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SUMMARY

Background: The authors review the literature on the history and main achieve-
ments of chicken genome sequencing, and the possibilities and advantages of
the application of chicken as an animal model. The threat of decreasing chicken
genetic diversity is also discussed.

Material and Methods: The whole genome sequence of chicken was published
in 2004, first of all birds and farm animals. The chicken genome is only half the
size of mammalian genomes, and it is packed into 78 chromosomes (2n) of dif-
ferent size, that can be roughly divided to macro and micro chromosomes. Also
first of all animal species, Mendelian inheritance was demonstrated in chickens.
The construction of a 600 000 single nucleotide polymorphism containing
genotyping array was made possible as a result of genome sequencing efforts.
Genotyping arrays are potential tools for breeders to improve chicken produc-
tion. Furthermore, chicken genome mapping remarkably facilitated the genome
sequencing of other bird species. As average recombination rate in chicken is
higher compared to mammals, chicken is an ideal animal model also for genetic
mapping studies.

Results and Discussion: Up to date, 6633 quantitative trait loci (QTL) have been
described in chicken, of which 4677 are in association with meat and egg pro-
duction (growth, fatness, meat and egg quality), 1118 with exterior (pigmenta-
tion, behaviour), 629 with health (disease susceptibility, mortality), and 209 with
physiology (blood parameters, excretion) traits.

Genetic diversity in the species has been significantly reduced due to inten-
sive commercial selection for improved meat or egg production. Nearly half of
ancestral alleles are lost in modern breeds and hybrids. Diversity loss was more
remarkable in egg type compared to meat type chicken.

In their research, the authors aim to determine the genotype frequencies and
growth-related effects of different Spoti14a, IGF1, IGFBP2, DRD1, and SST poly-
morphisms in indigenous Hungarian chicken breeds and in modern hybrids.
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A TYUK GENTERKEPEZESENEK TORTENETE ES JELENTOSEGE

A BAROMFI-TERMEKELOALL|TAS GENETIKAI
DIVERZITASANAK CSOKKENESE

A vildg baromfitermék-eldallitadsa a 20. szazad masodik felétdl dinamikus fej-
|6désnek indult (1. dbra). Ezt segitette az (j termelési rendszerek kialakuldsa,
a fogyasztdi igények megvaltozasa, a kereslet az Uj és egyben jobb mindsé-
get képviselS termékek irant. Mind az étkezési tojas, mind a baromfihUs-terme-
lés — amely a vildg dsszes hlstermelésének 36%-a - a népélelmezésben fon-
tos szerepet téltenek be kedvezd osszetétellk és sokrétl felhasznalhatésaguk
révén. Az étkezési tojas termelése az 1970-es évek 6ta haromszorosara nétt,
mig a baromfihls elballitasa hatszorosara emelkedett. A vilagszinten eldallitott
baromfihls mintegy 86%-a a tylk- (Gallus gallus) fajtél, féleg brojlerfajtaktol
szarmazik, a fennmaradé részt a pulyka (7%) és a vizi szarnyasok (els8sorban
kacsa, 4%) teszik ki. Az azsiai térségben a vizi szarnyasok tenyésztése kiemelt
jelent8ségU, innen szarmazik a vilag terme-
lésének 85%-a.

Az elmdlt évtizedekben a baromfitenyész-
tésben drasztikus valtozasok kovetkeztek
be, mind a termelést, mind a kutatast ille-
t6en. A baromfiipar 1960-as évektdl kezd6ds
rohamos fejlédése megkdvetelte, hogy a
kildnboz8 hasznositasi iranyld (tojas, has)
tyUkfajtakat és hibrideket a termelési célnak
megfelel8en egyiranyl szelekcidnak vessék
ald (62) a minél jobb termelési eredmények
elérése érdekében. Emiatt a kettéshasznd
fajtak mara mar kiszorultak a nagylzemi ter-
Lvek melésbdl (56).

