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OSSZEFOGLALAS

A H-FABP gén egy potencialisan nagyhatasu gén a zsirdepozicioval dsszefiiggésbe hozhato tulajdonsagok, elsésorban az intramuszkularis
zsirtartalom tekintetében. Jelen kutatas célja annak meghatarozasa, hogy a génben korabban kozélt pontmutdaciok milyen dsszefiiggésben van-
nak a standard vagohidi vagds sordn mért paraméterekkel. A vizsgalat 405, 2 istalloban tartott, vegyes ivaru dllat adatainak felhasznaldsaval
tortént. A két kivalasztott mutaciot (HFABPI: ¢. 103 T>C, HFABP2: c. 1970 T>C) Hinfl restrikcios enzimmel, egy reakcioban detektaltuk
PCR-RFLP (Polymerase Chain Reaction-Restriction Fragment Lenght Polymorphism) modszerrel. Az allélgyakorisagok a kévetkezdk szerint
alakultak: 103T(H)=0,75; 103C(h)=0,25, 1970T=0,32; 1970C=0,68. Az elsd istalloban (1. minta) a HFABP1 mutdcio szignifikdans hatast mu-
tatott a hatszalonna-vastagsag és szinhuskihozatal esetében. A masodik istalloban (2. minta) nem tudtunk szignifikans dsszefiiggést igazolni a
mért termelési paraméterek és a vizsgalt mutdaciok kozétt. A HFABP2 genotipusaihoz tartozo datlagértékek kozott nem talaltunk szignifikans el-
térést. Jelen vizsgadlat alapjan nem tudunk egyértelmii kovetkeztetést levonni a polimorfizmusok termelési paraméterekre gyakorolt hatasdrol.
Az altalunk vizsgalt allomanyban az 5° UTR régioban lévé mutdcio allélfrekvencidja megegyezik a szakirodalomban leirt adatokkal, vagyis az
intramuszkularis zsirtartalomra nézve kedvezobb valtozat van tulsulyban a populacioban.

Kulcsszavak: H-FABP, FABP3, Hinfl, SNP, polimorfizmus, sertés, termelési paraméter
SUMMARY

The H-FABP gene was defined as a potential candidate gene influencing the fat deposition traits, primarily the intramuscular fat content.
The aim of this study is to define whether the previously reported gene mutations are connected with the slaughter traits measured in a standard
slaughterhouse. The study included data from 405 gilts and barrows from 2 different samples. The two chosen mutation (HFABP1: c. 103 T>C,
HFABP2: c. 1970 T>C) were detected in one reaction with PCR-RFLP (Polymerase Chain Reaction-Restriction Fragment Lenght Polymorphism)
method with Hinfl restrictoin enzyme. The allel frequencies are as follows: 103T(H)=0.75; 103C(h)=0.25, 19707=0.32; 1970C=0.68. A
HFABP1 mutation has significant effect on backfat thickness and lean meat % at stable 1 (sample 1), but there were no effect at stable 2 (sample 2).
The analysis of values of production traits, depending on HFABP?2 genotype did not reveal significant differences. Based on this study we can't
get a clear conclusion on the impact of polymorphisms on production parameters. In the examined flock the allele frequency of mutation in
5 'UTR is identical to the literature data, i. e. the more favorable variant regarding the intramuscular fat content is predominant in the population.

Keywords: H-FABP, FABP3, Hinfl, SNP, polymorphism, pig, production traits

BEVEZETES A poligénikus tulajdonsagok — mint példaul idealis
fehérje- és testzsiraranyok — kialakitasara végzett sze-
A fogyasztoi igények jelentdsen valtoztak az elmult lekcional kulcsfontossagh az adott tulajdonsagot kiala-
50 évben, a vilagszerte eldallitott hus mennyisége 30 kit6 gének ismerete.
¢év alatt a duplajara novekedett (FAO, 2013). Ez a len- A teljes genomban végzett kapcsoltsagi térképezés
diiletes novekedés okozta arubdség lehetdvé teszi a fej- alapjan a zsirdepozicidhoz szamos genomrégio kothetd
lett vilag tudatos fogyasztdinak, hogy a rendelkezésre (Rothsciled et al., 2007), melyek nagy részét nagy-
allo termékek kozott mindségi szempontok alapjan va- hatast génben 1évé pontmutacioként azonositottak
logassanak. A megfelel6 mindségli és mennyiségii hus (Switonski et al., 2010).
eléallitasanak sarkalatos pontja a megfelel6 genetikai A H-FABP (Heart Fatty Acid-Binding Protein)

