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MOLEKULARIS GENETIKAI VIZSGALATOK OSHONOS
MAGYAR BAROMFI FAJTAKON A GENMEGORZES
TEKINTETEBEN

PALINKAS-BODZSAR NORA — SZTAN NIKOLETTA — EDVINE MELEG ERIKA —
HIDAS ANDRAS

OSSZEFOGLALAS

A genomika ugrasszer( technolégiai fejlédése nagy jelentéséggel bir a baromfitenyésztés teru-
letén is. A tanulmany informéciokkal szolgal a fébb kutatasi iranyok jelenlegi helyzetérdl a baromfi
genomika terlletén, amelyek érintik az iparszerl baromfitenyésztést is. Ezen kivl felhivja a figyelmet
a génmegdrzési tevékenység jelentéségére, az alkalmazott tenyésztési moédszerek hatékonysaganak
bizonyos id6kdzonkénti ellenbérzésének fontossagara, ami az intenziv baromfitenyésztés szamara is
hasznos lehet. Taglalja a genetikai diverzitas jelentéségét és ramutat csdkkenésének veszélyeire,
amely nemcsak a génbankokban fenntartott, helyi 6shonos baromfifajtak esetében, de a keres-
kedelmi vonalakndl is genetikai eréforras veszteségeket jelent, ezzel negativ hatast gyakorolva a
nemesitésre. A szerz6k beszamolnak eddigi fébb, molekularis genetikai kutatasi eredményeikrél
kilénb6z6 baromfi fajokon, és a jelenleg zajlé vizsgalataikrél. Emlitést tesznek mindkét ivar meg-
Orzésére szolgéld alternativ modszerekrél és azok eredményességének molekuléris genetikai
Uton torténd bizonyitasardl, valamint a funkcionalis genetikai diverzitas jelentéségérél a neutrdlis
markerekkel szemben.

SUMMARY

Palinkas-Bodzsar, N. - Sztan, N. — Edviné, M. E. - Hidas, A.: MOLECULAR GENETIC INVESTIGATIONS
ON HUNGARIAN NATIVE POULTRY BREEDS CONSIDERING GENE CONSERVATION

The rapid technological advances in genomics are also of great importance for poultry production.
This study provides information on the current state of the leading research directions in poultry
genomics, which also affect industrial poultry production. In addition, it draws attention to the
importance of gene conservation and the need to investigate from time to time the efficiency of the
breeding methods used, which may also be useful for intensive poultry breeding. It highlights the
importance of genetic diversity and points out the risks of its loss, not only in local indigenous poultry
breeds maintained in gene banks but also in commercial lines. This would result in some losses
in genetic resources, with a negative impact on breeding. The authors report on the main results
of their molecular genetics research in different poultry species and also on their ongoing studies.
Alternative methods for the conservation of both sexes and their effectiveness with molecular genetic
markers are mentioned, and the importance of functional genetic diversity over neutral markers.
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BEVEZETES ES IRODALMI ATTEKINTES

Haszonallataink, mint genetikai eréforrasok a biodiverzitas részét képezik,
kulcsfontossagu szerepet toltenek be a bioldégiai egyensuly megbrzésében és
az emberi élelmezésben. Napjainkban nemcsak a népesség egyre komolyabb
mérték(i nbvekedése, de a klimavaltozas is nagymértékben befolyasolé tényezdi
a mezdgazdasagnak. A koztenyésztésben 1évé allatfajtak szamaban rohamos
csOkkenés tapasztalhatd, amelynek legfébb oka a nemesitdi szelekciés munka,
a szaporito- és tenyészanyag kereskedelem vilagszerte megfigyelhetd kon-
centraciéja. Az intenziv vonalak génkészlete a homogenizalasi torekvés miatt
folyamatosan sz(kul, variabilitdsa cstkken. Emiatt azonban egyre nehezebb a
genetikai elérehaladast biztositani, tenyészcélt valtani, esetleg moédositani, annak
ugyanis alapvetd feltétele az allomanyon bellli valtozatossag megléte, amelynek
hijan egy id6 utan nincs mire szelektalni, megszlnik a nemesité mozgastere.
Ma mar génbankokban elérheték olyan ritka, kildnleges genotipusok, amelyek
egyedulallé tulajdonsagokkal és nagy variabilitassal rendelkeznek, igy felhasz-
nalhatéak az intenziv tenyészti munkaban is. A baromfitenyésztési agazatban,
leginkdbb Eurdpa egyes részein, egyre ndvekszik az igény olyan baromfi termé-
kek irant, amelyeket kiilénleges technologiaval allitottak eld (pl. szabadtartasos,
organikus, 6kolégiai, stb.) (Gautron és mtsai, 2021). Ezek a rendszerek nemcsak
eltérd technologiat, hanem alapjaban véve mas genotipusokat is igényelnek,
mivel a természetes kérnyezet altal er6sen befolyasoltak. Leginkabb a helyi,
6shonos fajtak alkalmazkodhatnak hozza, hiszen a gének egyedi kombinacioja
kialakithatja a kérnyezethez vald adaptéaciot (Crawford, 1990). Mind a nagylzemi
termelés, mind a génbankokban fellelhetd genetikai eréforrasok karakterizalasa
és felhasznalasa korszer(i molekularis genetikai médszereket igényel.