A mai, korszerll baromfiipar szlk gene-
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1. ABRA. A vildg tyikdllomdnydnak alakuldsa az elmdlt évtizedekben (73)  tikai bazisra épul. A legtébb tojé- és broj-

lervonalat az 1930-as években alakitottak

FIGURE 1. Development of the global chicken population over the last ki az USA-ban. A fehér tojast tojé vonalak

five decades (73)

Az 1980-90-es években
végbement erételjes
centralizdciét kévetéen,
az ezredfordulén hét
brojler- és harom tojo-
hibrid-tenyésztéssel,
valamint-forgalmazds-
sal foglalkozé nemzet-
kézi cég szolgdlta ki a
vildg baromfiipardt

elssorban az Mt. Hope Farm allomanya-

bol szarmaznak (Williamstown, Massachu-
setts, USA), ahova a 19. szdzad végén Olaszorszagbdl, Leghorn kikot8jébdl
kerllt be egy kis létszamul populacid. Ez a fehér leghorn volt képes leginkabb
a hatékony tojastermelésre a hideg téli korilmények k6zott is. A barna héju
tojadst tojo vonalak kialakitdsa kulonféle kett8s hasznositast (dzsiai és brit)
fajtadkra vezethetd vissza, amelyeket his- és tojastermelésre egyarant sze-
lektaltak. A barna héju tojast tojo vonalak lIétrehozasaban a rhode island faj-
tanak jelent8s szerepe van. A brojlerek kialakitdsaban elsdsorban anyai vonal-
ként a kettdshasznl fehér plymouth rock, apai vonalként a fehér cornish vesz
részt. Ez utébbi két indiai fajtara (malay és azeel) vezethetd vissza, amelyek
erls testtipusa magasabb aranyl mellkihozatallal parosul. Az elitallomanyok
fenntartasaval, nagyszUl6parok és szuléparok forgalmazasaval foglalkozd
baromfitenyészté cégek szama az 1950-es évek 6ta drasztikusan csokkent.
Az 1950-60-as években lezajlddd szerkezetdtalakitdst kovetben korllbeldl
25 tenyésztdvallalat maradt fent, a kisebb tenyésztdlzemek megszlintek.
Az 1980-90-es években végbement erdteljes centralizaciot kovetden a baromfi-
tenyésztés és -forgalmazas multinacionalis vallalatok sz(ik korében koncentrald-
dott. Az ezredforduldn hét brojler- és harom tojohibrid-tenyésztéssel, valamint
-forgalmazéassal foglalkozd nemzetkdzi cég szolgalta ki a vildag baromfiiparat;
vagyis néhany nagyvallalat tulajdondban volt a vilag baromfiiparanak alapjaul
szolgald genetikai bazis (62).
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A tojas- vagy hlUstermelés javitasa érdekében végzett intenziv szelekcié ers-
sen csokkenti a genetikai sokszinlséget. Ezzel kapcsolatban CLavton (1972) mar
évtizedekkel ezel8tt aggodalmakat fogalmazott meg (12). A mai kereskedelmi
fajtak elvesztették az Gsi fajtakban meglévé allélok mintegy felét, és a tojas-
hasznl allomanyok diverzitasa szignifikdnsan kisebb a hlUshasznlakhoz képest.
A tenyésztésben részt vevs hibrideket, fajtak valtasat vagy tenyésztésbdl kivo-
nasat a korszer( baromfitenyésztésben a profitszerzés hatarozza meg, igy a
biodiverzitas megdrzésének szempontja a gyakorlatban hattérbe szorult. Ennek
kovetkeztében a tenyésztésben hasznalt fajtak és hibridek szama az utdbbi
évtizedekben nagymértékben csokkent. A kézel 600 hazitydk-fajta mintegy két-
harmad részét a kihalas veszélyezteti (61). A gazdasagi szempontbdl elsédleges
tulajdonsagok genetikai valtozékonysaga még megfigyelhetd, hiszen a popula-
cié variabilitasat okozhatjak a génekben el6forduld kis molekularis valtozasok
(36), valamint a szelekcid okozta genetikai eltérések (11, 24).

A genetikai eréforrdsok megdrzése a vilag élelmiszer-biztonsadganak egyik
alappillérévé valik a jovében, biztosithatja a valtozd korilményekhez vald alkal-
mazkodas lehet8ségét, igy a nemesité munka kiindulasi feltételeként tarthatjuk
szamon, mindemellett az alternativ termelési rendszerek (pl. 6koldgiai terme-
lés) alapanyagaul szolgalhatnak.

Az elmdilt évszdzad modern, szelekcidés tenyésztése latvanyos elbrelépést
jelentett mind a tojastermelési, mind a hlstermelési tulajdonsagokat illetéen
(8). A szelekciés nyoméas novekedésével szamos nemkivanatos tulajdonsag is
nagyobb ardnyban fordul eld, igy tobbek k6zott a hiscsirkék esetében nétt a
velesziletett rendellenességek (pl. hasvizkér) eléfordulasi gyakorisaga, mig a
tojastermeld tylUkok esetében a megndvekedett termeléssel 6sszefliggd osteo-
porosis egyre nagyobb szamban fordul eld. A fokozddd élelmiszer-biztonsagi kri-
tériumoknak valé megfelelésre torekedve csokkenteni szlkséges a kemikaliak és
antibiotikumok felhasznalasat, ill. ndvelni kell az egyes kérokozdkkal szembeni
rezisztenciat (9).

