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Osszefoglalas

A Szerzd az emlds hazidllatokban feltart fontosabb genetikai hatteri szaporasdgi géneket és markereket ismerteti. A
l6ban, elsdsorban egyes telivér kancavonalakban 6roklédo ikerellés a 16tenyésztésben nem kivanatos koros jellegnek
mindsiil. A szarvasmarha ikerellése a hismarha el6éllitdisban gazdasagilag hatékony értékmérd lehet. Az ovulacids
ratara végzett szelekcio ezért eredményes, és a moddszerrel az allomanyok ikerellési gyakorisdga akdr 35%-ra is
novelhetd. Szarvasmarhdban, tobb kromoszéman is (BTA1, BTAS, BTA7, BTA9, BTA10, BTA11, BTA12, BTA15,
BTA19, BTA23), génmukodéseket (IGF1 lokusz polimorf alléljei) és mikroszatellitdkat lokalizéltak az ikerovuldcidval
és a szaporasdggal kapcsolatban. Juhokban az iker és a tobbes ellésekért autoszomadlis (6-os kromoszoman) és X-hez
kotott oroklédésti nagyhatdsi polimorf génmuticiok (BMP15, BMPR-1B) a felel6sek. A szaporasidgi géneket
eredményesen alkalmazzak az uj szapora juhtipusok és fajtdk elddllitdsaban. Sertésben az alomszam sokgénes
mennyiségi jelleg, amelyre a gyenge 6roklddhetdség miatt a szelekcié csak kis hatékonysdggal mikodik. A sertés
szdmos kromoszomdjan a nagyobb alomszdmmal 6sszefiiggésben tobb DNS-markert (SSC4, SSC8, SSC13, SSC15) és
nagyhatdsi szaporasdgi gént (Osztrogén-ESR, prolaktin-PRLR, GnRHR receptor, eritropoetin lokuszokat, SSCI,
SSC16) mutattak ki.

Kulcsszavak: Ikerellés, szaporasag, hazidllatok, szaporasagi gén, reprodukciés marker

Genetic aspects of prolificacy in mammalian domestic animals
Abstract

The most significant major genes and markers of prolificacy are reviewed in mammalian domestic animals. Twinning
in horse breeding, occurring mainly in several thoroughbred broodmare lines, seems to be of hereditary nature and is
regarded as an undesired pathological trait. Economically the twinning in beef production might be an efficient
characteristic. Therefore, selection for ovulation rate is successful, and using this method the population frequency of
twinning may be increased up to 35% as well. In cattle several major genes (polymorphic alleles of IGF1 locus) and
DNA markers were localized related to twin ovulation and prolificacy on several chromosomes (BTA1, BTAS, BTA7,
BTA9, BTA10, BTA11, BTA12, BTA15, BTA19, BTA23). In sheep autosomal (6. chromosome) and X-linked
polymorphic major gene mutations (BMP15, BMPR-1B) are responsible for higher twinning rate and multiple births.
Fecundity genes are successfully used in breeding of new prolific sheep breeds and types. Litter size of sows is a
typical quantitative trait inherited by numerous genes for which the selection has only a poor response due to its low
heritability. On numerous porcine chromosomes several DNA-markers (SSC4, SSC8, SSC13, SSC15) and prolificacy
major genes (estrogen-ESR and prolaktin-PRLR, GnRHR receptor, erythropoietin loci, SSC1, SSC16) were located in
association for higher litter size.

Keywords: twinning, prolificacy, domestic animals, prolificacy gene, reproduction marker
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Irodalmi attekintés

A szaporasdg jellemzOen noivar dltal meghatdrozott, de himek éltal is orokitett mennyiségi jelleg,
oroklodhetdségi értéke a legtobb fajban kozismerten alacsony. A hustermelési értékmérdk a szaporasaggal
altaldban negativ korreldcioban éllnak.

Az utébbi évek kutatdsai a szaporasdg genetikai alapjainak meghatdrozottsdga tekintetében, egyes
héziédllatokban nagyhatdst szaporasigi géneket, masokban sokgénes DNS alapi markereket (QTL-eket)

tartak fel, amelyekre végzett szelekcié a gyorsabb genetikai elérehaladds lehetdségét kindlja.