"oz

hattérrel rendelkez6 allat kivalasztasa, melyben segit- vagy FABP3 a FABP csalad tagja. A fehérjék ezen cso-
séget nyujt a molekularis biologia eszkdztara. Az utdbbi portja szerepet jatszik a lipid metabolizmus és egyéb sejt-

években a genetikai markerek segitségével végzett sze- ben jatszodo folyamatok szabalyozasaban, mint példa-
lekcionak egyre jelent6sebb a szerepe az allattenyész- ul a gén atirodas, sejtszignalizacio, novekedés és diffe-
tésben, mivel hasznalataval nagyobb szelekcios elore- renciacio (Veerkamp és Maatman, 1995). A H-FABP

haladas érhet6 el (Tenke és Babinszky, 2012). Az olyan gén elsdsorban sziv és vazizom szovetben fejezddik ki
gazdasagilag fontos tulajdonsagok esetében melyek (Paulussen et al., 1990), de hatszalonnaban is vizsgal-

o

csak az allat kés6bbi életszakaszaban nyilvanulnak tak mar expressziojanak mértékét (Li et al., 2010). A

meg vagy csak az egyik ivarban vizsgalhatdak, a ge- gén egy kisméretii citoszolikus fehérjét kodol, mely a
netikai hattér ismerete kiemelked6en fontos, mivel plazmamembrantol a felhasznalas helyére szallitja a
lehetdséget adhat korai szelekciora. zsirsavmolekulédkat.
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Gerbens et al. 1997-ben a sertés H-FABP-t kodolo
gént a 6. kromoszoman helyezték el, megallapitottak,
hogy 4 exon ¢és 3 intron alkotja. 3 nukleotid polimorfiz-
must irtak le, melybdl az egyik az 5° szabalyzo régio-
ban 1év6 — Hinfl restrikciés enzimmel detektalhato —
polimorfizmus. Cao et al. 2002-ben publikaltak egy, a 2.
intronban talalt mutaciot, mely szintén Hinfl restrikcios
enzimmel mutathato ki. A H-FABP gén polimorfizmu-
sainak hatdsat az intramuszkularis zsirtartalomra ¢és a
hatszalonna vastagsagra nézve szamos szerzd vizsgalta
(Gerbens et al., 1999; 2000; Nectelberger et al., 2001;
Urban et al., 2002; Arnyasi et al., 2006; Pang et al.,
2006; Schwab et al., 2008; Jankowiak et al., 2010;
Zhao et al., 2010; Li et al., 2010; Tyra et al., 2011). E
gén potencialis marker lehet az adott tulajdonsagokra
végzett szelekcid soran. Hollandidban a H-FABP gén —
mint az intramuszkularis zsirtartalom 0,4%-at meg-
hatarozo6 nagyhatasu gén — szabadalmi oltalom alatt all
(Liu és Mathur, 2003). Jelen vizsgalathoz a gén Hinfl
restrikcios enzimmel detektalhaté mutacioit valasztot-
tuk, melyek kimutatasat egyszerre terveztiik elvégezni.

ANYAG ES MODSZER
Kisérleti allatok

A kisérletbe 500 nagy genetikai kapacitasu (Close,
1994) F1 hibrid sertés keriilt beallitasra 2 istalléban,
273 artany és 227 koca (emse) ivararanyban. A kisér-
letbe vont allatok 3 vonalas (nagy fehér, lapaly és du-
roc) anyak és szintetikus stresszmentes pietrain apa-
allatok keresztezésébdl szarmaztak. A kisérleti allato-
kat atlagosan a 73. életnapjukon telepitették be kettd,
650 férohelyes hiz6 istalloba. Minden istalléban kutri-
canként 25-30 vegyes ivaru egyed keriilt elhelyezésre.
Az istallokban mélyalmos technoldgiat alkalmaztak,
az etetés nedves abrakkeverék etetésére alkalmas on-
etetdkbol tortént, az ivoviz szopokas onitatokbol ad li-
bitum allt az allatok rendelkezésére. Az etetett takar-
many taplaléanyag tartalma megfelelt az idevonatkozo
ajanlasoknak (Magyar Takarmany Kodex, 2004).