Az allattenyésztési genetika egyik f6 célkit(izése a termelési értékmérdk kiala-
kulasdban fontos szerepet jatszé gének, génvaltozatok markereinek kutatéasa,
felhasznalasa. A fenotipusos jegyeken kivil igen nehéz meghatarozni egy-egy
populacié genetikai értékét, vagyis hogy mennyiben térnek el méas genotipusok-
tél és tekinthet6k egyedinek. Baromfi esetében egy-egy egyed értéke is sokkal
kisebb példaul egy tenyészbikaéhoz képest. Az utdbbi években ugrasszerd
fejl6dés figyelhetd meg a markerkutatas teriletén. Evek ota elérhetéek a nagy
ateresztéképességl modszertani és bioinformatikai rendszerek (rész/teljes genom
szekvenalasa, SNP chip), amelyek nemcsak jelentésen megndvelték a feltart DNS
markerek szamat, hanem mérséklédtek azok koltségigényeit is. Tyuk esetében
a maig azonositott QTL-ek (Quantitative Trait Loci) szama meghaladja a 14.000-
et. Ezeknek toébb mint felét (kb. 8300) az elmult 5 évben detektaltak a modern,
nagy felbontasu, SNP (Single Nucleotide Polymorphism) alapu technikaknak
kdszonhetden és csaknem 440 tulajdonsagot (termelési, fenotipusos, egészségi,
szaporodasi, fiziologias) reprezentalnak (Hu és mtsai, 2019; ChickenQTLdb, 2021).
Ma mar nem az eszkdzok hozzaférhetdsége, hanem a megfeleld bioinformatikai
értékelés és a minél célorientaltabb felhasznalas jelenti a kihivast. A teljes ge-
nomot lefedé SNP vizsgalatok soran azonositott szamos QTL és potencidlisan
funkcionalis genetikai mutacié azonban csak megfeleld validalast kdvetéen hasz-
nalhatoak fel a gyakorlatban (Allais és mtsai, 2019; Moreira és mtsai, 2019; Perini
és mtsai, 2021) és nem szabad figyelmen kiviil hagynunk a genotipus-kérnyezet
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interakciét, valamint az epigenetikus hatasokat sem. Baromfinal a markerkutatas
eredményeinek tenyésztéi munkaban valo felhasznélasa tobb problémaba is Utko-
zik. Az egyik a révid generacios intervallum, noha éppen ezért a baromfifélékben
figyelhetd meg a legnagyobb mértékl genetikai elérehaladas. A masik, hogy a
detektalt markerek jorészt csak egy-egy vonalra, allomanyra vonatkoznak és
erésen befolyasoltak a kdrnyezeti hatasok altal, emiatt mas kortlmények kozott
tartott populacioknal egy adott génvaltozat gyakorisaga és hatasa jelentésen el-
térhet. Nagy segitséget nydjtanak a nehézségek leklizdésében egyrészt a modern
technikak, hiszen révidebb id6 alatt, joval nagyobb részletességgel térképezik
fel a genom egyes terlleteit, mint a korabbi, mikroszatellit alapu diagnosztikak,
masrészt azok a tanulmanyok, amelyek a genetikai diverzitast és annak valtozasait
egy allomanyban hosszutavon vizsgaljak (Zanetti és mtsai, 2011; Jawor és mtsai,
2020; Palinkas-Bodzsar és mtsai, 2020).