A Io ikervemhessége

Az ikervemhesség és -ellés a telivér, a quartehorse, mds melegvért és félvér 16fajtak, és nagyon ritkan
a ponik, valamint hidegvérii lovak tenyésztésének napjainkban is redlis gondja, jelentds pre- és perinatélis
veszteséget okozO genetikai terheltség. A jellemzben unipara 16ban az ikerellés egyértelmiien nemkivanatos,
kéros tulajdonsdg. Kivételesnek mindsiild esetekben (10-30%-ban) az ikercsikdkat a kanca kihordhatja,
legtobbszor azonban az ikervemhesség szabdlyos vemhességként észrevétlen marad €s csak a vetélés ill. a
koraellés hivja fel rd a figyelmet. A kihordott és megsziiletett ikercsikdk kis hdnyada életben maradhat,
folnevelhetd, sot tobb éves kort is elérhetnek és akar tréningbe is foghatdk, versenypdlydn azonban jelentds
eredményt csak kivételesen érthetnek el. Azon ritka esetekben, amikor mindkét csiké élve megsziiletik,
tobbnyire mindkettd alulfejlett, 6ssztomegiik alig haladja meg a normélis csik6ét és az ikrek egyike vagy
mindkettd, az ellést kovetden rovid idon beliil rendszerint elpusztul.

A legtobb ikervemhességi hajlamot mutaté kanca genetikai és verseny- ill. sportteljesitmény alapjan
értékesnek tekinthetd, ezért a legtobb tenyésztd legalabb egyszer egy kiugré csikét szeretne téle nyerni. Igy
magétél értetédd a hajlamot hordoz6é gének megdrzése és fenntartdsa a telivér dllomdnyokban. A
telivértenyésztés hazdjaban, Newmarketben (Anglia) nagyon magas, 7,2%-o0s az ikervemhességi ardny. A
vildg legnagyobb telivértenyésztdi kozé tartozd Ausztralidban 7,8%-os ikerellést irtak le, Lengyelorszdgban
3,3%, Németorszagban 2,5%-os a gyakorisdg. Magyarorszdgon a volt Szenttamasi Ménesben az ikerellés
4%-os gyakorisdggal jelentkezett és az Osszes vetéléseken beliil 23 % volt az ikervetélések ardnya (Zolddg és
mtsai, 2001). A kanca aszinkron vagy szinkronzajlé kettdés ovuldciobol produkdl kiilonpetéjii ikreket

(Cassady és mtsai, 2001).
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Csak mintegy minden 6todik ikerovulédcié ismerhetd fel késdbb ikervemhesség, vagy ikermagzatok vetélése,
esetleg ellése formdjdban. A genetikai lehetdség mér a vemhesség kezdetén, kdzvetleniil a megtermékenyiilés
koriili és az intrauterin migracio iddszakdban kozel egyotodére csokken (Ginter, 1989).

A kimérizmus és a freemartinizmus az ikercsikdkndl nem jellemzd. A genetikai hajlam mellett az
ikervemhesség kornyezeti tényezokkel, foleg takarmdnyozdsi és anyai hatdsokkal (intrauterin tapldldssal,
méhkapacitassal), €és életkorral is Osszefiigg. Ezek koziil a legnagyobb szerepe a kanca mindségi
takarmdnyozasanak (plusz energia, flushing) van. A 16tenyésztok alkalmazzdk a flushing jotékony hatasat,
igy egyben esélyt adnak a tulajdonsdgot genetikailag hordozé kancdknak az ikerovuldcié és az
ikervemhesség kialakuldsara.

Az ikervemhesség kancacsalddokon beliili 6roklodése pedigré-diagrammok vizsgélata alapjan nagyon
jol nyomon kovethetd, DNS-markereit napjainkban sem ismerjiik. Ellene, értékes kancdkndl, genetikai
(szelekciés) és nem genetikai modszerekkel (szaporoddsbiolégiai gondozdssal, abortéltatdssal,

embridlezizassal) eredményesen védekezhetiink.

