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Bevezetés

Az dllati eredetl élelmiszerek kedveltséguik és daruk
miatt gyakran célpontjai az élelmiszerhamisitdsoknak.
Emellett azonban a témateruletnek egészségvédelemi
(pl. vad fajok és haszondllatok eltérd mikrobiolégiai
dllapota), export-import ellendrzési, vallasi fogyasztasi
tabuk figyelembe vétele, dllatvédelemi és vadorzdsi
(védett fajok vadaszata, illegdlis  behozatala)
vonatkozdsai is lehetnek. A fogyasztok tdjékoztatdsara,
a mindségi termék-elddllitds biztositdsara szolgdl a
megfeleld jogszabdlyi kérnyezetben a kételezd jeldlések
és nyomonkdvethetéségi rendszerek kialakitdsa. A

A husok és hustermékek vizsgalatdban az élelmiszer-biztonsdg és a mindségbiztositds szempontjait
figyelembe véve fontos lehet az dllatfajok azonositésa, és az idegen fehérjék (ndvényi és nem-has eredett
dllati fehérjék) kimutatésa. Az eredetvizsgdlat muszeres megkozelitését indokoljo, hogy dardlt hasok,
fagyasztott tdmbhuasok, kulénféle histermékek esetén a fajok érzékszervileg sokszor mar nem azonosithatok. A
gazdasdgi okok mellett a husok azonositdsanak egészségi, valldsi és dllatvédelmi szempontbdl is nagy a
jelentésége. A husok faj-specifikus eredetének meghatdrozasara az élelmiszeranalitikai eljardsok széles skaldja
alkalmazhatd, mely modszerek leggyakrabban a fehérjék vagy a DNS vizsgdlatdn alapulnak, cikkinkben ezeket

Kulesszavak: dllatfaj azonositds, fehérje kimutatds, DNS kimutatds

dokumentacid mellett azonban szlkséges olyan
analitikai  modszerek  rendelkezésre  dlldsa  és
fejlesztésére, melyekkel egy egyszert/osszetett vagy

friss/feldolgozott termékben is megvalésithatd a
szelektiv, faj és/vagy fajta-specifikus huseredet
vizsgdlat. A leggyakrabban haszndlt moddszerek

dltaléban specifikus  fehérjék vagy DNS-szakaszok
azonositasdnak elvén mukdédnek. Az SDS-poliakrilamid
gélelektroforézis (SDS-PAGE), kétdimenziés
elektroforézis (2DE), izoelektromos fokuszdlas (IEF),
kapillaris  elektroforézis (CE) és az immunanalitikai
technikék (ELISA, immunkromatogrdfia)  dltalGnosan
haszndalt fehérje kimutatdson alapuld modszerek. Ezek a
technikdk azonban nem minden esetben alkalmasak
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voroésaruk és konzerv-tipusl hudstermékek vizsgdalatdra,
mivel a legtdbb oldhatd fehérje a tartositdsi eljarasok
sorén aggregdalddik vagy degraddlodik. A hasfehérjék
és az ellenanyagok kovalens kotésu
immunkomplexének kimutatdsan alapuld
immunanalitikai technikak (ELISA) egy része hékezelt
termékek esetében is mukodik.

Hatranyuk azonban, hogy egyes fajok egymds
melletti kimutatésa esetében (csirke-pulyka; sertés-
vaddiszno; marha-birka-szarvas) a kifejlesztett
immunszérumok keresztaktivitdst mutathatnak.

A DNS kimutatdsra alapozott technikdk elénye, hogy
a DNS szekvencia az adott élélényre jellemzd, minden
sejtjében azonos. A polimerdz ladncreakcion alapuld DNS
sokszorozés (PCR) technikajanak kidolgozasa (Mullis,
1987), illetve kulénbozd  valtozatainak  elterjedése
szdmos terlleten hozott jelentds djitdsokat a buntények
felderitésétdl egészen az élelmiszer-analitikdig, orvosi
diagnosztikdig. Az eljards alapja egy adott DNS
szekvenciasor in vitro felszaporitdsa 1 kopidrdl, elméleti
szinten akdr 1 milli® madsolatra. A moddszer szamos
valtozatdt dolgoztdk ki hus-eredet meghatdrozdsra,
mint az egyszerU-PCR, multiplex-PCR, PCR-RFLP, real-
time PCR. LegUjabb fejlesztések kozé tartozik az
izotermdlis PCR eljaras, mely dllanddé hémérsékleten
torténd vizsgdlatot jelent, eltéréen a kordbbi ciklikus,
héprofilos PCR és real-time PCR eljardsok helyett, igy
akar terepen is alkalmazhaté dn. field-teszteket
alapozva meg.