A telepen alkalmazott technologianak megfeleléen
az allatok atlagos betelepitési sulya a két istalloba 29,3 kg,
illetve 30,7 kg volt. A kisérlet zarasakor (111 és 118 na-
pi hizlalas utan) az allatok atlagos élésulya 112494 kg
(1. istallo) illetve 120,6£9,2 kg (2. istallo) volt. A hiz-
lalas alatti napi gyarapodas 745,9+84,7 g (1. istallo),
illetve 761,8+77,6 g (2. istalld) volt.

Viagohidi minésités

A vizsgalat végén, a vagas sordn a vagott testek az
SEUROP szerint keriiltek mingsitésre. A vagott testek
mindsitése szirészondas miiszerrel tortént. A szonda a
vagott testen a szalonnavastagsagot és a karajatmérét a
2-3. borda kozott, a hasitas sikjatol 6 cm tavolsagra
méri, mely alapjan megallapitasra keriil a szinhts-
szazalék.

A mindsités soran a mindkét istallo allatainal meg-
hataroztuk a hatszalonna-vastagsagot, a karaj kereszt-
metszetet, a hideg sulyt €s a szinhus szazalékot.

Mintavétel a genetikai vizsgalatokhoz

A genetikai vizsgalatokat a Debreceni Egyetem
MEK Allattudoményi Biotechnolégiai és Természet-
védelmi Intézetének Allatgenetikai Laboratériumaban
végeztiikk. A vérminta istallonként 250 vegyes ivart
egyedtdl steril tiivel (0,9%38 mm) a vena cava cranialis-
bol S-monovett (4,9 ml) vérvételi csovekbe (Sarstedt
AG&Co) keriilt levételre. A vérmintak tarolasa a vizs-
galatokig -20 °C-on tortént mélyhiitében.

A vérmintak elokészitése

A vérmintak feldolgozasa soran a genomi DNS-t
Zsolnai és Orban (1999) leirasa alapjan izolaltuk. Az
elékészitett DN'S mintakat -20 °C-on taroltuk a tovabbi
vizsgalatig.

Genotipizalas

A PCR —RFLP konstrukciot tigy terveztiik meg, hogy
a két mutacio6 egyidejli kimutatasara alkalmas legyen.

A5’ UTR régioban lévé (HFABP1) g.103 T>C mu-
taciot (GenBank: AY599894.1) és a 2. intronban 1év6
(HFABP2) 2.1970 T>C mutaciot (GenBank: Y16180.1)
az NCBI (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/) adatbazisban
talalhat6 szekvenciakban azonositottuk. Ez alapjan ter-
veztik meg a PCR konstrukcidt. A primereket a
Primer3 nevii interneten elérhetd szoftver segitségével
terveztiik (http://simgene.com/Primer3), majd a kész
konstrukciot az UCSC Genome Bioinformatics inter-
netes oldalon talalhato UCSC In-Silico PCR program
segitségével ellendriztiik (http://genome.ucsc.edu/cgi-
bin/hgPcr?command=start).

A primerek és a PCR termékek hossza a kovetkezd
szerint alakult: F HFABPI1: cagcccaagagtgagtttce,
R_HFABPI1 tgggctaggctgagaaagag, termék hossza:
451 bp, F HFABP2: ggaatgggaatgaggaaggt, R HFABP2:
tcgaggctcageactaacaa, termék hossza: 607 bp. PCR
kondiciéinak optimalizalasat gradiens PCR-el végez-
tiik. A PCR elegy 10 pl végtérfogatban tartalmazott kb.
100 ng genomialis DNS-t, 0,2 mM dNTP-t (Fermentas),
1 ul 10x DreamTaq™ Green Buffer-t, 1 pmolt a HFABP1
primereibdl és 4 pmolt a HFABP2 primereib6l (Sigma-
Aldrich Kft.) tovabba 2 U DreamTaq™ Green polime-
raz enzimet (Fermentas). A puffer magnézium tartal-
manak (20 mM) kiegészitésére tovabbi magnézium-
klorid oldatot (25 mM) hasznaltunk, igy a végkoncent-
racid a reakcioelegyben 3,75 mM volt.