A neolitikum Ota végzett mesterséges szelekcié révén az egyes tulajdonsagok
oroklédésének vizsgalata figyelemre méltdé multra tekint vissza a tydkfajnal.

A tyUkot hasznaltak modellallatként a kiegészitd génmikdédés demonstra-
lasara, tovabba ez volt az elsd allatfaj, amelyen bemutattdk a mendeli 6rok-
I6dést a 20. szazad elején (56). A tyUkfajjal kapcsolatos kutatasok kilondsen
nagy hatassal voltak a bioldgiai alapkutatdsokra. TObb mint 100 éve modellallat-
ként hasznaljak embrioldgiai, immunbiolbgiai és gydgyszerkutatasoknal. A csir-
keembrié ideédlis modell a gerincesek fejlddéstani kutatdsaihoz (4, 14, 59, 60).
A genetikai mddszerek, eszkdzok fejlédésével a tyldk alkalmas a génfunkcid tesz-
telésére és a szabalyozd szekvenciadk felderitésére in vivo (9). Ezenkivil Gttord
virolégiai (64), immunoldgiai (16) és onkolégiai (58) kisérletekben is megjelent
modellallatként. Szerepe volt a B-lymphocytak és tumorvirusok felfedezésében,
az elsd onkogének izoldlasaban (4). Az ezredforduld elbtti években az elséként
dsszeéllitott tylUkszekvencia az MHC- (fé hisztokompatibilitdsi komplex) régié
volt, ezt kdvet8en szamos jelatviteli fehérjének (citokinek, kemokinek) és ezek
receptorainak genetikai hatterét, szerkezetét allapitottak meg (9).

A tyUk modellallatként vald felhasznalasat segitette a gazdag genetikai diver-
zités, a nagy populacioméret. Tizendt évvel ezelStt 11 millidardra, mig 2014-ben
mar 21,3 millidrdra becsilték a tyUkallomanyt (73). Ha minden nukleotid muta-
cidés aranya csak ~1 x 107° lenne, akkor is szamtalan (j mutacié alakulhatna ki,
persze egyik generaciorél a masikra ezeknek a mutacidoknak csak kis része orok-
|8dik at. A tyUknak az eml|6sokhdz képest nagyobb a rekombinacids ardnya, mak-
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rosz6mak esetén atlagosan 2,8 cM/Mb, mikroszomak esetén 6,4 cM/MB (9, 37),
ezaltal lehet8ség nyilik az emberrel (~1 cM/Mb) és az egérrel (~0,5 cM/Mb) vald
Osszehasonlitasra. Tovabba a tylk nagyobb rekombinacids aranya elényt jelent a
géntérképezés terlletén, mert a megfigyelt rekombinacidok nagyobb gyakorisaga
alapvetéen hozzajarul egy adott gén minél pontosabb lokalizaciéjahoz. A tyukkal
dsszevetve az egér esetében 5-10-szer tobb nemzedékre lenne szlkség ugyan-
azon térképezési eredmény eléréséhez.

A GAZDASAGI ALLATOK GENTERKEPEZESENEK FEJLODESE

A kozel fél évszazada megjelend molekularis genetikai kutatasok soran az egyes
kisérleti allatok (muslica - Drosophila melanogaster, zebrahal — Danio rerio, egér
- Mus musculus) géntérképezése mellett elkésziilt az ember és tdbb gazdasagi
allatfaj géntérképe is. A Human Genom Projekt megnyitotta az utat a gazdasagi
allatok genetikai vizsgalatai eldtt, igy az allati genom kutatasai szorosan kdvetni
tudtak azt, ezaltal a kezdetleges géntérképek az Ujabb gének felfedezésével
egyre részletesebbek lettek. A haszonallatfajok genomszint{ kutatasai hozzaja-
rulnak a kromoszomalis evollcié megértéséhez és az emberi genomrdl szerzett
informacidk bévuléséhez (9, 69).