Fehérje alapu vizsgalatok

Az élelmiszeranalitika tertletén az utdbbi évtizedekben
igen nagy szerepet kaptak az elektroforetikus és
kromatografids modszerek a fehérjék izoldlasdban és
tisztitdsdban, valamint az dllati és névényi eredetd
fehérjék jellemzésében.

A husfehérjék kutatasGban az elektroforetikus
vizsgdlatok - az dllatfajok azonositdsdn és az idegen
fehérjek  kimutatdsan  tdl - alkalmazhatdéok @
fehérjemintézatra haté kuldnféle tényezdk, (pl. fajta,
tartasi mod, érlelés, fagyasztdas, hdkezelés stb.) nyomon
kbvetésére is. Az izomfehérjékben bekévetkezd
valtozdsok tanulmdnyozdsa szempontjabol elényds,
hogy az elektroforézist kévetéen az dltaldnosan
alkalmazott fehérje festéseken kival mds, nagyobb
érzékenységl és kulonféle specificitdst detektdldsi
modszerek is haszndlhatok. A fehérjék elektroforetikus
szepardldsa alapul szolgdalhat tovabbi, pl. immunolbgiai
vagy enzimes vizsgdlatok elvégzéséhez is. A huds fehérjéi
kobzal a szarkoplozma  fehérjékre jellemzd, hogy
fajspecificitdssal rendelkeznek. A miofibrillaris fehérjék
kevésbé fajspecifikusak, mdsrészt a tdrolds sordn

részben bomldst szenvednek. Ezért az dllatfajok
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azonositésdra elsdésorban a szarkoplazma fehérjék
haszndlhatdk, mig az egy dllatfajon beldl, a fehérje
szerkezetében az élelmiszeripari technoldgidk hatdsara
bekdvetkezd, a termék mindségét  befolydsold
vdaltozdsok nyomon kévetésére a miofibrillaris fehérjék
megfelelébbek.

A natrium-dodecil-szulfat poliakrilamid
gélelektroforézis (SDS-PAGE) modszerrel
molekulatdémeg szerint szepardljuk a fehérjéket, igy az
egyes fajokra  jellemzd mintdzat a  fehérjék
molekulatdmegének eltérésein alapul. Ekici  (2008)
sertéshls és birkahls fehérjemintdzatdt hasonlitotta
6ssze, és megdllapitotta, hogy a modszer alkalmas 5%
hozzdadott sertéshus kimutatasdra keverékeikbdl is. Ezt
az eljardst sikeresen alkalmaztak halfajok azonositdsara
is. Tajvani  kutatdk szdmos murénafaj fehérjéit
hasonlitottak dssze, és a miofibrillaris fehérjék esetén az
alacsony molekulatémeg tartomanyban (< 30.0 kD)
olyan mintdzatot kaptak, ami lehetévé tette az
ételmérgezést okozd fajok elkulonitését (Chen és mtsai,
2010).

Az izoelektromos fékuszdalds (IEF) az egyes fehérjék
izoelektromos pontjanak eltérésén alapul. Az IEF egy igen

nagy felbontoképességgel rendelkezd  analitikai
maodszer, kuldnésen akkor, ha a vékonyrétegben
immobilizalt pH-gradienst alkalmaznak. A

makromolekuldk ilyen kéralmények koézoétt mar 0,001 pH
izoelektromos pont kuldnbséggel is elvalaszthatok.
(Hajos, 1993). A fajok azonositasara a szarkoplazma
fehérjék kozul a mioglobin frakcidk vizsgdlata kuldndsen
elényds, mivel az egyes mioglobin sévok izoelektromos
pontja jellemzé a fajokra. Mivel a mioglobin 6nmagdban
is szines, a mintdzat nagy mioglobin tartalmd hdsok
esetén festés nélkul is felismerhetd. A mioglobin frakciok
azonban a hemfehérjék peroxiddz aktivitdsa alapjan az
elektroforetikus elvalasztast kdvetden pszeudoperoxiddz
festéssel specifikusan és érzékenyen detektalhatok, igy a
vilagosabb husrészekbdl is kimutathatok (1. @bra). Az
egyes élelmiszeripari technologidk azonban
megnehezithetik a fajok azonositasat, erésen hdkezelt
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1. @bra: Mioglobin atlasz (szerzék sajat eredménye)
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termékek, pl. konzervek esetén a mioglobin mint&zat
alapjén az dllatfajok azonositdsa mdr nem lehetséges.
Csehi és munkatérsai (2016) a nagy hidrosztatikus
nyomaskezelés  (HHP)  hatésat  tanulmdényozva
hasmintdk mioglobin mintdzatara azt tapasztaltdk,
hogy a sertéshusbdl szdrmazé mioglobin 300 MPa
nyomason jelentés mértékben denaturdlédott, mig a
marhahuds mioglobinja 500 MPa-ig is nativ maradhat.

