (5. tablazat, 4. abra).

57



5. tablazat

Holtan sziiletett malacok szamaval (NBD) kapcsoltsagot mutaté l0kuszok,

genomialis elhelyezkedésiik és a szomszédos gének

marker ss markerhez
kromoszéma:pozicio | -logioP MAF FDR
azonositod kozeli gén(ek)
rs81382693 5:1912703 10,95 ARHGAPS8 0,425 | 5,56e-07
rs340060083 6:70048043 5,43 PADI2, PADI1 | 0,397 | 3,03e-02
CADM2, LIPI
rs80893810 13:183254699 8,29 0,335 | 1,27e-04
SNORA70
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
BRAF, MKRN1,
rs333328959 18:8927486 5,15 PPAR 0,069 | 4,99e-02

MAF (minor allele frequency, minor allé¢lgyakorisag); FDR (false discovery rate, téves
felderitési arany)

Az 5. kromoszéman 1évé ARHGAPS gén és a 6. kromoszéman 1évé PADI2, PADI1
gének funkciodi a 3. 2. 3. 2. Sziiletéskori alomtomeg alfejezetben 1évo ezekre a génekre
vonatkozo6 leirdssal megegyezik.

A 13. kromoszéman (Sus scrofa chromosome 13, SSCI13) 1évé CADM?2
szabalyozza egereknél a testtomeget, valamint az energia homeosztazist (YAN és mtsai,
2018). A SNORA70 gén a holstein, hanwoo és n'dama szarvasmarhafajtaknal egyéb
génekkel a tejfehérje és a pajzsmirigyhormon jelatvitelében (holstein), a hiszton-acetil-
transzferaz aktivitasban (hanwoo) és a renin szekrécidoban (n'dama) jatszik fontos
szerepet (TAYE ¢és mtsai, 2017). A LIPI valésziniisitheté funkcidja a lizofoszfatidsav
elallitasa, amely tobb bioldgiai funkcid fontos kozvetitdje (AOKI és mtsai, 2007).

A 14. kromoszéman (Sus scrofa chromosome 14, SSC14) 1év6 RPL6
kolcsonhatasba 1ép a hisztonokkal és kozremlikodik a DNS-karosodasra adott
valaszreakcioban (YANG ¢és mtsai, 2019).

A 15. kromoszoéman (Sus scrofa chromosome 15, SSC15) 1év6 SCLY részt vesz az
alanin ¢és az elemi szelén szelenociszteinbdl torténd eldallitasaban, Osszefiigg az

expresszidja az endometrium aminosav-transzportjaval és anyagcseréjével, tovabba
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hatassal van a tehenek ivarzasara (FRANCA ¢és mtsai, 2017) és az egerek elhizasi
hajlamanak kialakulasara (SEALE és mtsai, 2015).

A 16. kromoszoman (Sus scrofa chromosome 16, SSC16) 1évé EBF1 egy mikro-
RNS-sel csendesitett génexpresszids kaszkad alkotorésze, amelynek kiilonb6z6 mértékii
leszabalyozasaval kocak tenyésztési teljesitményét befolyasolja (TANIGUCHI és mtsai,
2014).

A 18. kromoszoman (Sus scrofa chromosome 18, SSCI18) 1évé BRAF gént a
berkshire €s a koreai 0si fajtak 0sszehasonlitd szelekcioja soran fedezték fel (EDEA és
KIM, 2014). Az MKRN1 fehérje (CASSAR és mtsai, 2015) hozzajarul az adipogenezis
szabalyozasahoz. A PPAR befolyasolja az elhizds és az anyagcsere-betegségek
kialakulasat (KIM és mtsai, 2014).

4. abra: Manhattan tavolsagmatrix a holtan sziiletett malacok szamaval (NBD)

kapcsoltsagot mutato polimorfizmusokrol (SNP)

~logso(p)

Chromosome

Az 5., 6., 13., 14., 15., 16., 18. kromoszoman 1évé 10kuszoknal a -log;oP > 5
értekek mutatjdk a legszorosabb kapcsolatot a vizsgalt szaporodasbiologiai
tulajdonsaggal, a holtan sziiletett malacok szaméval. A vizszintes tengelyen a 19-es

szam az X kromoszomat jelzi.
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3.2.1. 4. 21 napos atlagos alomtdmeg

A vizsgalt 290 magyar nagyfehér koca esetében az 1. kromoszoman egy 16kuszt

azonositottam, amely kapcsoltsdgot mutat a 21 napos atlagos alomtdmeggel (6. tablazat,
5. dbra).

