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A projekt jellege: (kérjük bejelölni)

· Workshop, konferencia

· Publikáció, tananyag

· Kutatási együttműködés

· Oktatási program

Beszámoló/Eredmények

Intézetlátogatások, tapasztalatcserék és előadások tartása:

2010 augusztus17-22 (1 fő, 6 nap): Brem professzor budapesti tartózkodása, amely során a Fenntartható Élelmiszerlánc Világtalálkozó: X. jubileumi Húshigiéniai és Húsvizsgálati Világkongresszusán előadás tartásával vett részt. Ugyanezen idő alatt a jelen projekt végrehajtása és kivitelezése részleteinek a megbeszélésére is sor került.
2010 szeptember 29-szeptember 30 (1 fő, 2 nap): Maróti-Agóts Ákos látogatása a Bécsi Állatorvos-tudományi Egyetem Állattenyésztési és Genetikai Intézetében: mintavételezés és mintaszállítás a budapesti DNS laboratóriumba. 

2010. október 22 (1 fő): Mezőhegyes kiszállás (Dr. Maróti-Agóts Ákos), Szarvasmarhatelep: mintavételezés és mintaszállítás a DNS laboratóriumba.

2010 október 25-31 (2 fő, 7 nap): Prof. Dr. Zöldág László és Prof. Dr. Seregi János látogatása az AGROBIOGEN biotechnológiai és diagnosztikai intézetben (München- Larezhausen): az együttműködés lehetőségeinek megvizsgálása és megbeszélése.

2010 november 16 (2 fő): kiszállás Kaposvári Egyetemre gépkocsival: egy tervezett pályázat előkészítésével kapcsolatos megbeszélés és együttműködés lehetőségeinek a megbeszélése.

2010 november 17 (2 fő): Illmitz, Ausztria, előadás tartása a podóliai fajtakörbe sorolt őshonos szarvasmarhafajták genetikai jellemzésével foglalkozó megbeszélésen (3rd workshop ‘Characterization of the indigenous and improved Podolic cattle breeds and identification of threats for extinction in global challenges’)
Eredmények:
1. A ’Fenntartható Élelmiszerlánc Világtalálkozó 2010. Központi Rendezvény: X. jubileumi Húshigiéniai és Húsvizsgálati Világkongresszuson’, 2010 augusztus. 20.-án Brem professzor megtartotta előadását, amelynek címét és összefoglalóját közöljük: 

Brem Gottfried: Modern technologies for individual identification of lifestock animals and traceability of meat – from stable to table and vice versa

Summary

The variety of meat scandals in recent years and their widespread publication in the media has confused consumers and officials strongly. Thus for authorities controlling the food chain and for customers traceability of animals, carcasses, meat and meat products has become a very important aspect for supervising the sustainable meat chain. Conventional monitoring of origin only allows the control of existing records and papers accompanying the meat products. But the most reliable method would be to verify the origin directly from the food. 

Since a few years skilled technologies for DNA genotyping have been developed. These methods allow to identify and to trace back animals and meat quite easily. One prerequisite for establishing such a system is the collection of qualified samples from entire livestock populations. A system (TypiFix®) will be presented allowing the farmers to collect quite easily samples from all newborn livestock animals. In the next step genotyping these samples would allow to include the genetic fingerprints/SNP codes of all animals used for food production in a data base. In this data bank the individual data of the origin of animals already available could be connected to their DNA code. Thus genotyping samples collected directly from meat (products) would allow the laboratory to identify – and verify - the origin of the source animal. 

Technologies for isolating and analyzing DNA from samples in high throughput procedures (HTP) are available now. Using a real single step technology for isolating DNA (nexttec®) from tissue samples one laboratory assistant could prepare more than 3000 samples within one day. Thus up to 1 million DNA isolations per year could be performed from one person without making necessary the usage of robotics or other expensive machines. 

Against this situation analyzing the DNA requires HTP laboratory machines and chip technology. Fluidigm, an USA based company, has developed a chip, building upon Fluidigm's Dynamic Array technology for SNP genotyping. This reusable chip technology will allow analyses at 2 €cent per SNP. This could facilitate the testing of every single animal in the food supply chain. The identical technology also can be used for genotyping samples collected from the food chain. 