e _ s

Szilard fazisa immunanalitikai moédszerek
(ELISA)

Az immunkémiai mobdszerek  élelmiszer-analitika
terdletén toérténd alkalmazdsdnak az elsé publikécioja
1974~es, Ludstrom és munkatdrsainak kutatdsdrol jelent
meg, amely a vdagodsertésekben és vaddiszndéban
eléforduld  Trichinella  spiralis  parazita  kimutatasat
taglalja. A nyers husok faj-szerinti azonositdsdhoz
elsésorban nagy molekulasulyd vérszérum fehérjéket,
albuminokat, globulinokat haszndinak. Itt probléma
lehet, hogy a hdsban a maradék vértartalom fuigghet a
vagas minéségétsl  (Griffith  és  Bellington, 1984),
valomint  felmerll o keresztreakci® kérdése s,
amennyiben a termék vérfehérjét, illetve nem huas-
eredetl fehérjét, mint tej- vagy tojdasfehérjét tartalmaz
(Goodwin, 1992). Alkalmazasuk hatranya, hogy nem
specifikusak ~ és  keresztreakcidkat  mutathatnak
haszndlatuk sordn. llyen keresztreakciokat adhatnak faj-
specifikus  meghatdrozds esetében a sertés és
vaddisznd; a marhag, szarvas és birka, valamint a
kGlénb6zd baromfi fajok mintdi. A késébbiekben a
modszerfejlesztések sordn igyekeztek felvaltani a
szérumfehérjéket vizoldhatd husfehérjékkel. A tovabbi
érzékenység nodvelésére ,szendvics”  elrendezésu
modszereket fejlesztettek. Emellett az immunszérum-
specifitds ndvelésére a keresztaktivitdst fehérje
kimeritéssel szintették meg a mérés elétt. Ezt a
technikat alkalmaztak Martin és munkatarsai (19880, b,
C) sertés, 16 és csirke hUsok kimutatdsdra nyers
huskeverékekbdl. A hibriddbma technika terjedésével,
antigénként megtartva az oldhatd izomfehérjéket a
monoklondlis  ellenanyag  elédllitdsénak  irdnydba
tolédott el a kutatds.

Ennek segitségével dolgoztak ki csirke (Martin és
mtsai, 1991), sertés (Morales és mitsai, 1994)
azonositdsdra alkalmas mérérendszereket, melyeket
nyers hasok meghatdrozsdhoz tudtak igen ol
felhaszndini. Ekdézben mind nagyobb igény volt arra,
hogy az azonositas hdkezelt, feldolgozott termékekbdl is
megvaldsithatd legyen. Héstabil antigéneken alapuld
ELISA  rendszerek  kidolgozdsdban  Sherikar  és
munkatarsai (1993) indirekt ELISA rendszert dolgoztak ki
hdsazonositds céljdbdl.  Sajat  fejlesztést  héstabil
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fehérjekomponenst haszndltak specifikus
immunszérumok eléallitdsara. A poliklondlis szérumban
jelenlévd a keresztreakciok kivédésére a keresztreagdld
fehérjékkel kimeritették a szérumokat, igy téve azokat
mono-specifikussa. Jelenleg a kereskedelmi
forgalomban is vannak olyan ELISA tesztek, melyekkel
allatfaj kimutatdsi vizsgdlatok elvégezhetdk.

DNS kimutatasra épiilé technikak

A polimer&z lancreakcion alapuld eljardsok, réviden
PCR-technikdk a sejtek genetikai informdcidjat
meghatdrozd DNS kimutatdsan alapulnak, melynek
lépései: a DNS izoldldsa, a DNS-szakaszok enzimes
reakcioval torténd megsokszorozdsa, és a kapott
termék/termékek azonositdsa. Az 1970-es évek elején
Khorana és mtsai. irtdk le elséként o DNS
oligonukleotidok és DNS polimerdz enzim segitségével
torténd,  in vitro”  megsokszorozdsat, A DNS
felsokszorozdsnak (amplifikacio) l&ncreakciova
fejlesztését Kary Mullis dolgozta ki, aki munkassaganak
elismeréseként 1993-ban Nobel-dijat kapott. A PCR-
modszer felhaszndlasaval, néhdny ora lefutdsa alatt
néhdny molekuldbdl milliardos kopiaszdmu fragmens
allithatod eld, mely mar alkalmas a kimutatdsra.