A formalis kezdeteket az 1990-es évek elején megrendezett konferenciasoro-
zatok jelentették (,Mapping the Genomes of Agriculturally Important Animals”;
»Gene Mapping of Domestic Animal Genomes: Needs and Opportunities™), ahol
letisztultak a stratégiak és egyluttmikodési megallapodasokat kotottek a szlk
er8forrasok novelésére (69). A tylk genomszekvenaldsa mellett 2001 végén
dontottek. Az emberi géntérkép 2002-re készilt el (amelyrél 2003 aprilisaban
szamoltak be) (15), az dsszehasonlité géntérképezés révén a gazdasagi allatok
genomszekvenalasanak fejlédésére is jelentds hatast gyakorolt. A tydk géntér-
képét 2004 marciusaban online, nyomtatva decemberben hoztak nyilvanos-
sagra (66). Ezt kovetSen a 16 (Equus caballus — 2007) géntérképe készult el,
amelyet nyomtatva csak 2009-ben koézdltek (65). Végll a szarvasmarha (Bos
taurus — 2009) (63), a sertés (Sus scrofa — 2012) (31) géntérképe kerult nyilva-
nossagra.

A TYUK GENTERKEPEZESENEK FEJLODESE

A molekularis genetika kezdetét a rekombinans DNS-technika kialakulasahoz
kotik. Az elsé rekombinans DNS megalkotasa a tydk riboszomalis RNS-gén fel-
hasznaladsaval tortént (47). A \-fag vektorok teljes genomkdnyvtaraval az egy-
kopias tylukgének izolalasara lehetdség nyilt, probaként mas tisztitott cDNS-t,
vagy mas fajokbdl kordbban klénozott homoldg szekvencidkat hasznalva (22).
A tylkgéneket leggyakrabban emldsdkkel valé 6sszehasonlitd vizsgalatokban
vették igénybe (54).

Az 1980-as évek végén megkezdddott a tylkgenom DNS-marker alapl térké-
pének kifejlesztése Compton (CT, UK) (5) és East Lansing (EL, US) varosaban (18).
A CT-populacié két fehér leghorn (WL) szul8t8l szarmazik, mig az EL-populacid
kialakitasanal az egér térképezésénél kifejlesztett interspecifikus visszakeresz-
tezést (17) hasznaltdk, ahol a kiinduld vonalak beltenyésztett bankivatylk- és
WL-vonalak voltak (18). A CT- és El-populacidkat mint nemzetkdzi referencia-
populaciékat hasznaltak a térképezésnél. GROENEN és mtsai (2000) Iétrehoztak
egy harmadik referenciapopulaciét két kereskedelmi brojlervonalat hasznalva (7),
habar a Wageningen-populacié DNS-e nem érthet8 el nyilvdnosan (56). BURT
és CHENG (1998) a tylkgenom-projekthez kdthet8en 18 nagyobb laboratériumot
emlit cikkében. A két f§ referenciapopulaciéban 1998 oktdberéig 1127 markergént
azonositottak (7).
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Kezdetben RFLP- (restriction fragment lenght polymorphism, restrikciés frag-
menthossz polimorfizmus) és ujjlenyomatmarkereket hasznaltak a térkép lefe-
dettségének novelésére és a kisebb kapcsoltsagi csoportok dsszeillesztéséhez
(35, 41, 44). Az Gjgeneracids szekvendlds és gépi vagy automatikus genotipiza-
las fejlédése nyoman egyre inkdbb a mikroszatellit markerek kerUltek elStérbe
(12, 19, 33, 40). A mikroszatellitek a genomban elhelyezkedd 50-300 bazispar
hosszUsagl ismétlédd szekvenciak, 1998-ig 677 feltérképezett mikroszatellitrdl
szamoltak be (7). A mikroszatellitek segitségével tdbb mint 600 QTL-t (quanti-
tative trait locus — mennyiségi tulajdonsagokat befolyasold 16kusz) térképeztek
fel (2, 36, 67). A mikroszatelliteket még széleskorlien hasznéaljak, de egyre inkabb
terjed az egypontos nukleotid-polimorfizmus (single nucleotide polymorphism,
SNP) alkalmazéasa is. Mar az ezredforduld elétt genotipizaltak a tylk els6sorban
fehérjek6dold SNP-it (6, 57). Az SNP-k génen bellli helyzete lehetévé teszi a
tylk kapcsoltsagi térképének mas fajokkal valé 6sszehasonlitasat. A kapcsolt-
sagi térképek azonos kromoszéman 1évd gének egymashoz viszonyitott tavolsa-
gat adjak meg. A QTL-analizis és fizikai térképezés elbtérbe kerlilését kovetden
a kapcsoltsagi térkép bdvilése lassult, egészen az SNP-tipizalasi projektek tér-
képbe integralddasaig. A kapcsoltsagi térkép 13 ezer markerre bdvilt az SNP-tér-
képezést kdvetden (29), majd 60 ezer (60K) tylk SNP-t tartalmazé chipet allitot-
tak 6ssze (23, 30), napjainkban pedig mar a 600K SNP-chipek is elérhet8k (42).
A nagy slrlségl SNP-térképek lehetbvé teszik a genomszintl markerasszisztalt
szelekciot anélkll, hogy azonositani kellene a QTL-ért ténylegesen felelés gént
(49). A rontgensugarzas altal eldidézett kromoszdématoréseket alkalmazé radia-
cios hibrid térképezés segitségével bdviltek ki az emlIds haziadllatok térképei (51).