6. tablazat

A 21 napos atlagos alomtomeg (M21D) alakulasaval kapcsoltsagot mutato lokusz,

genomialis elhelyezkedése és a szomszédos gének

marker ss markerhez
kromoszéma:pozicido | -logioP . MAF | FDR
azonosito kozeli gén(ek)
ARF6,
rs699316219 1:200350940 5,62 0,461 | 0,117
ABHD12B

MAF (minor allele frequency, minor allélgyakorisag); FDR (false discovery rate, téves
felderitési arany)

Az 1. kromoszéman (SSC1) 1évé ARF6 jelenléte megfigyelhetd minden vizsgalt
sertésszovetben. Leggyakrabban a vesében és a gyomorban, legritkdbban az izomban és
a szivben fordul el6 (ZHANG és mtsai, 2010). ABHD12B a sertés eclhizasaval
nagymértékben kapcsoltsagot mutatd gén (KOGELMAN és mtsai, 2015).
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5. abra: Manhattan tavolsagmatrix a 21 napos atlagos alomtomeggel (M21D)

kapcsoltsagot mutato polimorfizmusrol (SNP)

~logio(p)

Chromosome

Az 1. kromoszoéman 1év6 10kusznal a -log;oP > 5 érték mutatja a legszorosabb
kapcsolatot a vizsgalt szaporodasbiologiai tulajdonsaggal, a 21 napos atlagos

alomtomeggel. A vizszintes tengelyen a 19-es szdm az X kromoszomat jelzi.

3. 2. 1. 5. Két fialas kozott eltelt 1do

Egy nagy hatastt SNP-t azonositottam a 8. kromoszéman a vizsgalt 290 magyar
nagyfehér koca esetében a két fialas kozott eltelt idovel (IBL) kapcsolatban (7. tablazat,
6. abra).
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1. tablazat

A két fialas kozott eltelt idé (IBL) alakulasaval kapcsoltsagot mutato lokusz,

genomialis elhelyezkedése és a szomszédos gének

marker ss markerhez
kromoszéma:pozicio | -logioP ‘ MAF FDR
azonosito kozeli gén(ek)
PKD2, SPP1,
rs81301813 8:140274549 7,56 0,001 | 1,35e-03
MAPK10

MAF (minor allele frequency, minor allélgyakorisag); FDR (false discovery rate, téves
felderitési arany)

A 8. kromoszoman (Sus scrofa chromosome 8, SSC8) 1évé PKD2 részt vesz tobbek
kozott a kalcium-ateresztd csatorna szabdlyozésaban, a kalcium szallitidsaban és a vese
hamsejtjei  kozotti  jelatvitelben, a placenta kialakulasiban (GENECARDS
DATABASE, 2020c). Az SPP1 befolyasolja a sziiletéskori, a 21 és a 70 napos
testtomeg alakulasat, valamint az &tlagos napi tomeggyarapodast a korai fejlodési
idészakban (HAN ¢és mtsai, 2012). MAPK10 egyike azon kandidans géneknek, amelyek
kapcsoltsagot mutatnak német allomanyokban a meishan, mangalica, duroc, pietrain,
német lapaly, hampshire, husum red pied, német nagy fehér kocdk alommeéretére

(SPOTTER és mtsai, 2010).
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6. dbra: Manhattan tavolsagmatrix a két fialas kozott eltelt idovel (IBL)
kapcsoltsagot mutaté polimorfizmusrol (SNP)

~logsa(p)

Chromosome

A 8. kromoszoéman 1év6 1okusznal a -logioP > 5 érték mutatja a legszorosabb
kapcsolatot a vizsgalt szaporodasbiologiai tulajdonsaggal, a két fialds kozott eltelt
idével. A vizszintes tengelyen a 19-es szam az X kromoszémat jelzi.

3. 2. 2. Androldgiai és spermatologiai vizsgalatok értékelése

Az ultrahangos-, a termografias vizsgalat és a Kovacs-Foote festési eljaras
alkalmazaséaval az ejakuldtum termékenyitésre vald alkalmassaganak, valamint a him
nemi szervek egészségi allapotanak felmérését tliztem ki célul. A funkcionélis
vizsgalattal (CASA), valamint a here szOveti felépitésnek és a sejtek épségének
ellendrzésével torekedtem a minél szélesebb korli, preciz, megbizhatdé metodika
alkalmazasara.

Az eredményekre alapozva, az ismertetett metodika és a validalt eszkoz
alkalmazaséaval, a késObbiekben a ndivarhoz hasonldan a himivar esetében is lehetdség

nyilik molekuléris genetikai vizsgalatok elvégzésére.
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3. 2. 2. 1. A herék termografias vizsgalata

A termografids képek elemzését FLIR termikus képalkotd6 programmal

végeztem. A 9. képen hékameraval késziilt hotérkép lathatd. A rdzsaszin vonallal

kijelolt teriilet (ARO1) a kanhere homérsékleti adatait (minimum, maximum, atlag)

mutatja.