A dezoxiribonukleinsav (DNS) kimutatdsan alapuld
modszerek  élelmiszer-analitikai  célokra  torténd
alkalmazasdnak kritikus pontja azonban a technikdk
egyik alaplépése a minta DNS tartalmdnak kivondsa.
Elelmiszerek vagy a husok érése sordn ugyanis atlagos
DNS ldncméret csokkenéssel és  matrixhatdssal
(élelmiszer sokkomponensu dsszetétele) is szamolni kell.
A friss hasbdl izolalhatd DNS-IGnc hossza  20-
50 kilobdzispdar, mely néhdny napos érlelés és tdrolds
sordn is 15-20 kilobdzisparra csokken, és két hét utdn
mar a 100-300 bdzispdr tartomdany felé vald eltolddds
figyelheté meg. Szintén fragmens méret csékkenés
tapasztalhatd a fermentdcids Gton elddllitott szaladmik
és kolbdaszfélék esetében. A hdkezelés, kuldndsen a
121 °C-on vald  sterilezés  pedig  drasztikus
fragmensmeéret csdkkenést okoz, és az atlagos bdzispdr
méret 400 bdazispar ald esik vissza (Teletchea, 2005).
Emellett az élelmiszerminta barmiféle fizikai vagy kémiai
kezelése (pl. pH, hoémérséklet, nyird erék) a DNS
karosoddsdhoz, fragmens méretének csdkkenéséhez
vezet és a kuldnbdzd helyeken bekdvetkezd IGnctdrések
miatt, eléfordulhat, hogy a kimutatds lehetetlenné valik.
Mdsrészrél a technika mennyiségi mérésre alkalmassa
tétele sem teljesen megoldott probléma, pl. a mintdnak
megfeleld technologilag Jkezelt” standardok
megkozelitésében. Allatfajok vizsgdlata esetében, pedig
pl. az emlésdk és madarak eltéré genomhossza okozhat
problémat. Szintén kevéssé tanulmanyozott terllet az is,
hogy az élelmiszer-matrixbdl torténd izoldlast kdvetden
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a kapott minta (izolalasi eljarastol fuggden) hogyan
reprezentdlja a termék eredeti dsszetételét.

Az egyszerl PCR és a PCR-RFLP a DNS alapu dllatfaj
azonositds legegyszerlbb vdltozatainak tekinthetok. A
specifikus vizsgdlatokban egyszerl PCR esetében csak
a kapott allatfaj mintéjanak jelenléte esetében kapunk
jelet a mintabdl, melyet gélelektroforézises elvalasztast
és festést kovetden teszUnk lathatova. Egyszerd és
pontos modszer, sikeres alkalmazdsdardl nagy szémud

publikacid taldlhatd meg emldsdék és madarak
vonatkozdsdban.  Kezdetben  genomidlis  géneket
haszndltak, a késdbbiekben, a 2000- res években
megjelent  anyagokban, a mitokondidlis  gének

alkalmazasdat irjdk le, mivel ezek esetenként nagy,
sejtenként akar 1000- es kopiaszdmban taldlhatdk a
sejtekben, igy a kimutatds sikeresebb. Cytokrom b, D
loop illetve 12S RNS-t k&dold szekvencidkat haszndlnak a
szerzék (Farag és mtsai, 2015)