It is often argued, sampling and DNA genotyping would be too expensive for comprehensive national or international tracing systems. We are ready to demonstrate a traceability system of  animals "from farm to fork" as described above (including sampling all new born animals, collecting DNA, preparing SNP signatures) which will not cost more than 3 € per animal. 

2. Brem professzor Intézete (AGROBIOGEN, Larezhausen) és a hazai Juhtenyésztő Szövetség között együttműködés jött létre, amelynek keretében (koordinátor: Prof. Dr. Seregi János) mód nyílt a magyarországi juhállományok scrapie (prion-betegség) szűrésére és rezisztencia allél-gyakoriságának a felmérésére. A betegség-rezisztencia és érzékenység molekuláris meghatározásával Magyarországon is lehetőség nyílik a scrapie-rezisztens tenyészállatok kiszűrésére és a jővőbeni scrapie-mentesség alapjainak a megteremtésére az EU irányelveknek és ajánlásoknak megfelelően.
3. Az intézetlátogatás során megismertük még az alábbi együttműködési lehetőségeket is:

Az AGROBIOGEN diagnosztikai és biotechnologiai tevékenysége az alábbi területekre terjed ki:


juh és kecske prionprotein (scrapie-rezisztencia) genotipizálás,


juh spider lamb szindróma (SLS) genotipizálás,


származásellenőrzés (kérődzők, sertés, ló, kutya, macska, láma, alpaka),


másodlagos kimérizmus megállapítása kérődzőkben,


HYPP genetikai lóbetegség és overo/tobiano szín DNS diagnosztika,


szarvasmarha vörös szín diagnosztika,


madarak ivarmeghatározása,


BVDB diagnosztika szarvasmarhában,

Pasteurella multocida diagnosztika sertésben,

Transzgenikus állatok által termelt gyógyszerek előállítása.
4. Eredményesen megvalósult az osztrák Waldviertler Blondvieh szarvasmarhafajta genotípusos és fenotípusos vizsgálata, ami a jelen projekt fő célját jelentette.
Ennek eredményeként elkészült Christina Rössler, egyetemünkön tanuló osztrák hallgatónő 24 oldalas angolul összeállított diplomamunkája, amelynek teljes DNS-analitikai vizsgálatát intézetünk laboratóriumában végeztük. A diplomamunka védésére 2011 szeptemberében kerül sor intézetünkben, a dolgozat összefoglalóját itt közöljük, és a teljes dolgozat pdf változatát pedig mellékeljük:

Christina Rössler: The Waldviertler Blond – An Autochthonous Austrian Cattle Breed and its Genetic Characterization. (Supervisor: Prof. László Zöldág und Dr. Ákos Maróti-Agóts).

Summary

The aim of our work was to examine the Austrian autochthonous breed Waldviertler Blond Cattle (WV) on the basis of mitochondrial DNA. The founder sampling was used to increase the representation of sample on the level of mitochondrial haplotypes. Sixteen families were selected after the pedigree processing (yED software) from our 60 frozen blood samples. 15 different haplotypes were identified after the sequencing of the 16 samples. Genetic distances between the Waldviertel Blond and other groups of breeds, which include European, African, Near Eastern and Asian breeds, were estimated with Dloop sequences of Bos taurus breeds. A certain influence of the Hungarian Grey into the breed of the WV was expected but was found to be less likely than the relationship to other European cattle breeds such as the Mariahofer or the Mürztaler. These investigations were made to support probably the progress of the genetic preservation program of the Waldviertler Blond, even if the importance of the mtDNA haplotype preservation cannot be estimated exactly today. There is a need of collecting more representative samples in order to estimate the question of relationship to other breeds more exactly.

5. Előadás tartásával részt vettünk a podóliai fajtakörbe sorolt génmegőrzött szarvasmarhafajták genetikai jellemzésével foglalkozó, Ausztriában tartott workshop-on.
A rendezvény és az előadás témája:
3rd workshop ‘Characterization of the indigenous and improved Podolic cattle breeds and identification of threats for extinction in global challenges’ (2010, november 17.).