326°C

17.6°C

22 Analysis Iﬁ“ Position | *%, Obj. Par | €9 Image | B Text comment |

Label | Value [*C]| Min | MuJ Max - Min Avg Stdev|  Result| Expression
Image 171 331 16,0
ARO1 271 330 59 301 08

9. kép: A here FLIR infravoros hékameras felvétele

Az infravorés kamera a vizsgalt feliileten kiilonboz6

szinekkel jeloli

a

homérsekletet, illetve a gyulladasos teriileteket. A fehér szin a legmagasabb

hémérsékleti, a kék pedig a legalacsonyabb homérsékletli tertileteket mutatja.
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8. tablazat

FLIR infravoros kameraval végzett here homérsékletelemzés az ""A" telep

esetében
hémeérséklet (°C)
egyedek fajta min. max. atlag
azonositoja

1 MNF 21,7 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 27,1 331 29,5
205 ML 25,7 33,8 28,8
206 ML 25 32,4 28,9

MNF (magyar nagyfehér); ML (magyar lapaly)

A 8. tablazat az ,,A” termel0 telepen 1év0 kanok heréinek hékameraval vizsgalt
eredményeit tartalmazza. A hoékamera segitségével a herék ¢és mellékherék
hdészabdlyozasat vizsgaljuk. 23°C-os kornyezeti hdmérséklet esetén a kanok heréinek
belsé homérséklete 35-36,5°C. Ennél magasabb herehdmérséklet gyulladasra utalhat,
alacsonyabb hémérséklet esetében - ami akar egy régebbi gyulladds szovédménye is
lehet - a teriileteken kotOszovetes elvaltozasokat talalhatunk. A hékameraval végzett
vizsgalat soran a normal hémérsékleti értékeket figyelembe véve a here gyulladasos
folyamataira utalo, illetve a termékenyitd képességet befolyasold kiugro értéket nem

tapasztaltam.

3. 2. 2. 2. A herék ultrahangos vizsgalata

Az ultrahangos képeket GIMP pixel grafikus képszerkesztd program segitségével
értékeltem. A szdvetrétegek mintajat a morfologiai inhomogenitas tiikkrében elemeztem.
A 10. kép a herék normal ultrahangos képét mutatja be, normal szdveti szerkezettel,
beleértve a mediastinum testis-t (M) is. A GIMP pixel grafikus képszerkeszté program
létrehoz egy hisztogramot (10. kép jobb oldala), amely az ultrahang kép sziirke
arnyalatainak kiértékeléséhez sziikséges. A 256 arnyalat mellett fontosak a kiilonb6z6

fehér (stirti szovetek) és / vagy fekete (folyadék felhalmozodas) foltok is. A nulla a
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fekete, mig a 255 a legvilagosabb arnyalat. A vizsgalt teriileten az atlag 181 (10. kép). A
9. tablazat az “A” telepen vizsgalt allatok GIMP pixel grafikus képszerkesztd

programmal mért adatait mutatja be.

IMG_20170906_082251_02jog

Tube | Vame [v| [&] &)

Mzzn: 1820
SD: =1
Nzdian: 1820

10. kép: A here ultrahangos képének értékelése GIMP pixel grafikus
képszerkeszto programmal

9. tablazat

Az “A” telep adatainak kiértékelése GIMP pixel grafikus kiértékelé programmal

sziirke arnyalata (GIMP)
egyed,eli fajta atlag SD median
azonositoja
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

MNF (magyar nagyfehér); ML (magyar lapaly)
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A kanok heréinek ultrahangos vizsgdlata soran nem tapasztaltam inhomogenitast
(stirh szovetek, folyadék felhalmozddas), a herék termografids vizsgdlatdnak
eredmény¢hez hasonléan az ultrahangos vizsgalat és annak kiértékelése sem mutatott

betegségre, illetve gyulladasra utalo jeleket.

3. 2. 2. 3. Spermiumok motilitasvizsgalata

A spermiumok mozgasat CASA mozgaselemzo6 szoftverrel (AndroVision, Minitiib,

Németorszag) elemeztem (11. kép).

11. kép: Kansperma motilitasvizsgalata a CASA-szoftverrel

A szoftver eltérd szinekkel jeloli a sejteket. A zold szin a mozgd sejteket, a piros
szin a nem mozgo sejteket jelenti, a zold ,,vonalak” pedig az adott sejt mozgasat
abrazoljak (11. kép).

A program egy mérési adatokat, paramétereket (tobbek kozott motilités,

spermiumkoncentracio, §sszes spermiumszam, progressziv motilitds, atlagos sebesség, a
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megtett Ut, helyben mozgé sejtek, nem mozgo6 sejtek) tartalmazo jelentést készit (10.

tablazat).