PCR-RFLP vdltozat alkalmazdsakor a PCR reakcidt
kdvetben egy restrikcids enzimes kezelés kovetkezik, igy
az elvdlasztd gélen egy sdvmintdzat jon létre, mely
fajtajellemzd, hasonléan a fehérje mioglobin atlaszéhoz
(2. @bra). A restrikcios enzimek specifikus, 4-8 nukleotid
hosszU szekvenciat ismernek fel a DNS-I&ncban és azt
annak meghatdrozott pontja mentén hasitjak el. Az
ezzel az eljarassal nyert DNS- fragmensek mérete és
széma lesz fajra jellemzé. Allatfajok PCR- RFLP alapu
azonositdsara leggyakrabban mitokondridlis eredetd
gének, kozuluk is a citokrom b fehérjét kédold gén
rovidebb- hosszabb szakaszait sokszorozzak fel. A
legtdbb eziranyl kutatds alapja Meyer és mtsai. (1995)
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359 bdzispdr hosszU szakaszénak PCR- RFLP vizsgdlata.
Kutatdsuk sordn meghatdroztdk a sertés, marha,
vaddiszné, bolény, birka, kecske, 16, csirke, pulyka és
emberi génszakasz mintegy hat (AIuI, Rsal, Tagl, Hinfl,
Hoelll és Mbol) restrikcids enzimes hasitds uténi
fragmenshossz eloszlGsat. Munkdjuk érdeme volt az is,
hogy haszondllatok (sertés, baromfi és birka)
huskeverékeit is elemezve, arra a kovetkeztetésre
jutottak, hogy maximum harom fajkeverékbdl alldé minta
elemezhetd eredményesen a mintdzatok osszetétele
miatt

A terUleten sz&mos publikécid jelent meg,
haszondllatok (kerodzok, sertés), vaddészhatd
nagyvadak  (szarvasfélék) és  baromfi  fajtak

elkulonitésének témakorében (Mane, 2016)

A real-time PCR eljardsok kidolgozdsa sordn |étrejott
rendszerrel a futdsi idében nyomonkdvethetd grafikusan
is a sokszorozott DNS (8. dabra). Ezzel a rendszerrel
kivalthatd a termék futtatds-festés folyamata, o
berendezés beruhdzdsi és fenntartdsi kéltsége viszont
jelentésen nagyobb lehet, mint az egyszerd PCR
rendszerekben. Ennek ellenére a modszer széles kdrben
elterjedt, kuléndsen a GM ndvények mérésében, mely
megkdveteli a kvantitativ eredményeket, illetdleg az
orvosi diagnosztikaban.

Allatfaj azonositdsban is j6 eredményeket értek el
vele, viszont a mennyiségi analizisben tovabbra is sok a
nyitott kérdés, igy pl. sejtmag vagy mitokondridlis
eredetll tobb kopids géneket haszndljunk, a DNS
mennyisége hogyan konvertdl a fehérje illetéleg az
izomszovet, zsirszévet mennyiségéhez (Ballin és mtsai,

altal  publikalt citokrém b fehérjét  kodold6 gén  2009).
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2. abra: Kulbnbdzé haszon- és vadallatok cytbl-cytb2 primerrel sokszorozott PCR-RFLP mintézata (Alul; Hinfl. és Msel restrikcios
enzimes emésztést kdvetden) (Meyer és mtsai 1995)
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Fluoreszcencia
intenzitas

Klszobérték

Ciklusszam

3. abra: A real-time polimerdz I&dncreakcié sordn kapott
grafikus gérbe (Forras: Applied Biosystem)

Real-time PCR (Q-PCR), kvantitativ analizisben
térténd haszndlata sordn  leggyakrabban  relativ
mennyiségeket szdrmaztatnak, melyet az ismert
standardbdl kapott vonatkoztatdsi és keresett gén
kiszob ciklus értékének (Ct) kuldnbsége alapjan az
ismeretlen minta Ct érték kdldnbségébdl szamitanak. A
mérés szempontjabdl az Gn. Ct érték a meghatdrozd,
mely az a kuszéb ciklusszim, mely esetében a jel
szignifikGns eltérést mutat. Minél nagyobb egy minta Ct
értéke, anndl kissebb mennyiségl vizsgalt dsszetevét
tartalmaz.

A kvantitativ  analizishez azonban a minta
Osszetételének  és eléallitasi technologidjanak
megfeleld standard referencia anyag, illetve ismert
képiaszédma,  fajon belll kevéssé varialédo
szekvencidra, mint vonatkoztatdsi génszakaszokra van
szukség. A modszert Sawyer és mtsai.  (2003)
eredményesen adaptdltdk marhahls mennyiségi
kimutatdséra birkahtas mellett  (0,1%-100% nyershis
keverékekben). Munkdjuk sorén a viszonyitdsi alap egy
univerzdlis, eml&sdkre specifikus primerparral
sokszorozott jel volt, ehhez hasonlitotték a marha-
specifikus primerekkel kapott jeleket. A mobdszer a
felhaszndlt modellrendszerben megfeleléen mukodott,
de a szerzdk a késébbiekben szUkségesnek tartottak az
Osszetdredezett DNS-tartalmd  mintdk  elemzését,
valamint szévetekben és dllatfajokban mitokondridlis
génkopidk eltéréségének vizsgdalatat.