Az előadás címe: Maróti-Agóts Á.– Gyurmán A. – Zöldág L. (Hungary): Molecular signs of common origin in Podolic cattle breeds.
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Art der Förderung:

· Workshop, Konferenz

· Publikation, Lehrmaterial

· Forschungsprojekt

· Unterrichtsprojekt
Bericht

Besuche, Erfahrungsaustausche und Vorträge im Rahmen des Projektes:

17-22. August, 2010 (1 Person, 6 Tage): Besuch, Teilnahme und Vortrag von Herrn Professor Brem an der Konferenz in Budapest: Nachhaltigkeit der Lebensmittelproduktion: X. Weltkongress Fleischhygiene und Fleischbeschau. Zu gleicher Zeit wurden auch die Einzelheiten der Durchführung dieses Projektes ausführlich erörtert und besprochen.
29-30. September, 2010 (1 Person, 2 Tage): Besuch von Herrn Dr. Maróti-Agóts Ákos am Institut für Tierzucht und Genetik der Veterinärmedizinischen Universität Wien; gleichzeitig Probenentnahme und Transport ins DNS-Labor des Budapester Institutes.
22. Oktober, 2010 (1 Person): Fahrt nach Mezőhegyes (Dr. Maróti-Agóts Ákos): Probenentnahme und Transport ins DNS-Labor des Budapester Institutes.
25-31. Oktober, 2010 (2 Personen, je 7 Tage ): Besuch, Erfahrungsaustausch und Besprechung der wissenschaftlichen Zusammenarbeit (Prof. Dr. Zöldág László und Prof. Dr. Seregi János) im Institut AGROBIOGEN für Biotechnologie und DNS-Diagnostik (München - Larezhausen).

16. November, 2010 (2 Personen): Fahrt zur Kaposvár Universität: Besprechung der Möglichkeiten eines zukünftigen Projektes (Wien – Budapest – Kaposvár) und der jetzigen Ergebnisse (Prof. Dr. Zöldág László und Prof. Dr. Seregi János). 
17. November, 2010 (2 Personen): Illmitz, Austria, Vortrag bei einem Workshop: genetische Charakterisierung autochthoner Rinderrassen podolischer Herkunft und Identifizierung der Gefahren des Aussterbens (3rd workshop ‘Characterization of the indigenous and improved Podolic cattle breeds and identification of threats for extinction in global challenges’)

Ergebnisse:
1. Herr Professor Brem hat an der Konferenz in Budapest „Nachhaltigkeit der Lebensmittelproduktion: X. Weltkongress Fleischhygiene und Fleischbeschau“ einen Vortrag gehalten. Der Titel und die Zusammenfassung des Vortrages lautet: 
Gottfried Brem: Modern technologies for individual identification of lifestock animals and traceability of meat – from stable to table and vice versa
Summary

The variety of meat scandals in recent years and their widespread publication in the media has confused consumers and officials strongly. Thus for authorities controlling the food chain and for customers traceability of animals, carcasses, meat and meat products has become a very important aspect for supervising the sustainable meat chain. Conventional monitoring of origin only allows the control of existing records and papers accompanying the meat products. But the most reliable method would be to verify the origin directly from the food. 

Since a few years skilled technologies for DNA genotyping have been developed. These methods allow to identify and to trace back animals and meat quite easily. One prerequisite for establishing such a system is the collection of qualified samples from entire livestock populations. A system (TypiFix®) will be presented allowing the farmers to collect quite easily samples from all newborn livestock animals. In the next step genotyping these samples would allow to include the genetic fingerprints/SNP codes of all animals used for food production in a data base. In this data bank the individual data of the origin of animals already available could be connected to their DNA code. Thus genotyping samples collected directly from meat (products) would allow the laboratory to identify – and verify - the origin of the source animal. 

Technologies for isolating and analyzing DNA from samples in high throughput procedures (HTP) are available now. Using a real single step technology for isolating DNA (nexttec®) from tissue samples one laboratory assistant could prepare more than 3000 samples within one day. Thus up to 1 million DNA isolations per year could be performed from one person without making necessary the usage of robotics or other expensive machines. 

Against this situation analyzing the DNA requires HTP laboratory machines and chip technology. Fluidigm, an USA based company, has developed a chip, building upon Fluidigm's Dynamic Array technology for SNP genotyping. This reusable chip technology will allow analyses at 2 €cent per SNP. This could facilitate the testing of every single animal in the food supply chain. The identical technology also can be used for genotyping samples collected from the food chain. 

It is often argued, sampling and DNA genotyping would be too expensive for comprehensive national or international tracing systems. We are ready to demonstrate a traceability system of animals "from farm to fork" as described above (including sampling all new born animals, collecting DNA, preparing SNP signatures) which will not cost more than 3 € per animal. 