A masik fontos kérdés, amely régota kihivas elé allitja a kutatokat, a korai,
embriondlis ivar-meghatarozas. Ennek hatterében az all, hogy a kelést kdvetéen
évente kb. 7 billié himivar( naposcsibét irtanak ki a tojoé hibrid tenyésztdi szektor-
ban, mivel nincs rajuk sziikség. Az elmult évtizedben szamos probalkozas volt a
probléma megoldasara, amelynek nemcsak gazdasagi jelentésége van, hanem
bizonyos fogyasztoi elvarasok szempontjabdl is slrgetd. 2021-ben mar szamos
metodika all kdzel a piaci felhasznalashoz. Harom f6 megkozelitése van a himivard
napos csibék selejtezésének elkerllésére: az ivararany eltolasa, befolyasolasa
(Klein és Grossmann, 2008); az in ovo ivar-meghatarozas (Krautwald-Junghanns
és mtsai, 2018); kettds hasznositasu vonalak Iétrehozasa, ahol a nivard egyedek
a tojastermelésben, mig a himivartak a histermelésben hasznalhatéak. Minden
alternativa fejlesztésekor figyelembe kell venni a fogyasztéi igényeket, az egyes
metodikakkal szembeni ellenérzéseket, vagy elfogadasukat (Gautron és mtsai,
2021). Egy idei felmérés szerint a megkérdezett fogyasztok dontd tdbbsége
az in ovo ivar-meghatarozast részesiti elényben a kakasok felnevelésével vagy
kettds-hasznositasu vonalak kialakitasaval szemben (de Haas és mtsai, 2021).
Ennek ellenére ez utébbi irany fejlesztése is folyamatban van, azonban a jelenlegi
genotipusok még nem felelnek meg a termeléshez sziikséges kdévetelményeknek
mind&ségi hus és tojas elballitdsara. Az in ovo ivardeterminacio piaci felhasznala-
sahoz kozel all6 médszereit 2018-ban foglaltak dssze (Hein, 2018), amelyek kdzul
kettét ma mar automatizalt rendszerben hasznalnak is. Az allantoisz folyadékbol
valé mintavételt kdvetéen az egyik metodika PCR technikat (PLANTegg, 2020), a
masik endokrinoldgiai ivar-meghatarozast (SELEGGT, 2021) alkalmaz. Ugyanakkor
meg kell jegyeznlink, hogy ezen technikak bevezetése tovabbi koltségekkel jar a
termelGk, ezaltal a fogyasztok szamara is. Pontossaguk pedig nem 100 %, vagyis
a kelést kdvetéen a csibék ismételt szexalasa is indokolt lehet. A megoldasok
tehat még mindig nagyon szélséségesek és nem dominalnak a termelésben
(Gautron és mtsai, 2021).

Ezzel parhuzamosan tébb, a nemek manipulalasan alapulé stratégia is léte-
zik, mint példaul a transzgenezis vagy a genomszerkesztés, amelyekben nagy
a potencial és hatékonyabbak is, de az ilyen megkozelitések, eljarasok etikai
és tarsadalmi elfogadottsaga tovabbra is gyenge labakon all. A komoly erkdlcsi
dilemma ellenére a mar alkalmazott PGC (Primordial Germ Cell) és adenovirus
alapu génmodositasi rendszerek mellett (Lee és mtsai, 2020), a CRISPR/Cas9
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génszerkesztési eljaras megjelenése (Rieblinger és mtsai, 2020) Uj lehetéséget
teremt arra, hogy ne csak a kisérleti biolégiaban és a gydgyaszatban (betegség
rezisztencia) alkalmazzak, hanem kiterjeszthessék a baromfi agazat egyes ter-
melési terlleteire is. gy példaul, hogy olyan genetikailag modositott tyukfajtat
hozzanak létre, amely hasznositastdl fliggéen egyféle ivard utdédokat termel
(Douglas és Turner, 2020), vagy egy specifikus biomarker segitségével novelni
lehessen a him és a ndivar megkulonbodztetésének lehetéségét in ovo (Gautron
és mtsai, 2021; eggXYt, 2021).

OSHONOS BAROMFI ALLOMANYOKON VEGZETT MOLEKULARIS
GENETIKAI KUTATASAINK A GENMEGORZES JEGYEBEN

A Nemzeti Biodiverzitas- és Génmegbrzési Kdézpont, Haszonallat-génmegd&rzési
Intézetének egyik f8 feladata a génmegdrzés, az ahhoz kapcsolédd tdmogatd
kutatasok pedig az intenziv tenyésztési munka soran is felhasznalhatéak. A Gén-
megdrzés-tudomanyi és Kisallattenyésztési Osztaly legfontosabb, hosszu tavu
célkitlizése a haszonallat-fajtavédelemhez, a génmegbrzéshez és a génbanki tevé-
kenységhez kapcsolddo kutatasi-fejlesztési és innovacios tevékenység. Prioritast
élvez az in vivo génbanki allomanyokhoz, valamint az in vitro génmegdrzéshez
és a kisallattenyésztéshez kapcsoldédd alap-, valamint alkalmazott kutatas és
fejlesztés. Kiemelt feladat a génbanki allomanyok hasznositasi lehetéségeinek
vizsgalata (hungarikum termékek; faluprogramok; fenntarthato, 6kolégiai gazdal-
kodas, stb.). A fenti szakterlileteken végzett alapkutatasok, a kbrnyezetbarat és
Okoldgiai szemléletl mezégazdasaggal 6sszefliggd allattenyésztési alkalmazott
kutatasok, valamint kereskedelmi vonalakkal torténé dsszehasonlitasok.