A DNS felszaporitasa soran az tin. touchdown PCR
eljarast hasznaltuk a melléktermékek mennyiségének
csokkentésére. A reakcié hdmérséklet-kondicioi a ko-
vetkezok szerint valtakoztak: denaturacid 10 percig
95 °C-on, amit egy két szakaszbo6l allo program kove-
tett. Ennek elsé része 9% ismétlddve a denaturacio (30 sec
95 °C) — feltapadas (30 sec 70 °C), mely ciklusonként
0,5 °C-ot csokkent — lanchosszabbitas (30 sec 72 °C)
1épések. Ezt a masodik fazis koveti: 28% ismételve a
denaturacio (30 sec 95 °C) — feltapadas (30 sec 65 °C)
— lanchosszabbitas (30 sec 72 °C) 1épéseket. Ezt ko-
vette még 5 perc 72 °C-on, ami lezarta a folyamatot. A
vizsgalatokat MJ PTC-200 PCR (ESCO) késziilékkel
végeztik.
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A restrikcios analizist — G’ANTC felismer6 hellyel
rendelkez6 — Hinfl (Fermentas) enzimmel végeztiik. A
451 bp hosszi HFABP1 terméket az enzim — a muta-
ci6 fliggvényében 2, illetve 3 részre hasitotta a kovet-
kez6k szerint: 143 bp—*61 bp—249 bp. A polimorfiz-
mus az elsé két fragment kozti felismerd helyet hozta
létre vagy rontotta el, igy az informaciot a 204 bp
(C/h), illetve a 143 bp (T/H) hosszl szakaszok hordoz-
tak. A 605 bp hossza HFABP2 termék 4, illetve 5 felé
hasitodott a kovetkezok szerint: 67 bp—47 bp—*217 bp—
232 bp—44 bp. A polimorfizmus a 2. és 3. fragment
kozti felismerd helyet hozta 1étre vagy rontotta el, igy
az informaciot a 264 bp, illetve a 217 bp hossza szaka-
szok hordoztak. A rovid szakaszok (44—67 bp) nem
voltak lathatoak a gélképen, a 249, illetve 232 bp hosz-
szusagl szakaszok a vizsgalt mutacioktol fiiggetlentil
hasitodtak.

A restrikcids analizishez 13 pl végtérfogatban 10 ul
PCR terméket, 2,5 U enzimet és 10x BufferR-t hasz-
naltunk. Az enzimatikus hidrolizist 4 6ran keresztiil
37 °C-os hémérsékleten vizflirdében végeztiik.

Az allélok elkiilonitését 3,5%-os agardz (Lonza)
gélen végeztiik, a gélhez GelRed (Biotium Inc.) gél-
festéket adtunk, a futtatas 1x-es TAE pufferben (Lonza)
120 V fesziiltségen 2 oran keresztill tortént.

Statisztikai analizis

Annak meghatarozasara, hogy vizsgalt allélok
hatassal vannak-e valamelyik termelési tulajdonsagra
SAS 9.1 szoftverrel variancia analizist végeztiink, azon
beliil a GLM eljarast — Tukey-Kremer korrekcioval —
hasznaltuk (SAS, 2007). A modell a kovetkezd volt:

yij=HTHFABP1+HFABP2;+HFABP3, + ey

ahol: y;; =fiiggd valtozo,

u=foatlag,

HFABP1; = HFABPI genotipus okozta elté-
rés (;=204/204, 204/143, 143/143),

HFABP2; = HFABP2 genotipus okozta elté-
rés (;5264/264, 264/217, 217/217),

HFABP3,= HFABP3 genotipus okozta elté-
rés (,=0, 232),

I; = ivar okozta eltérés (j=artany, emse),

¢jji1 =maradek hiba.

Fix hatasként figyelembe vettiik az ivart. A vizsgalt
genotipus csoportokban az eltéré n szam miatt az ada-
tok LS mean (a legkisebb négyzetek atlaga) értékkel
keriiltek megadasra.

Az egyes genotipusok kozotti dsszefiiggés vizsga-
latara Spearman-féle rangkorrelacios egyiitthatot sza-
moltunk.

EREDMENYEK
Genotipizalas

A vizsgalat soran 500 allat esetében sikeriilt meg-
hatarozni a genotipusokat (1. dbra), ami alapjan megal-
lapitottuk az allélgyakorisagokat (1. tabldzat). A geno-
tipizalas soran néhany minta esetében egy mellékter-
mékként megjelend, kb. 660 bp hosszisagl savot fi-

gyeltiink meg (1. abra/2). Az ilyen mintak enzimatikus
hasitasa soran a 232 bp hosszuisagu szakasz nem valt el
egyértelmien (1. abra/5,8), 217 és 250 bp kozott egy
kozel homogén sav volt lathato. Ezt a genetikai tulaj-
donsagot HFABP3 mutacionak neveztiik el. Az ilyen
allatoknal a HFABP?2 allélok koziil csak a homozigéta
217 allélt sikeriilt azonositani, a tobbi egyedet N.a.,
vagyis nem azonositott jelzéssel lattuk el (1. dbra/8).