10. tablazat

Kansperma motilitasvizsgalata (CASA) soran mért fontosabb adatok eredményei

i sodlt L o elérehaladd helvben nem
egyed fajta ;;iii:m koncentracid | motilitas mozgést mgzg() mozgo
azonosito (db) (milliard/ml) (%) végzo sejt sejt (96) 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 lapaly)

Motilitasvizsgalat soran megfelelonek tekinthetok a 60-70% kozotti, kivalonak
pedig a 80% és feletti értékek. A CASA altal mért adatok alapjan, a mintak motilitast
tekintve kivalo értékeket mutattak. Az eldérehaladd mozgast végzd sejtek szama
megfeleld aranyban volt jelen a mintdban, kivéve két magyar nagyfehér kan (1, 2)
esetében, ahol tobb volt a helyben mozgd sejt és a nem mozgod sejt az elérehaladod

mozgast végzd sejtekkel szemben.

3. 2. 2. 4. Spermiumok morfoldgiai vizsgalata

A kiértékelés sordn az €16 sejtek morfologiai rendellenességeit vizsgaltam
DIDION (2018) allaspontjat kovetve. Véleménye szerint az elhalt sejteken beliil
nagyobb a morfologiailag abnormalis sejtek aranya, mivel ezek mar a
herében/mellékherében karosodnak (mindségellendrzes), igy csak az €16 sejt-populacion

beliil érdemes értékelni a morfologiat.
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A Kovacs-Foote eljarassal megfestett spermium-preparatumok morfologia
elemzése soran a kovetkezd kategoridkat kiilonboztettem meg:
membranintegritds esetében:
- ¢ép feji és flagellaris plazmamembran és ép akroszéma
- egyéb
morfologia tekintetében:
- ¢€l6 normalis
- ¢€l6 proximalis plazmacseppel
- ¢l6 morfologiai rendellenességgel

- elhalt

A morfologiai vizsgalat eredményei alapjan az €16 és elhalt spermiumok aranyat a
2. diagramon, az ¢él6 és clhalt, valamint az anomaliakkal rendelkez6 spermiumok

aranyat a 3. diagramon abrazoltam.

2. diagram: KIé és elhalt spermiumok aranya Kovacs-Foote féle festési eljarassal

tortént morfoldgiai vizsgalat eredményei alapjan

9 10 11 12 13 14 15 16
lelo elhalt

% 100
90
80
-
6
5
4
3
2
1

O O O O O o o o

1-9: magyar nagyfehér kan ~ 10-16: magyar lapaly kan
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3. diagram: El§ és elhalt, valamint anomaliakkal rendelkez6 spermiumok
aranya Kovacs-Foote féle festési eljarassal tortént morfologiai vizsgalat

eredményei alapjan

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16

W ¢16, ép akroszomaju normal m ¢16, ép akroszomaju proximalis plazmacseppel

% 100
90
80
70
6
5
4
3
2
1

o O o o o o o

€06 sejt morfologiai rendellenességekkel elhalt

1-9: magyar nagyfehér kan 10-16: magyar lapaly kan

A kiértékelés soran elhalt, sériilt, anomaliakkal rendelkezd, emellett é16, ép sejteket
is nagyszamban taldltam. A rendkiviil nagy mennyiségili rendellenes sejtet tartalmazo
ejakulatumok (4-es szamu magyar nagyfehér kan esetében) termékenyitésre

alkalmatlannak tekinthetok.

3. 2. 3. Hordozhat6 motilitasvizsgald eszkdz alkalmazhatosaganak ellendrzése

A két eszkdz Osszehasonlitdo vizsgalatat kovetden Osszesen 1162 mérést kaptam
(581 adatpar). A két eszkdz eredményeinek Gsszehasonlitasat Bland-Altman statisztikai
modszerrel végeztem el a koncentracio, motilitds és progressziv motilitas tekintetében
(7., 8. és 9. abra). A koncentracio, motilitas és progressziv motilitas atlagkiilonbségei a
kiszamitott 95%-0s megegyezés hatarértékeken (d+2SD) beliil mozogtak, a két modszer

(Ongo, Microptic CASA) nagy hasonlésagot mutatott.
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7. abra: Az asztali (Microptic) CASA-val és az Ongo Sperm Analyzer-rel végzett koncentracio (M/ml) vizsgalatok eredményeinek
osszehasonlitasa Bland-Altman modszerrel

100

80 -

60 5

40 1

-40 -

—60 -

Koncentracio kiillonbség (M/ml)

-80 1

-100 - . - - ; - - ; - - : - - 5 . - ; - - : - - : . - - :
0 5 10 15 20 25 30 35 40 45 50 55 60 65 70 75 80 85 90 95 100 105 110 115 120 125 130 135 140
Koncentraciok atlaga (M/ml)

Piros vonal (koncentracio atlagkiilonbségek): -3,85 M/ml. Szaggatott piros vonalak 95%-os megegyezési hatarok (két mérés atlaga £2SD)

— also: -8,28 és felsd: 15,41. Az X tengely mutatja a két eszkdz méréseinek atlagat (M/ml), az Y tengely pedig az atlag parok kozotti
kiilonbséget (M/ml).