A fizikai térképezés soran a kromoszémak egyes pontjai k6zotti tényleges,
bazisparokban kifejezett tavolsagot hatarozzak meg. A contigok klénozott
DNS-szegmentumok egymassal atfedd vagy folyamatos sorozatat alkotjak.
A contigok felsorakoztatdsa utdan meghatarozhatd a DNS-t alkotd szegmensek
bazisszekvencidja (DNS-szekvendlds). A genetikai és fizikai térképek integracidja
szikséges a QTL-allélok meghatarozasdhoz. Az 1990-es évek végén a mester-
séges bakteridlis kromoszéma technika segitségével (Bacterial Artificial Chro-
mosome, BAC) ZooroB és mtsai (1996) alkottdk meg a tyUkra a kezdetleges
BAC-konyvtarat (50, 71), majd a fizikai térképezés és szekvenalas soran mar szé-
lesebb kdrben elterjedt BAC-konyvtar CROOIJMANS és mtsai (2000), valamint LEe
és mtsai (2003) nevéhez fliz8dik. LEE és mtsai (2003) egy beltenyésztett banki-
vatyUk allomanybdl szarmazd ndivarl egyed DNS-ét hasznaltak. A BAC-kdnyvtar
lehetbvé tette egy fizikai BAC-térkép |étrehozasat hibridizacidos és BAC-finger-
print (BAC-ujjlenyomat) technikak révén. Majd ugyanennek a DNS-nek a felhasz-
nalasaval egy potldlagos, kiegészitd nagyobb inzerteket tartalmazé BAC-kényv-
tarat alkottak meg. A BAC-térkép a genom 91%-0s lefedettsége mellett 260
contigbdl allt 6ssze (66). A Washington University Genome Sequencing Center
2002 végére fejezte be az ujjlenyomatos BAC-kdnyvtarat, és tért at a szekvencia
konyvtar (kis inzert) megalkotasara.

A szekvenalt tylkgenom tulajdonképpen ABPLANALP (1992) nevéhez fliz8d& (1) bel-
tenyésztett bankivatyUk (vorés dzsungeltylk) (27) vonal egyetlen n8ivari egyedé-
t8l szarmazott, amelyet kordbban a BAC-konyvtar megalkotasanal is hasznaltak.
A bankivatyldk olyan vad tipusként foghato fel, amely megfelel§ 6sszehasonlitasi
alapot nydjt mind brojler, mind tojé és egzotikus tyUkfajtak genomvizsgalata soran.
A bazissorrend meghatarozasa elsésorban teljes ,genomrobbantdsos” mdodszeren
(WGS, whole genome shotgun) alapuld Sanger-féle szekvendlassal tortént, hasz-
nalva a BAC-contig alapU fizikai térképet (66), hogy az egyes szekvenciarészeket
ismert tylkkromoszdémakhoz és kapcsoltsagi csoportokhoz tarsitsak (23). Az ujj-
lenyomat-készités és szekvenalds soran is elény, hogy egyetlen beltenyésztett
egyedet hasznéltak, hiszen a heterozigdta polimorfizmmusok gyakorisdga minimalis,
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2. ABRA. Ujgenerdciés szekvendldsi eljGrdsok fébb Iépései (3 nyomdn)
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amelyek miatt zavarossa valhat a szekvenalasi hibak vagy ujjlenyomat-kulénb-
ségek felismerése, elkllonitése. Az eredeti szekvenciat bemutatd publikaciot a
Nature c. folybdirat 2004. marcius 1-jén online, majd december 9-én nyomtatva
tette kozzé. Ugyanez a szam tartalmazta a BGl (Pekingi Genomikai Intézet)
brojler, tojé és silkie (vagy selyemtyUk) fajtak kb. negyed genomjanak szekven-
dlasdval azonositott SNP-k gyljteményét (38), és a genom maéasodik generacids
BAC-contig térképét (66). Ez még csak vazlatszekvencia volt szdmos hidnyos-
saggal és kisszamu, de szignifikans 0sszeillesztési hibaval. A masodik, javitott
genom 2006 aprilisara készult el, amely tovabbi szekvenciaadatokat és az Uj
SNP- és RH-térképek adatait is tartalmazta. +A mintegy 3 milli6 SNP azono-
sitasahoz kb. 3000 kifejezet-
ten polimorf, egyenletesen
eloszl6 SNP-t genotipizaltak
2580 egyeden, amelyek tuk-
rézték a tydkfaj vilagszintl
diverzitasat (52).