1. dbra: A Hinfl enzimmel emésztett PCR termék
elektroforetikus képe

Megjegyzés: 50 bp-os molekula marker, a vastag savok: 250 és 500 bp;
1-3. minta: PCR termék, 4-6. minta emésztett PCR termék.
Figure 1: Electroforetic picture of PCR product resctricted by

Hinfl enzyme

Note: 50-bp ladder of molecular weight markers, thick lanes: 250 and
500 bp, lane 1-3: undigested PCR products; lane 4-9: digested PCR
pruducts.

A tapasztalt gyakorisag értékek megegyeznek sza-
mos szerz6 altal kozolt adattal (Gerbens et al., 1999;
Urban et al., 2002; Pang et al., 2006). A 2 vizsgalt mu-
tacio alléljainak és a HFABP3 mutédcionak egymashoz
viszonyitott eléfordulasat a 2. tabldzat tartalmazza.

A HFABPI1 és 2 genotipusok egyiittes el6fordulasa
alapjan 5 haplotipust kiilonithetiink el. Az egyes mutaci-
ok Osszefliggésének mértékét a 3. tablazat tartalmazza.

A vagohidon 494 allat adatait rogzitettiik. 405 allat
esetében tudtuk egyértelmiien beazonositani a genoti-
pust és az allatokhoz tartoz6 vagoéhidi mindsitési ada-
tokat. A két istalloban technikai okok miatt eltéré ideig
tartottak az allatokat, ezért az elemzést a két mintaban
(istalloban) kiilon végeztiik le.

A genotipusok és a mért termelési paraméterek
Osszefliggés-vizsgalatanak eredményét a 4. tablazat
tartalmazza. A 2. istallonal a homozigdta formaban 204 bp
hossztisagli fragmenttel rendelkezd allatokat (4 db)
Osszevontuk a heterozigdta csoporttal az elemzés soran.

A varianciaanalizis eredményei azt mutattak, hogy
az ivar szignifikans hatast gyakorolt az 1. mintaban a hat-
szalonna vastagsagra ¢és a szinhuskihozatalra (P<0,05).
A 2. mintaban az ivarhatés tendenciadjaban megegyezett
az 1. mintaban tapasztaltakkal, de ebben az esetben
nem tudtunk kimutatni szignifikans kiilonbséget. Az
atlagok kozotti kiilonbségek alapjan kijelenthetjiik,
hogy nincs Iényeges kiilonbség a két ivar kozott az al-
talunk vizsgalt termelési paraméterekben.
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1. tablazat
A H-FABP gén mutaciéinak genotipus és allélgyakorisag megoszlasa
HFABP1 204/204 204/143 143/143 204 143
1. istallo(1) n 22 90 138
0,088 0,36 0,552 0,268 0,732
2. istallé(2) n 10 94 146
0,04 0,376 0,584 0,228 0,772
HFABP2 264/264 264/217 217/217 264 217 N.a.
1. istallo(1) n 108 84 28 30
0,491 0,382 0,127 0,682 0,318
2. istallé(2) n 98 82 25 45
0,478 0,400 0,122 0,678 0,322
HFABP3 232
1. istallo(1) n 212 38
0,848 0,152
2. istallo(2) n 189 61
0,756 0,244

Table 1: Genotype and allel frequences of mutations of H-FABP

Stable 1.(1), Stable 2.(2)

2. tablazat
A H-FABP gén genotipusainak egyiittes el6forduldsa (n)

HFABP2 HFABP3| Total

264/264 264/217 217/217 N.a. | 0 232
_ 204204 O 2 30 0 2 30| 32
% 204/143] 0 163 21 0 20 164 | 184
é 143/143] 206 1 3 74 |77 207| 284
Total 206 166 54 74 |99 401| 500
264/264( 0 206 | 206
E 264/217 0 166 | 166
% 217/217(25 29 | 54
M 74 0 | 74
Total 99 401 | 500

Table 2: Co-occurrence of H-FABP gene genotypes

Az els6 mintaban a HFABP1 mutacio szignifikans
hatast mutatott a hatszalonna-vastagsag és szinhus-
kihozatal esetében. A masodik mintaban nem tudtunk
szignifikans 0sszefliggést igazolni a mért termelési para-
méterek és a vizsgalt mutaciok kozott (P<0,05).