A koncentracio tekintetében a Bland-Altman abra elfogadhato egyezdséget mutatott az Ongo és a Microptic CASA kozott.
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8. dbra: Az asztali (Microptic) CASA-val és az Ongo Sperm Analyzer-rel végzett progressziv motilitas (%) vizsgalatok eredményeinek

osszehasonlitasa Bland-Altman modszerrel
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Progressziv motilitas kiilonbségek (%)

-80 1

-~100 T T T 7 T T T T T T T 7 - T T T T T T
0 5 10 15 20 25 30 35 40 45 50 55 60 65 70 75 a0 85 90 95 100

Progressziv motilitas atlag (%)

Piros vonal (progressziv motilitas atlagkiilonbségek): 1,09%. Szaggatott piros vonal: 95%-os megegyezési hatarok (két mérés atlaga
+2SD) — alsé: -13,98% ¢s fels6:11%. Az X tengely mutatja a két eszkoz méréseinek atlagat (%), az Y tengely pedig az atlag parok kozotti
kiilonbséget (%).

Progressziv motilitas tekintetében is elvégeztiik az egyezdségi vizsgalatot azonos mdédon, mint a koncentracio esetében. Az eredmények

alapjan a progressziv motilitds tekintetében is elfogadhato egyezdséget mutatott a két eszkoz.
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9. dbra: Az asztali (Microptic) CASA-val és az Ongo Sperm Analyzer-rel végzett motilitas (%) vizsgalatok eredményeinek

osszehasonlitasa Bland-Altman moédszerrel
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Motilitas atlaga (%)

Piros vonal (motilitas atlagkiilonbségek): -0,91%. Szaggatott piros vonal: 95%-o0s megegyezési hatarok (két mérés atlaga +2SD) —also: -
2,43% és felsé: 12,42%. Az X tengely mutatja a két eszkdz méréseinek atlagat (%), az Y tengely pedig az atlag parok kozotti
kiilonbséget (%).

Motilités tekintetében is elfogadhatd egyezdséget mutatott a Bland-Altman analizis a vizsgalt eszk6zok kozott.
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4. KOVETKEZTETESEK, JAVASLATOK

4.1. SNP-k azonositasa a szaporodasbiologiai tulajdonsagokkal kapcsolatban

Dolgozatomban célul tiiztem ki a magyar nagyfehér és magyar lapaly fajtak egyes
szaporodasbioldgiai tulajdonsagaival kapcsoltsdgot mutatdé egypontos nukleotid
polimorfizmusok feltarasat. Az Osszesen sziiletett malacok szdmaval (TNB)
kapcsolatban 3 SNP-t, az alomtomeggel (LWA) 7 SNP-t, a holtan sziiletett malacok
szamaval (NBD) 7 SNP-t, a 21 napos atlagos alomtémeggel (M21D) 1 SNP-t és a két
fialas kozott eltelt idével (IBL) 1 SNP-t azonositottam.

Két szaporodasbiologiai tulajdonsag, a sziiletéskori alomtomeg és a holtan sziiletett
malacok szadmdnak Osszehasonlitdsa soran az 5. és 6. kromoszomakon talalhato
lokuszok azonossadgat tapasztaltam. A nagyobb alomméret 4altaldban kisebb
alomtomeget eredményez, az almon beliil tobb malac 1 kg alatti tomeggel sziiletik,
amely negativ hatassal lehet a malacok életképességére és novekedési teljesitményére
(MAGNABOSCOA ¢és mtsai, 2016).

A szaporodasbiologiai tulajdonsagokkal kapcsolatban azonositott polimorfizmusok
alléljaival kozvetlen szelekcid elvégzésére nyilik lehetdség, a gazdasagi szempontok
mellett a tenyészértékbecslést is figyelembe véve. A kedvezd hatdsu allélok
kivalasztasaval €s markerek segitségével végzett szelekcio alkalmazasaval novelhetd a
sziiletéskori alomtomeg, a sziiletéskori malacszdm, a 21 napos atlagos alomtdomeg,
tovabba csokkenthetd a fialdsok kozott eltelt id6 €s a sziiletéskori elhullas is. A kutatés
soran azonositott SNP-k a késObbiekben egyedi, illetve multiplex eljaras alkalmazéasaval
1s vizsgalhatok.