A szarvasmarha ikervemhessége

A szarvasmarha ritka (1-4% kozotti) ikerellését szdmos kornyezeti tényezo (elsOsorban
takarmdnyozasi, klimatikus €s szezondlis) befolydsolja. Tavaszi és szi honapokban ill. a kor elérehaladtaval
és a laktaciok szdmdnak novekedésével gyakoribb az ikerellés, az iiszOk 1%-os ikerellése, az idOsebb
teheneknél akdr a 10%-ot is elérheti. A legtobb ikerborju kettds €s tobbes ovulaciobdl szarmazé kiilonpetéjli
iker. A spontdn embriéfelezddésbol adodé egypetéjii klonikrek szarvasmarhdban is ritkak, ardnyuk 10% alatt
marad (Cady és Van Vieck, 1978, Gregory és mtsai, 1977, Gregory és mtsai, 1990). A nagy tejtermelés
(felfokozott anyagcsere, mindségi takarmanyozas, fokozott dsztradiol €s FSH termelddés) és az ikerellés
kozott szignifikdns Osszefiiggést allapitottak meg (Fricke és Wiltbank, 1999, Komisarek és Dorynek, 1996,
Wiltbank és mtsai, 2000). Az ikerborjak tobb mint 90%-dban kimérizmus, a kiilonnemiieknél
freemartinizmus jelentkezik (Kovdcs, 1996).

Az ikervemhesség a tejtermeld dllomanyokban nem kivdnatos, mig a huistermeld dllomdnyokban sok
helyiitt idvozolt tulajdonsag, mivel a hiistermelés hatékonysdgdt mintegy 24%-kal novelheti.

Az ikerellés szdmos hdtrannyal is jdr, ezek: a gyakoribb nehézellés, az éretlen magzatburok
visszatartdsa és a méhgyulladds, a magasabb elléskoriili borjiielhullds, az elhiz6dé méhinvolicid, iiresen

allas, szerviz periodus és a késobbi tjrafogamzas.
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Az ikerborjak gyakran, mintegy hét nappal kordbban jonnek a vildgra (koraellés), ezért gyengébb
életképességiiek (tidejlik éretlen), kisebbek és csak nagyobb gondossdggal nevelhetdk fel. Az ikerborjakat
hord¢6 tehenek hajlamosabbak a spontdn abortuszra is (Gregory és mtsai, 1977, 1900, 1996).

Az ikerellések ardnya hiismarhdban szelekcioval 1-4%-r6l akar 20-25%-ra is novelhetd. Szoros (0,75—
1,0 kozotti) korrelaciét mutattak ki az ikerovuldcids hajlam és az ikerellések kozott, az ovulacids rita ezért
alkalmazhat6 az iisz6k és az iiszOutddaiban tobbes ovuldciét hozd tenyészbikdk tenyészértékének a
meghatédrozdsaban. (ikerellés h?: 0,01-0,09; ovulacios szam h%: 0,34-0,38).

A hadsmarhdk ovulécids ratdra végzett indirekt szelekcidjaval évi 2%-kal novelhetd az ikerellések
ardnya €s husz év utan elérheti ill., meghaladhatja a 35%-ot (Cady és Van vieck, 1978, Gregory és mtsai,
1977, 1900, Van Vleck és mtsai, 1991).

DNS-markerek kimutatdsa és az ezekre alapozott szelekcidé (MAS) novelheti a genetikai
eldrehaladdst. A szarvasmarha ikerellésének (ovuldciés ratdjanak) QTL-jeit tobb kromoszéméan (BTAI,
BTAS, BTA7, BTA9, BTA10, BTA11, BTA12, BTA15, BTA19, BTA23) is kimutattak ki. Erdekesnek a
novekedési hormon egyik kozvetitdje, a polimorf IGF1 (insulin-like growth factor, somatomedin C) és
receptorainak (IGFBP-1, -2, -4, -5, IGF-binding protein) szerepe (Blattman és mtsai, 1996, Kirkpatrick és
mtsai, 2000, Komisarek és Dorynek, 1996, Liens és mtsai, 2000, Echternkamp és mtsai, 1990). Az IGF
szintézise és szekrécidja a novekedési hormon és receptordnak kapcsoldddsdval expresszalddik, pl. a
petefészek tiiszoiben (téka- €s granuldzasejtjeiben) és a sdrgatestekben. Az IGF1 lokuszat a szarvasmarhédban
a BTAS-6s kromoszéman mutattdk ki. Napjainkban igazoltdk, hogy szarvasmarhdban, juhban €s sertésben, a
petefészkekben zajlo tiiszofejlodést és atrézidt egy a ndvekedési hormonbdl (STH) és receptorabol (STHR)
ill. az IGF é BMP (bone morphogenetic protein) polimorf ndvekedési faktorokbdl 4allo Osszetett
génmiikodési rendszer irdnyitja (http://ovary.stanford.edu/4). Az IGF1 a granuldzasejtek osztoddsat és a
szteroidok (0sztrogének, progeszteron) bioszintézisét serkenti, a BMP géncsaldd és receptora pedig az érett
tiisz0- és ovulacios szamot novelik. Az ikerello hiismarha elééllitidsa napjaink egyik legjelentésebb genetikai

és allattenyésztési teljesitményét jelentheti.