A vizsgalt gén fontos szerepet jatszik a lipid-meta-
bolizmusban, igy a kiilonbdzé allélvaltozatainak hatasa
a hatszalonna-vastagsag, illetve az ebbdl kalkulalt szinhus-
szazalék valamint az é16stly és az atlagos napi gyara-
podas tulajdonsagok esetében nyilvanulhat meg. Duroc
fajtaval végzett kutatas soran a hatszalonna-vastagsag-
ra (HSZV) és az intramuszkularis zsirtartalomra (IMF)
nézve a H allél (jelen vizsgalatban 143 bp) szignifikans
pozitiv hatasar6l szamoltak be Gerbens et al. (1999),
am ezt az allitast a kovetkezd publikacidjuk mar csak
az IMF tekintetében tudta alatimasztani (Gerbens et
al., 2000). A gén egy masik mutacioja szintén befolya-
solja a HSZV-t (Cho et al., 2009). A napi gyarapodas ¢s
az ¢l6suly tekintetében sem egységes a szerzok véle-

ménye. Mig Nectelberger et al. (2001) és Zhao et al.
(2010) a H allél hatasat talaltak pozitivnak az emlitett
tulajdonsagokra, addig Jankowiak et al. (2010) lengyel
fajtan végzett vizsgalatuk soran ellentétes kovetkezte-
tésre jutottak.

3. tablazat
Spearman féle rangkorrelacié a genotipusok
osszefiiggésének vizsgalatara

HFABP
1 2 3
Y Korr. Koefficiens(1) -0,545 -0,179
m
§ Szig. (2-sz&l)(2) 0,000 0,009 |
T <
n 210 210 =
=
S Korr. Koefficiens(1) | -0,312 0,655 | =
& -
§ Szig. (2-sz€l1)(2) 0,000 0,000
jen
n 195 210
& Korr. Koefficiens(1) -0,240  -0,782
m
é Szig. (2-sz€l1)(2) 0,001 0,000
=
n 195 195

2. istdllo(4)

Table 3: Sparman rank correlation to define the correlation be-
tween genotypes
Corr. Coefficients(1), Sig. (2-tailed)(2), Stable 1.(3), Stable 2.(4)

A publikaciok dont6 tobbségét az H-FABP gén és
az intramuszkularis zsirtartalom dsszefiiggés-vizsgala-
ta teszi ki, szamos esetben nem is talalunk mas vizs-
galt fenotipusos paramétert. A H allélt hordoz6 allatok
esetében magasabb IMF tartalmat figyelt meg szdmos
szerzo (Arnyasi et al., 2006; Gerbens et al., 1999; 2000;
Li et al., 2010; Pang et al., 2006; Zhao et al., 2010),
Nectelberger et al. (2001), és Urban et al. (2002) ha-
sonld, de nem szignifikans eredményre jutottak. Ezzel
ellentétes véleményen van néhany szerzo (Schwab et
al., 2008, Tyra et al., 2011), ambar meg kell emliteni,
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hogy Jankowiak et al. (2010) 30 allat adataira tamasz-
kodva tette ezt a kijelentést.

A HFABP2-nek nevezett, 2. intronban talalhaté mu-
tacid termelési paraméterekre gyakorolt hatdsat csak Li
et al. (2010) tették kdzzé. 3 pontmutaciot egyiitt vizs-
galva haplotipust képeztek, melynek alapjan megalla-
pitottak, hogy a htis IMF tartalmara a -TCT- (-143 bp
— C—217 bp) tipus van pozitiv hatassal.

A HFABP3 nem mutatott egyértelmii 6sszefiiggést
egyik termelési paraméterrel sem. Azonositasa esetleg
uj polimorfizmust tarhat fel.