Hazai fajtaink koziil a magyar nagyfehér hussertés atlagosan 12,5 malacot fial,
ezzel szemben a Topigs TN-70 akar 16 malacot, a Danbred 18 malacot, fiiggetleniil
attol, hogy a végso felnevelési eredmények a szaporabb fajtaknal nem hoznak ennyivel
nagyobb kiilonbséget. Tenyésztoi vélemények szerint az altalunk vizsgalt magyar fajtak
utddneveld képessége eldnydsebb az emlitett kiilfoldi fajtaknal, tovabba reprodukcids
potencialjukat még nem sikeriilt teljes mértékben kihasznalni.

A disszertaci6 eredményeire alapozott szelekcids eljarasok segitségével a
magyarorszagi sertéstenyésztés versenyképesebbé valhat és a kiilfoldi fajtakkal

szembeni hatranya csokkenthetd.
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4.1. A kanok andrologiai és spermatoléogiai vizsgalata

A magyar nagyfehér és magyar lapaly kanok heréinek szoveti ultrahangos ¢€s
hékameras vizsgalata soran nem tapasztaltam gyulladasra, betegségre utald jeleket,
komoly rendellenességeket. A szaporitdanyag motilitasvizsgalatat kovetéen megfeleld
értékeket kaptam, vagyis termékenyitésre alkalmasnak bizonyultak a mintak. Kivételt
képez két kan, ahol: tobb helyben mozgo sejtet és tobb mozdulatlan sejtet azonositottam
az eldrehaladd mozgast végzo sejtekkel szemben. Ez a jelenség a sikeres termékenyités
lehetdségének csokkenését eredményezheti.

A Kovacs-Foote féle festési eljarassal megvizsgaltam a sejtek mindségét. A
kiértékelés soran elhalt, sériilt, illetve anomaliakkal rendelkez6é sejtek mellett é16, ép
sejteket is nagy szamban talaltam. A rendellenességek kialakulasahoz tobbek kozott a
szallitas, az id6jaras (évszak) ¢és a higitas is hozzajarulhatott. A kanok
termékenyitGanyaganak min6ségét az évszakhatds is befolyasolja, kiilondsen a
magasabb hdémérséklet. 23°C-os kornyezeti homérséklet esetén a kanok heréinek,
mellékheréjének belsé hdmérséklete 35-36,5°C. Ennél magasabb hdmérséklet esetén a
here és mellékhere hémérséklete is megnd, amely gyulladashoz, igy a spermiumok
¢letképességének csokkenéséhez vezethetnek. Minden évszak eltéréen hat a kanok
termékenyitdanyagara. Nydron megnovekedhet a proximalis plazmacseppek széma,
csokkenhet az ejakulatumonkénti Osszes spermiumszam. Tavasszal és Osszel a
legnagyobb az Osszanomalidk szdzalékos ardnya, a spermiumok motilitasa télen a
legalacsonyabb (SARLOS, 1999). Az ugratas soran nyert termékenyitdanyag optimalis
szallitdsi homérséklete 16°C-17°C, amely hdéméréskleten aktivitasuk lelassul még
megdrizve ¢életképességiiket. Az ejakulatum higitdsa soran cél az ejakulatum
mindségének megdrzése. A higitok tapanyagot €s optimalis pH-t biztositanak a
spermiumok szamara. A higitasi protokoll soran az egyik legfontosabb a hidegsokk
elkeriilése, amely a sejtmembran sériilését, valamint a spermiumok motilitdsanak
csokkenését eredményezheti (SENGER, 2005).

A rendkiviil nagy mennyiségii rendellenes sejtet tartalmazo ejakulatum (4-es szamu
magyar nagyfehér kan esetében) termékenyitésre alkalmatlannak bizonyult, igy ennél az
allatnal a mintavétel, illetve a vizsgalat megismétlése javasolhato.

Két CASA rendszert (Ongo, Microptic) hasonlitottam  Ossze a

spermiumkoncentracio, a motilitdAs és a progressziv motilitas tekintetében.
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Eredményeim alapjén, az emlitett harom paraméter tekintetében az Ongo késziilék jol

alkalmazhato a terepi munka soran.
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5. UJ TUDOMANYOS EREDMENYEK

1. A magyar nagyfehér hussertés eset¢ben harom, az dsszesen sziiletett malacok
szamaval (total number of piglets born, TNB) kapcsoltsagot mutato SNP-t
(marker ss azonositd: rs80878088, rs336610321, rs326153933) azonositottam
(-logio P =6,0, 7,86 és 6,22), az 1., 6. és 13. kromoszoman.

2. A magyar nagyfehér hussertés esetében hét, a sziiletéskori alomtomeggel (litter
weight born alive, LWA) kapcsoltsagot mutaté SNP-t (marker ss azonosito:
rs81382693, rs340060083, rs345681434, rs81459332, rs80882327, rs81473286,
rs319594780) azonositottam (-log;o P = 10,35, 5,87, 8,56, 7,76, 8,47, 10,46,
7,72)az 5., 6., 14., 16., 17. és az X kromoszoéman.