A harmadik genom 0Ossze-
allitdsdt a WUGSC végezte
szekvenalassal

DINS-eldkészites

A 4

Fragmentacio + eldzetes szelsktalas
(t-MPE)

Adapterek kapcsolasa ligicidval
Ujgeneracids
(Roche/454). Az Ujgeneracids
szekvenalasi technolbgiak és az
osszehasonlitasra hasznalhatd,
mar rendelkezésre allé gén-
térképek a koltségek jelentds
csOkkenését  eredményezték:
mig a tylk genomszekvenala-
sanak koltségei meghaladtak a
10 millié dollart, addig a pulyka
koltségei 200
ezer dollar korul alakultak (23).

Bzolid fazis thidy amplifilcacid
segitségével

A 4

srintézisen alapuld
szekvendlas

Ligacidn alapuld
szekvenalas

szekvenalasi

Az Ujgeneracios szek-
venalas altalanos lépé-
seit a 2. dbra szemlélteti.

A Roche/454 késziilékek a biolumineszcencian alapulé piroszekvenalasi méd-
szert alkalmazzak. A reakcidétérben egyszerre egyféle nukleotid van jelen.
A nukleotidok beépUllése soran keletkezd pirofoszfat a luciferaz altal katalizalt
enzimatikus reakcidk soran detektalhatd fényt bocsat ki, amely intenzitadsa ara-
nyos az interpolalédd nukleotidok szamaval. Az lllumina (Solexa) készulék m{ko-
dése soran a reakciotérben egy idében mind a négy nukleotid megtalalhatd, de
egyszerre csak egy épulhet be (a prekurzorok a dezoxiribdéz 3'-OH-n véd&cso-
portot tartalmaznak). A szolid felllethez rogzitett amplifikdlt DNS-szakaszok-
hoz 3'-O- végukon fluoroférokat hordozd (3'-O-azidometil) nukleotidok épullnek
be, amelyek beépulésikkor eltérd szinnel villanak fel, igy optikailag megkilon-
boztethet8ek (48). Az Gjgeneraciés szekvenalasi technikdk utat nyitnak a gaz-
dasagi allatok Ujraszekvenalasahoz, klléndsen a termelési tulajdonsagok javi-
tasat célzo szelekcidé miatt rogzllt genomszakaszok azonositasara alkalmasak.
A térkép alapvetd az olyan mutéacidkat, polimorfizmusokat tartalmazoé pozicionalis
kandidans gének azonositasahoz, amelyek QTL-ek megfigyeléséhez vezethetnek.
A tylk genomszekvenciadja idaig is szamos egygénes mutacidhoz koéthetd fen-
otipus (késdi tollasodas, toll szinének alakuldsa, sarga bdr) molekuléris alapjai-
nak megértéséhez jarult hozza (25, 26, 32, 39). Az SNP-k mellett egyre nagyobb
figyelmet kapnak a képiaszam-variaciok (CNV, copy number variations), amelyek-
nek szerepik lehet szamos jelentds fenotipusos tulajdonsag kialakulasaban, pl. a
tollasodéas késésében (25) vagy borsotaraj kialakulasaban (70).



1. TABLAZAT. Tyuk kromoszémdk és jellemzdik (55, 72, 74)

TABLE 1. Basic characteristics of chicken chromosomes (55, 72, 74)
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A tyUk kromoszdmaszama 2n = 78. A fajon belll az eml8sdkkel ellentétben a himivar a
homogametikus (ZZ), mig a ndivar a heterogametikus (ZW). A 38 par testi kromoszéma
méretiik alapjan csoportosithaté (5 makrokromoszéma, 5 kézepes méret(i kromoszéma és
28 mikrokromoszéma) (28). A kromoszémak méretét, a rajta elhelyezkedd gének és QTL-ek
szamat az 1. tdbldzat tartalmazza. A teljes genom mérete 1230 Mb (75).