A H-FABP gén elsésorban az intramuszkularis zsir-
tartalom szempontjabdl tartjak nagy hatast génnek, de

az utobbi évek eredményei alapjan koze lehet a hat-
szalonna vastagsag kialakitasahoz is. Li et al. 2010-ben
kozzétett eredményei alapjan a magas IMF%-kal ren-
delkez6 allatok izomszdvetében magasabb volt a gén
expresszidja, mig a zsirszovetiikkben kevesebb, mint az
alacsony IMF%-kal rendelkez6 allatok esetében. A
BFT és az IMF jelenleg nem tisztazott modon allhatnak
kapcsolatban egymassal. A génpolimorfizmusok hata-
sat nem tudtak kimutatni az expresszid mértékére két
masik szerzovel ellentétben (Tyra et al., 2010; Zhao et
al., 2010), akik egymassal ellentmondé eredményre ju-
tottak. Zhao et al. (2010) kutatasa alapjan a H allél je-
lenléte pozitiv hatassal van mind a génexpressziora,
mind a fehérje mennyiségére.

4. tablazat

Az ivar és a H-FABP gén polimorfizmusainak hatisa a vizsgalt paraméterek atlagira

1. ist4ll6 (minta)(1) 2. istdll6 (minta)(2)
, HSZv* KKm  SZhis ESily ANGy . HSZV KKm  SZhis ESily ANGy
(mm) (mm) (%) (kg ® (mm) mm) (%) (g (@
Artany(4) 119 160 61,1 579 1101 7280 102 170 629 57,3 1190 7483
Ivar(3) Emse(5) 91 173 61,6 569 1124 7488 93 172 639 573 1204 7595
p 0,0183 05439 0,0324 0,0792 0,0792 0,7154 0,1743 09272 03160 0,3160

204/204 19 175 61,1 567 1102  729,6 )

HpAgpy | 204143 78 155 61,6 583 1102 7289 78 18,1 624 564 1200 7562
143/143 113 168 61,3 57,3 1132 7566 117 161 643 581 1194 7516
P 0,0437 0,9060 0,0486 0,0696 0,0696 02592 0,4528 0,2171 0,9053 0,9053
264/264 88 163 62,7 578 1153 7750 78 204 59,7 543 1191 7486
264/217 72150 625 588 111,5 7411 67 17,1 61,8 57,1 1174 7343
HFABP2 2171217 25 169 627 573 1119 7449 14 148 650 592 1192 7498
N.a. 25 172 593 568 1104 7309 36 160 670 585 1231 7830
p 0,1213 0,6078 0,1633 0,0712 0,0712 0,1567 0,1726 0,0879 0,8003 0,8003
0 33 150 61,7 581a 1109 7352 47 188 602 556 1168 7291
HFABP3 232 177 17,7 61,0 56,7 111,6 7415 148 153 66,5 59,0 122,6 7787
p 0,1032 0,5918 0,0224 0,6993 0,6993 0,1404 0,0707 0,0757 0,3368 0,3368
RMSE 3,9 6,3 32 9,3 84,0 3,5 52 2,9 91 773

Megjegyzés: HSZV: hatszalonna-vastagsag, KKm: karajkeresztmetszet, SZHus%: szinhtis%, ESily: élésuly, ANGy: hizlalas alatti 4tlagos

napi gyarapodas, * legkisebb négyzetek atlaga.

Table 4: The effect of gender and polymorphisms of H-FABP gene on average of examined traits
Stable 1. (sample)(1), Stable 2. (sample)(2), Gender(3), Barrow(4), Gilt(5), Note: HSZV: backfat thickness measured between the 2™ and 3™
ribs, KKM: diameter of loin measured between the 2™ and 3" ribs, SZHis%: lean meat%, EStly%: live weight at slaughter, ANGy: average

daily gain during fattening, * least square means.

KOVETKEZTETESEK

Az éltalunk vizsgalt dllomany nagyfoku heteroge-
nitassal bir, ami hatraltatja a vizsgalt termelési para-
méterek genetikai hatterének feltarasat.

Jelen vizsgalat alapjan nem tudunk egyértelmii ko-
vetkeztetést levonni a 3 polimorfizmus termelési para-

méterekre gyakorolt hatasar6l. Az ismeretlen genoti-
pus azonositasa 1j polimorfizmust fedhet fel.

Az altalunk vizsgalt allomanyban az 5° UTR-ban
1év6é mutacid allélfrekvencidja megegyezik a szakiro-
dalomban leirt adatokkal, vagyis az intramuszkularis
zsirtartalomra nézve kedvez6bb valtozat van a popula-
cioban talsulyban.
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