A juh iker- és tobbes ellése

Juhfajtdk keresztezéseiben (iker- és tobbes elld populdciokban, tobbnyire helyi fajtdkban) tobb
mendeli 0roklést mutatd domindns szaporasagi gént is kimutattak (, ezek molekuldris szinten is feltartak.
Hatdsukat a granul6zasejtekben zajlé inhibin- és a 17-béta-Osztradiol-szintézis elnyujtdsaval (mitdzis
szabdlyozésdval), az FSH termelddés elhtizédasaval, ill. tobbszords tiiszondvekedés és repedés serkentésével,

kozvetetten fejtik ki.
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A tobbszoros tiiszorepedés gyakorlatilag baranyalom sziiletését eredményezi, mivel a juh méhe tobb magzat
kihordésara is alkalmas. (Davis, 2005, Davis és mtsai, 1982, 1991, Galloway és mtsai, 2000, Hanrahan és
mtsai, 2004, Souza és Mac Dougal, 2001, Wilson és mtsai, 2001).

Autoszomdlis szaporasdgi gén (fekunditds booroola, FecB, BMP-receptor, BMPR-1B, OOA6). A
FecB® gén autoszomdlis domindns 6roklédésérdl fenotipusos szinten az ausztrdl meriné juhfajtiban a
Booroola farm alomadatai alapjdn méar 1980-ban beszamoltak (Davis és mtsai, 1982, 1991). A szapora
merinéd anydk gyakran 2-5-0s bdranyalmot is vildgra hoznak, a bardnyok sulya, szdmuktol fiiggéen kisebb
(1,5-2,5 kg) és vitalitasuk is gyengébb, ezért felnevelésiik nagyobb technoldgiai fegyelmet igényel. A gént
ma mar molekuldris médszerekkel, kozvetlen génteszttel is vizsgaljak.

A heterozigéta jerkékben az ovulédcids rata novekedésével ivarzasonként plusz mdasfél petesejt
levalasa €s ellésenként plusz egy bardny varhatd. A homozigétdk mintegy harom extra petesejtet és masfél
extra bardnyt hoznak (pozitiv dézishatds). A génhatést az indiai garole (bengdli torpe) és a szapora javai
merindban is kimutattdk.

X-kromoszomdhoz kotott szaporasdgi gén (FecX, BMP15, vagy GDF9B, growth differentiation
factor). Szapora romney juhfajtitél szdrmazé inverdale dllomdnyban (FecX') figyeltek fel elészor a
kiilonleges szaporasdgra, ahol a heterozigétdk szapordk (mintegy 0,6-tal tobb bardny), a homozigétdk a
tiiszofejlodés teljes blokkoldsdval, negativ ddzishatds miatt terméketlenek €s ovaridlis meddéek (10, 18). Mds
ir és uj-zélandi juhfajtdk (ir belclare és galway, Uj-zealandi inverdale, romney és hanna) szaporasdganak és
ikerellési hajlamanak vizsgalatakor kideriilt, hogy az X-hez kotott BMP15 génnek a FecX' mellett, tovébbi
alternativ mutansai (FeCXB FecX® FecxX! allélek) is 1éteznek, amelyek hasonlé modon fejtik ki hatdsukat. A
BMP15-6s génre kezdetben 80-90%-ban megbizhaté markerteszteket, majd 100%-os pontossagu kozvetlen
DNS-teszteket dolgoztak ki. A mutédns allélek kombindcidi alapjan a ,kettds heterozigétak™ is medddek. A
BMP15-6s és a BMPR-1B génkombinacidju, két eltérdé génhelyen valddi kettds heterozigéta anyajuhok
viszont nagyon j6 szaporasagot, négy folotti ovuldciés szdmot mutatnak (Davis, 2005, Hanrahan és mtsai,
2004).