Rodrigez és mtsai. (2005) kvantitativ PCR modszert
fejlesztettek ki sertéshis mennyiségi  mérésére
marhahds mellett, TagMan proéba alkalmazdsaval,
mitokondridlis 12S riboszdma RNS-gének alapjan. A
modszer regresszids paramétereit, linearitdsat  és
érzékenységét vizsgalva a 05-5%-os tartomdnyban
nyers, sterilezett modellek és plazmidba integrdit
standard sort haszndltak és hasonlitottak &ssze.
Mindhdrom kalibrécié megfelelének bizonyult azonban
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egymastol eltéré paraméterekkel rendelkeztek, igy ez az
eredmény is megerdsiti azt a tényt, hogy az adott
hastermék csak az adott technologidnak megfeleléen
felépitett kalibrald sor mellett kvantifikalhato.

Izotermalis PCR rekombindz polimeraz

enzim felhasznalasaval (RPA

Egy UGjabb tipusy, DNS alapl vizsgdlati modszer az
dagynevezett izotermdlis PCR, amely egyesiti a PCR
szelektivitdsat és érzékenységét, a mérési eljaras
jelentds egyszerUsitésével és minimalis
muszerhaszndlattal. Ez utdbbi lehetdvé teszi, hogy akar
terepen  (szantofdld,  Uzemcsarnok)  elvégezhetd
vizsgdlatok legyenek fejlesztheték az alkalmazdsaval.
Vegyszerkoltsége jelenleg még jelentds, a primerek és
probdk tervezése gyakorlatot igényel. A DNS-
rekombindz enzimet alkalmazva a DNS sokszorozds 37-
40 °C-on, dllandd hémérsékleten torténik, ez teszi
lehetévé, hogy a reakcié 30-40 perc alatt végbemenjen
a kordbbi ciklikus hémeérsékletet igényld, hosszadalmas
nagymuszeres analizis helyett. Az izotermdlis PCR
abban is kualdnboézik a hagyomdanyos PCR modszertd|,
hogy specidlis, legaldbb 30-35 bp hosszG primerek
szUkségesek hozzd. A vizsgdlatokhoz ezen kivil szikség
van egy 50-55 bp hossziusdgd proba szekvencia
haszndlatdra is, amelyet Ggy kell megtervezni, hogy a
proba 5’ végétdl 29-30 bp tdvolsagra 1évd timin bdzist
tetrahidrofurénra cserélink. A sokszorozds sordn
ugyanis a DNS-rekombindz enzim ezen a helyen tud
kétédni az egyszald DNS-hez és innentdl kezdi meg a
komplementer  szakasz  sokszorozdsdt. A DNS-
sokszorozdst kovetden az eredmények kiértékelése
egyszerl modon tesztcsikkal vagy Sybr green festékkel
tehetd lGthatova (4. abra).

A modszert elséként viroldgiai, mikrobiolégiai,
vizsgdlatokra  haszndltdk, de gyorsan elterjedt
élelmiszeripari haszndlata is a 2010-es évektdl, tdbbek
kozott  dllatfaj  azonositdsra. A terUleten  sikerrel
alkalmaztak nagyvagé dllatok (sertés /Mangalica,
marha, 16, birka) és baromfi htisok kimutatdsara (kacsa,
csirke) (Szanto-Egész és mtsai, 2016, Cao és mtsai,
2018.; Zhu és mtsai, 2018; Kissenkodtter és mtsai, 2020).
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4. abra: Tesztcsik kiértékeléssel végzett RPA vizsgdlat menete
(Lin és mtsai, 2021)
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Overview of animal species-specific testing procedures based on protein
and DNA detection

Janosi A., Koppdanyné Szabé E., Némethné Szerdahelyi E.

Abstract

In the investigation of meat and meat products, the identification of animal species and the detection of
foreign proteins (plant-derived and non-meat animal proteins) may be important, taking into account food
safety and quality assurance considerations.

The instrumental approach to origin testing is justified by the fact that in the case of minced meat, frozen
block meat and various meat products, the species can often no longer be identified organoleptically. In
addition to economic reasons, the identification of meat is also important from health, religious and animal
welfare points of view. A wide range of food analytical methods can be used to determine the species-
specific origin of meats. Commonly used methods are based on the analysis of proteins or DNA, which we
review in our article.

Keywords: animal species identification, protein detection, DNA detection