3. A magyar nagyfehér hussertés esetében hét, a holtan sziiletett malacok
szamaval (number of piglets born dead, NBD) kapcsoltsagot mutaté SNP-t
(marker ss azonositd: rs81382693, rs340060083, rs80893810, rs80845657,
rs329723588, rs338594773, rs333328959) azonositottam (-logio 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. kromoszoéman.

4. A magyar nagyfehér hussertés esetében egy, a 21 napos atlagos alomtomeggel
(mean litter weight on the 21st day, M21D) kapcsoltsagot mutato SNP-t
(marker ss azonositd: 1rs699316219) azonositottam (-logyy P = 5,62) az

1. kromoszéman.

5. A magyar nagyfehér hussertés esetében egy, a két fialas kozott eltelt idovel
(interval between litters, IBL) kapcsoltsagot mutaté SNP-t (marker ss

azonosito: rs81301813) azonositottam (-logip P = 7,56) a 8. kromoszoman.

6. ElsOként hasonlitottam Ossze a Microptic (asztali) €¢s az Ongo (hordozhato)
CASA rendszereket sertés (magyar nagyfehér, magyar lapaly, danbred x duroc,
duroc x pietrain) termékenyitdanyag elemzésében. A Bland-Altman modszerrel
végzett Osszehasonlitd vizsgalat (koncentracio: -3,85 M/ml; progressziv
motilitas: 1,09%; motilitas: - 0,91%) nagy hasonlosdgot mutatott a mérések

kozott.
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6. AZ EREDMENYEK GYAKORLATI HASZNOSITHATOSAGA

1. A vizsgalt szaporodasbioldgiai paraméterekkel 0sszefiiggésbe hozhatd 19 egypontos
nukleotid polimorfizmus azonositasaval lehetdség nyilik a hazai tenyésztési magyar
nagyfehér és magyar lapdly sertések teljesitményének tovabbi javitasara. Ezaltal a
korszerti piaci elvarasoknak mind tenyésztési, mind gazdasagossagi szempontoknak
megfeleléen szelektalt magyar fajtakat tenyészthetiink. Nem hagyhatjuk figyelmen
kiviil a vilagon elorejelzett human ¢és allati jarvanyok gyakorisdganak novekedését
sem, amelyek hatdsai orszdgon beliili, esetleges allomanycsokkenést
eredményezhetnek. A magasabb genetikai potencidlra szelektalt magyar fajtakra
alapozott tenyésztési rendszerek lehetdséget biztositanak a hatdrainkon beliili
alloméanypdtlasra lecsokkentve akdr annak a lehetdségét is, hogy hazankban még
nem eléforduld  betegségeket ,honositsunk™ tenyész-, vagy vagodallatok

behozatalaval.

2. A sertésagazatban a nagy tenyésztési potencial gazdasagi jelentésége indokolja a
himivari sertések termékenyitoképességének minél pontosabb ismeretét. A
mesterséges termékenyités fejlesztése érdekében objektiv, gyors €s koltséghatékony
modszerre  van  szilkség a  spermium  mindségének  értékeléséhez,
termékenyitOképességének eldrejelzéséhez. Az egyed termékenyitoképességét az
ejakulatum morfologiai és motilitdsvizsgalat kombinacigjanak eredményei
hatarozzak meg. A motilitdsvizsgalat soran szamitogépvezérelt faziskontraszt-
mikroszkdp segitségével elemezhetd szamos tulajdonsag, igy a koncentracid és a
progressziv motilitas iS. Laboratoriumokban altalanosan alkalmazott eszkoz. Az
Ongo késziilék, az asztali CASA rendszerek tovabbfejlesztett, a terepi munka soran
is alkalmazhatd, hordozhatdo valtozata, amely felhasznélobarat feliilettel ¢és
szoftverrel rendelkezik, ezért akar megfeleld szakmai képesités nélkiil is konnyen
hasznalhato. Az eszkdz praktikus €s koltséghatékony lehetdség, amennyiben asztali
CASA rendszerhez infrastruktira, anyagi ¢és/vagy human eréforras nem all
rendelkezésre. Gyors és pontos eszkoz a gyakorlat szdmara spermaanalizishez az
allattenyésztésben és az allattartd telepeken az ejakulatum objektiv vizsgalatara, az

asztali CASA késziilék alternativdjaként.
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7. OSSZEFOGLALAS

A magyar nagyfehér és a magyar lapaly sertések jo életteljesitménnyel, termelési
paraméterckkel rendelkeznek, ezen kiviil keresztezési programokban anyai és apai
vonalként kiemelkedd szerepet tdltenek be. Az elmult évtizedekben a magasabb
termelésre képes nyugat-eurdpai hibridek azonban talszarnyaltak teljesitményben e két
hazai sertésfajtat. Dolgozatomban célként tiiztem ki magyarorszagi nagyfehér és lapaly
torzstenyészetek esetében egyes szaporodasbiologiai tulajdonsagok genetikai hatterének
felmérését, emellett a kanok androldogiai vizsgalatanak elvégzését, valamint egy - a
sertések termékenyitdanyaganak motilitdsvizsgalatara szolgald - hordozhato eszkoz
alkalmazhatosaganak ellenérzését.