Tovébbi kiilonleges mutdns a szapora coopworth ill. a woodland fajtdban megtaldlt muticid, a
FecX2V gén, amely anyai genomidlis imprintinget (géninaktivalodast, géncsendesitést) mutat és a szaporasig
(kb. 0,25-tel tobb barany) csak a gént atorokitd kosok jerke utdédaiban mutatkozik meg. A kos homozigéta
jerkeutddai is szapordbbak (nem medddek), mivel az allélek bevésddésiik szerint eltéréek (Davis és mtsai,

2001).
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Szapora juhfajtakban tovébbi szaporasigi géneket is kimutattak, pl. a thoca izlandi juhban (FecI)), a
lacaune francia hisjuh valtozatban (FecL"), az olkuska lengyel és a belle-ile francia fajtaban. Ezek koziil
egyik-mdsik azonos lehet a fentiek valamelyikével, de az is lehetséges, hogy dltaluk ujabb szaporasagi
géneket ismerhetiink meg (Davis, 2005).

Napjainkban, a fenti gének bevitelével, tobb orszdgban alakitanak ki szapora juhdllomanyokat.
Leggyakrabban génhordozé (keletfriz és booroola merind) kosokkal végeznek cseppvér-keresztezéseket, a

szaporasdg mdr az F; heterozigota jerkeadllomanyban megmutatkozik.

A sertés szaporasdga és alomszdma

J6 szaporasagu lapdly és nagy fehér fajtadkban, alomszamra végzett direkt szelekcidval elérhetd évi
genetikai eldrehaladds a legtobb vizsgdlat szerint gyenge (0,03—0,06 malac/alom). Az ilyen jellegeknél a
molekuldris markerszelekcié (MAS) novelheti a hatékonysagot.

A szaporasdggal és az alomszammal Osszefiiggésben a kiilonféle kromoszémakon (SSC1, SSC4,
SSC8, SSC13, SSC15, SSC16) azonositottak mikroszatellita-markerrel vizsgdlhaté QTL-eket (Nezer és
mtsai, 1999, Rathje és mtsai, 1997, Rohrer és mtsai, 1999), az ismertebbek:

Osztrogénreceptorgen (ESR, SSC1): alomszdm novelhetségével 0Osszefiiggésben, az eddigi
vizsgélatok szerint, dtlagosan +0,21 malactobbletet jelenthet. A meishan és a kiilonféle nagy fehér és lapély
fajtak keresztezéseiben a szerzOk nagyon szélsdséges, 0,4-2,3 kozotti plusz malac/alom eredményekrol
szamoltak be (Drogemuller és mtsai, 1998, Short és mtsai, 1997).

Prolaktinrezeptorgen (PRLR): szignifikdnsan noveli a megsziiletett malacszdmot, additiv genetikai
hatdsa +0,1 — 0,8 malac. Alomszadmra gyakorolt hatdsa ellentmonddsos, a nagy szorést -0,15 és +1,8 kozotti
tobbletmalac/alom értékben adjdk meg a koca ismétldd6 alomszamainak vizsgalataval (Short és mtsai, 1997,
Van Rens és mtsai, 2000).

Retinolkoto fehérje4 (RBP4): A vemhesség fennmaraddsaért felelds, a retinol széllitdsdval és
kiegyenlitésével befolydsolja a génatirdst, a sejtosztodast €s differencidlodast (Rothshild és mtsai, 2000).

Osteopontin (OPN): Az ovulécios rata QTL-je, az alomnagysag egyik nagyobb hatdsd génje, de jol
ismert tumormarker is. Sertésekben javitja az in vitro fertilizacié eredményességét is (Monaco és mtsai,

2007).

Hemopoetin: A méhkapacitdsért felelos, a méh malacbefogado és tapldlé génmiikodése.
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A fenti szaporasdgi markerek a kiilonféle sertésfajtadkban (meishan, nagy fehér, yorkshire, lapaly) és
ezek keresztezéseiben mind a mai napig nem hoztak megnyugtaté eredményt és hatékonyan nem is
alkalmazhatok a nagyobb alomszdmu és ugyanakkor j6 husmindséget és j6 takarmédnyhasznosuldst mutat6
sertésvonalak elddllitdsdban. Az almok eltéréseit, a nutritiv tényez0k mellett, a nagyobb ovulaciés szdm, az
eltérd mértékli embriondlis veszteség (atrdfia), a nagyobb szamu bedgyazddott embrid, a jobb embribtulélés,
a nagyobb méhkapacitds, vagy akar az eltérd és hatékony placentaméretek is okozhatjak (Wilkie és mtsai,
1999, Wilson és mtsai, 1999). A szaporasdgi gének léte és az ezekre végzett indirekt markerszelekcid
hatékonysdga sertésben még nem eléggé egyértelmii, és napjaink tenyésztdi gyakorlatdban eredményesen

nem is alkalmazhato.
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