Megnevezés Méret (Mb) QTL-ek szdma Gének szdma

Chr1 196,20 1382 2962
Chr2 149,56 524 1945
Chr3 111,30 479 1715
Chr4 91,28 1128 1547
Chr5 59,83 421 1295
Chré 35,47 145 724
Chr7 36,95 256 699
Chr8 29,96 181 709
Chr9 24,09 152 615
Chr10 20,44 109 583
Chr11 20,22 169 484
Chr12 19,95 137 482
Chr13 18,41 140 498
Chr14 15,6 89 537
Chr15 12,76 90 462
Chr16 0,652338 51 115

Chr17 10,96 47 390
Chr18 11,05 55 405
Chr19 9,98 94 410
Chr20 14,11 49 472
Chr21 6,86 52 304
Chr22 4,73 26 174

Chr23 5,79 39 284
Chr24 6,28 38 226
Chr25 2,91 5 312
Chr26 5,31 80 326
Chr27 5,66 142 430
Chr28 4,97 69 371

Chr30 0,024927 6

Chr31 0,049161 5

Chr32 0,078254 17

Chr33 1,65 141

Chrw 5,16 50

Chrz 82,31 499 1137
ChrMT 0,016775 13

un 208,80 4151
LGE64 (Linkage Group) 0.897576 66

Eddig 257 publikaciéban 6633 QTL-t irtak le 359 kiilonboz8 tulajdonsagrél tylkban (72). A
http://www.animalgenome.org honlapon 2016 decemberéig 4677 termeléssel, 629 egész-
séggel, 118 killemmel és 209 élettannal 6sszefiiggd QTL-rdl szamolnak be. Az egyes tulaj-
donsagcsoportokat a 3. dbra mutatja, mig az 6sszesen és az adott években felfedezett
QTL-ek szamardl a 4. abra ad tajékoztatast.
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3. ABRA. Termelési tulaj-
donsagokkal 6sszefliggd
QTL-ek szama tyuknal (72)

FIGURE 3. Number of QTL-s
associations by productions
trait types in chicken (72)

4. ABRA. Adott évben és
o0sszesen felfedezett QTL-ek
szdma tyuknal (72)

FIGURE 4. The number of
identified QTLs in each year
and totally in chicken (72)

A tyuk és pulyka
genomjdnak 6sszeve-
tése nagyobb mértékii

hasonlésdgot mutat,
mint az egér és patkdny,
ill. az ember és gibbon
genomja

A TYUK GENTERKEPEZESENEK TORTENETE ES JELENTOSEGE

B Nivekedés és takarmanyozis

m Tojastermel és és mindség

H Egészség, betegséere valé fogékonysag
o Zsirosodas

m Viselkedés, alkalmazkodéképesség

B Emésztérendszer, pigmenticid
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A TYUK GENOMSZEKVENALASAT KOVETO FOBB
MEGALLAPITASOK

A madarak és eml|8sok kozotti evollcids tavolsag (~300 millié év) mértékébdl felté-
telezhetjlk, hogy a mindegyikben megtalalhaté 70 Mb-nyi konzervalt szekvencia
(tylkgenom ~6%-a, embergenom ~2%-a) funkcionalis szereppel bir, habar ezeknek
a szakaszoknak tobb mint fele (n. génsivatagokban fordul el& (53).

A tylk és pulyka genomjanak osszevetése egy sz(ikebb evollcids idészakrél (30—
40 millié év) nydjt informéaciét, de a korabbi megallapitasokat ez is megerdsiti (21).
A két genom szerkezete nagyobb mértékl hasonlésagot mutat, mint az egér és
patkany, ill. az ember és gibbon genomja, pedig ezek evollcidja az utolsd kdzds
8stdl csak 16-17 millid éve valt szét. Eddig a pulyka és a tylk genomja kozott csak
két kismértékl lehetséges transzlokaciot talaltak, de ezeket okozhattak a kézos &s
genomjabdl megdrzott ismétliddések vagy transzpozonok egyarant. A pulyka és a
tylk genomja kozott 6sszesen 30 nagyméretl (> 100 kbp) kromoszomalis atren-
dezddést figyeltek meg; ezek tobbsége inverzid, amely a leggyakrabban az ortolég
(a két faj kozds 6sétdl szarmazod, fennmarado) kromoszomak p végén talalhaté (23).