2. Eine engere Zusammenarbeit entwickelte sich zwischen dem Institut AGROBIOGEN (Larezhausen) und der Zuchtorganisation ungarischer Schafzüchter um die Resistenz gegen Scrapie-Krankheit (Prionkrankheit) diagnostizieren zu können (Koordinator: Prof. Dr. Seregi János). Im Rahmen dieser diagnostischen Zusammenarbeit wird ermöglicht, die resistenten und anfälligen Zuchttiere zu differenzieren, selektieren, und gleichzeitig auch die Resistenz-Allelfrekvenzen in ungarischen Schafherden feststellen zu können. Diese molekulardiagnostische Zusammenarbeit trägt zur Tilgung der Scrapie-Krankheit der Zuchtschafe effektiv bei und entsprecht EU-Regelungen und Empfehlungen.

3. Im Laufe des Institutsbesuches konnten wir weiter Möglichkeiten der Zusammenarbeit im Bereiche der Molekulardiagnostik und Biotechnologie erörtert werden.
Das Institut AGROBIOGEN bietet eine Reihe molekulardiagnostischer Methoden und biotechnologische Verfahren an. Die wichtigsten sind:


Genotypisierung der Scrapie-Krankheit bei Schaf und Ziege,


Genotypisierung des Spider Lamb Syndroms (SLS) beim Schaf,


Abstammungsprüfung (Wiederkäuer, Schwein, Pferd, Hund, Katze, Lama, 
Alpaka),


Feststellung des sekundären Chimärismus bei Rindern,


HYPP und Overo/Tobiano Schecken Diagnostik beim Pferd,


Rotfarbdiagnostik beim Rind,


Geschlechtbestimmung bei Ziervögeln,


BVDV Diagnostik beim Rind,

Pasteurella multocida Diagnostik beim Schwein,

Herstellung medizinischer Produkte durch transgene Tiere (Kaninchen,  Rind).
4. Die genotypische und phänotypische Untersuchung des österreichischen Waldviertler Blondviehes, das Hauptziel dieses Projektes, wurde erfolgreich durchgeführt. Die österreichische Studentin Christina Rössler (studiert an unserer Universität) konnte ihre Diplomarbeit erfolgreich schreiben, zusammenstellen und beenden. Die molekulargenetischen Analysen und Untersuchungen wurden in unserem DNS-Labor durchgeführt. Die in Englisch zusammengestellte Diplomarbeit wird im nächsten September (2011) an unserem Institut (in Budapest) ausgewertet und verteidigt. Die Zusammenfassung der Publikation findet sich nachstehend und die Diplomarbeit wird in pdf-Format im Anhang übermittelt. 
Christina Rössler: The Waldviertel Blond – An Autochthonous Austrian Cattle Breed and its Genetic Characterization. (Supervisor: Prof. László Zöldág und Dr. Ákos Maróti-Agóts).

Summary

The aim of our work was to examine the Austrian autochthonous breed Waldviertel Blond Cattle (WV) on the basis of mitochondrial DNA analysis. The founder sampling was used to increase the representation of sample on the level of mitochondrial haplotypes. Sixteen families were selected after the pedigree processing (yED software) from our 60 frozen blood samples. 15 different haplotypes were identified after the sequencing of 16 samples. Genetic distances between the Waldviertel Blond and other groups of breeds, which include European, African, Near Eastern and Asian breeds, were estimated with Dloop sequences of Bos taurus breeds. A certain influence of the Hungarian Grey into the breed of the WV was expected but was found to be less likely than the relationship to other European cattle breeds such as the Mariahofer or the Mürztaler. These investigations were made to support probably the progress of the genetic preservation program of the Waldviertel Blond, even if the importance of the mtDNA haplotype preservation cannot be estimated exactly today. There is a need for collecting more representative samples in order to estimate the relationship to other breeds more exactly.

5. Teilnahme an einem Workshop über genotypische Charakterisierung der podolischen Rinderrassen in Austria (Illmitz). 
Workshop und Titel des Vortrages: 
3rd workshop ‘Characterization of the indigenous and improved Podolic cattle breeds and identification of threats for extinction in global challenges’ (17. November 2010.).

Maróti-Agóts Á.– Gyurmán A. – Zöldág L. (Hungary): Molecular signs of common origin in Podolic cattle breeds.
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