Az egyes szaporodasbiologiai tulajdonsdgok genetikai hatterének vizsgalata soran
olyan egypontos nukleotid polimorfizmusokat (SNP) azonositottam, amelyek
kapcsoltsagot mutatnak az 0sszesen sziiletett malacok szdmaval (TNB), a sziiletéskori
alomtomeggel (LWA), a holtan sziiletett malacok szaméval (NBD), a 21 napos atlagos
alomtomeggel (M21D) és a fialasok kozotti intervallummal (IBL). A genotipizalast
nagy felbontasti SNP chippel (GeneSeek® Genomic Profiler™ High-Density) végezte a
Neogen Europe Ltd. (Skécia, Egyesiilt Kiralysag). Az adatok azonositasara és szlirésére
multi-lokusz vegyes modellt alkalmaztam, valamint statisztikailag értékeltem az egyes
genotipusok és a szaporodasbiologiai paraméterek kozotti Osszefliggéseket. Harom
SNP-t azonositottam az 1., 6., 13. kromoszoman (-logip P = 6,0, 7,86 és 6,22; MAF:
0,298, 0,299 ¢és 0,364), amelyek kapcsoltsagot mutatnak az Osszesen sziiletett malacok
szamaval (TNB). Hét 16kusz mutatott kapcsoltsdgot a sziiletéskori alomtomeggel
(LWA), amelyek az 5., 6., 14., 16., 17., X kromoszoman (-log;o 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)
talalhatok. Hét 16kuszt talaltam az 5., 6., 13., 14., 15., 16., 18. kromoszéman (-logio P =
10,95, 5,43, 8,29, 6,72, 6,81, 5,90 és 5,15), amelyek kapcsolatban allnak a holtan
sziiletett malacok szamaval (NBD). Emellett az 1. kromoszéman (-logso P = 5,62; MAF:
0,461) egy 16kusz mutatott kapcsoltsagot a malacok 21 napos alomtomegével (M21D),
valamint 1 lokusz a fialasok kozott eltelt idovel (IBL) a 8. kromoszéman (-logip P =
7,56; MAF: 0,001).

Az emlitett 10kuszok feltardsa lehetdséget biztosit markerek segitségével torténd
szelekci6 elvégzésére és ennek megfeleléen a magyar nagyfehér és magyar lapaly fajtak

versenyképességének javitasara.
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A himivard egyedek (magyar nagyfehér, magyar lapaly) heréinek szoveti
ultrahangos, hékameras vizsgalatat, valamint a szaporitdbanyag motilitasvizsgalatat
(CASA) kovetben nem tapasztaltam komoly rendellenességeket. E16 és elhalt (Kovacs-
Foote féle festési eljaras) spermiumok egyarant eléfordultak, de extrém
rendellenességekkel nem taldlkoztam. Két CASA rendszert (Ongo, Microptic)
hasonlitottam 0ssze kiilonb6ozé sertésfajtakon és keresztezéseken (magyar lapaly,
magyar nagyfehér, durocxpietrain, danbredxduroc) a spermiumkoncentracio, motilitas
¢s progressziv motilitds tekintetében, hogy megbizonyosodjunk a hordozhato
késziilékkel  kapott eredmények megbizhatosagarol. A Microptic CASA
szamitogépvezérelt faziskontraszt-mikroszkop segitségével mikodtethetd,
laboratoriumok széles korben alkalmazott eszk6z. Az Ongo egy késziilékben egyesiti az
asztali CASA mikodéséhez sziikséges eszkozoket, hordozhatdé miszerként
alkalmazhatjuk a terepi munka soran, amely az ejakulatum gyors és pontos kiértékelését
(koncentracio, teljes motilitds, progressziv motilitas, sejtszam) teszi lehetové. A két
eszkdz Osszehasonlitdsat Bland-Altman moddszerrel végeztem, a két modszer kozott
hasonlosag (koncentracio: -3,85 M/ml; progressziv motilitas: 1,09%; motilitas: - 0,91%)
mutatkozott. Eredményeim alapjan az Ongo késziilék koncentracio, progressziv és teljes
motilitas tekintetében jol alkalmazhatd a terepi munka soran, az asztali CASA késziilék

alternativdjaként.
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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 (lllumina 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 (-logio 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 (-logio 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
(-logip 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 (-logiy 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 (-logio 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.

81



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 x Pietrain, Danbred x 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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