TRANSZKRIPTOMIKA

A genomszekvencia elérhet8sége lehetdvé tette a transzkriptomika (genomrol
3tir6dd RNS-molekuldk vizsgéalata) alkalmazaséat. A transzkriptomok 6sszehason-
|ltdsaval azonosithatdak a kildnboz6 szervekben, szdvetekben, sejttipusokban
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és/vagy eltérd korulmények (kdrnyezeti, élettani) kozott kildnbdzd mértékben
megnyilvanulé gének. A tylk genomszekvenaldsa tette lehetdvé az Affymetrix
és Agilent oligonukleotid assay-k kifejlesztését, amelyeket széleskorlien hasz-
nalnak a tyldk kilonboz8 mRNS-szintjeinek mérésére (34, 45). Az RNS-szekvena-
lasi technikak alkalmazasanak elénye, hogy nem kell elézetesen feltételeznlnk,
hogy valdészinlileg melyik gének mely exonjai irbdnak at, igy eddig azonositatlan
gének fedezhetdk fel. A genomszekvencia lehetévé teszi a nagy felbontdképes-
ségl tomegspektrometria segitségével végzett proteomikai elemzések végzé-
sét, az él8 szervezetben torténd fehérjekészlet kvalitativ és kvantitativ jellem-
zése pedig lehet6vé teszi a kiindulé szekvencia tovabbi részeinek azonositasat
(10, 46). A madarak kozott a tylk és a pulyka genomjan kiviil tovabbi fajok szek-
venciaja is elérhetd: a WUGSC a zebrapinty, a BGI pedig a kacsa szekvenciajat
hatarozta meg (68).

A vilag hlstermelésének tobb mint harmadat a baromfinls teszi ki. A vilag
baromfinls-termelése profitorientalt, igy a biodiverzitas hattérbe szorult. A vilag
baromfiiparanak alapjat minddssze néhany fajta és hibrid szolgaltatja, a ket-
tdshasznl fajtak a termelési tulajdonsagok javitasat szolgald intenziv szelekcid
miatt kiszorultak a termelésbdl. A baromfiipar egyre sz(kUlé genetikai bazisra
épul, amely a jovében egyre nagyobb kockdzatot jelent. Emiatt az 6shonos faj-
tak génkészletének fenntartasa és minél jobb megismerése elengedhetetienné
valt. A tyukok novekedési erélyét befolyasolé Spotl4a-, IGF1-, IGFB2-, DRD1-,
SST-gén DNS-polimorfizmusait vizsgaljak a szerz6k az 6shonos magyar tylakfaj-
taknal (sarga, fehér, kendermagos és fogolyszinl magyar, fekete, fehér és ken-
dermagos erdélyi kopasznyakl tyUk) 6sszehasonlitva néhany modern fajtaval,
hibriddel. A nbvekedési erélyt befolyasoldé gének DNS-polimorfizmus és génexp-
resszids vizsgalata soran fény derilhet a kUlonbozd fajtadk és hibridek kozotti
eltérések molekularis genetikai alapjaira, lehetdség nyilik a kilonbozd élettani
folyamatok tanulmanyozasara.
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elektronikusan végezte, igy sokkal gyorsabba és egysze-
ribbé valt a kommunikacid. Munkajat rendkivlli precizi-
tas és gyorsasag jellemezte, hétkdznapokon és hétvégén
egyarant. Szamtalan esetben javitotta a fellletes lektori
munkat is: 6nalldan poétolta a hianyzd hivatkozasokat és
jelezte a nem idézett kdzleményeket. Hasznos tanacsai-
val segitette a Lap megdjult formatumanak kidolgozasat
és bevezetését.
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Ezt megeléz6en JOLA az Allatorvostudoméanyi Egye-
tem Belgydgyaszati Tanszékén az 1970-es évek végétdl
ot évig vegyészmérnokként/tudomanyos munkatarsként
részt vett a kutatdlaboratorium munkajaban. Nyitott, a
mindennapokat egészséges kritikaval szemlélé vidam
természetét, szakmai tudasat és segitékészségét a tan-
szék minden munkatarsa elismerte, és sokra értékelte. A
tanszék munkatarsainak kutatasi és oktatasi irasait mar
ekkor szakértéen és készségesen javitotta. E képessé-
gének kdszonhetden kerilt késdbb a Mdiszaki Kiaddba
lektorként. A kilencvenes években |étrehozta sajat kiado-
jat SiK Kiadé néven, majd 2015 6ta a Magyar Allatorvosok
Lapja olvasdszerkesztd tisztjét is betdltotte. A GAAL TIBOR
szerkesztette ,Allatorvosi klinikai laboratériumi diag-
nosztika” cimU tankdényv a SiK Kiadéban 1999-ben jelent
meg, ennek JULIA szigorl olvasdszerkesztdje is volt.

Régi tanszéki munkatarsaival a kapcsolatot halalaig
Grizte. Szeretetre méltd személyének emlékét mindany-
nyian sokaig SrizzUuk.

Dr. Balka Gyula, Dr. Gaal Tibor