Mitokondrialis DNS és mikroszatellit markereken alapuld populaciégenetikai
vizsgalatok

Korabbi vizsgdlataink soran meghataroztuk 8shonos magyar tyukfajtaink ere-
detét a mitokondrialis DNS D-loop régioja alapjan (Révay és mtsai, 2010). Az NCBI
génbankban fellelhetd referencia szekvenciakkal (Liu és mtsai, 2006) 0sszeha-
sonlitva az altalunk azonositott haplotipusok 86 %-a egy olyan haplocsoportba
tartozik, amely az Indiai-szubkontinensrél szarmazik, kisebb hanyada pedig
délkelet-azsiai eredetet feltételez. Utdbbiak szekvenciai egyezést mutattak né-
hany kereskedelmi vonal (barna tojé hibrid, brojler) haplotipusaival, ezért nem
zarhat ki egy korabbi, intenziv fajtaval vald allomanyjavité szandéku keresztezés
lehet8sége sem, amely mar mikroszatellit alapu vizsgalataink soran is felmerdilt,
amikor a fedett és kopasznyaku fehér fajtak nagyfoku genetikai hasonlésagara
kerestlk a valaszt (Bodzsar és mtsai, 2009).

Ebben a tanulmanyban 6 éshonos tyukfajta (sarga, fehér, kendermagos ma-
gyar, és fekete, fehér, kendermagos erdélyi kopasznyakl) 9 magyarorszagi
allomanyanak genetikai diverzitasat mértik fel 29 mikroszatellit marker alapjan,
populécion belll, és azok kozétt. A vart és tényleges heterozigozitasi értékek
csekély kiuldnbségeibdl adédodan a beltenyésztettségi mutatoknal nem volt
szignifikans kulldnbség, vagyis az allomanyok kdzel vannak a Hardy-Weinberg
egyensuly allapotahoz. Kévetkezésképpen az alkalmazott tenyésztési moédszer
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megfelelének mondhaté. Hazai fajtainkat megvizsgaltuk abban a tekintetben is,
hogy genetikai diverzitdsuk milyen mértékben jarul hozza kereskedelmi, illetve
mas eurdpai orszagok éshonos allomanyaihoz, amely eredménylink azonban
merében mas képet mutatott, mint amikor sajat fajtainkat onmagukban néztik.
Ez az eredménylink is ravilagit arra, hogy mekkora szerepe van a rokonsagi kap-
csolatok feltarasanak a diverzitas vizsgalatokban. Ennek eredményeként elmond-
hatd, hogy a magyar populaciok egyedinek tekinthetéek mas eurépai éshonos
tyukfajtak kozott. Munkank soran 3 fajta (sarga és kendermagos magyar, illetve
kendermagos erdélyi kopasznyaku) esetében megvizsgaltunk 30-40 éve az orszag
mas terlletén (Mosonmagyarévar, Hodmezdvasarhely) fenntartott tenyészeteket
is. A genetikai tavolsag szamitasa és a klaszteranalizis soran azt tapasztaltuk,
hogy ugyan nagyobb kéztlk a genetikai hasonldsag, mint két teljesen kilon fajta
esetében, de korantsem akkora, mint vartuk volna.

Régota terveztilk 6shonos génbanki tylk allomanyaink genetikai diverzitasa-
nak ismételt felmérését is, amely monitorozas 5-10 évente egyébként is ajanlott.
Nemrégiben sikerllt ennek a feladatnak az elvégzése (Palinkas-Bodzsar és
mtsai, 2020). A két allapotfelmérés kdzott 15 év génmegdbrzési tevékenyseég telt
el. A genotipizalast ugyanazon 6 éshonos magyar tyukfajtan, ugyanazzal a 29
mikroszatellit markerrel vizsgaltuk, mint korabban, annyi kilénbséggel, hogy
Uj labor eszkdzeinkre és korllményeinkre adaptaltuk a metodikat, a kllonb6zé
multiplex marker szettek kialakitasat és optimalizalasat. Fajtanként 5-5 referencia
mintat hasznaltunk a korabbi (2002) mintavételezésbdl az allélméretek meghata-
rozasahoz, igy az allomanyokat egyUttesen tudtuk értékelni, vagyis 12 populacié
vett részt a vizsgdalatban. Felmerllhet a kérdés, hogy a szamos rendelkezésre
allé modernebb, fejlettebb technoldgia helyett miért mikroszatellit markereket
alkalmaztunk. Habar a mikroszatellitek nem nyujtanak olyan mély betekintést,
mint a nagy atereszt6képességl SNP technikak, de jol jelzik a genetikai sokféle-
ség valtozasait. Ugyanazon marker szett hasznalataval relevans informéaciokhoz
jutottunk 15 év génmegdrzést szolgald tenyésztést kdvetden. Osszességében
elmondhatjuk, hogy szamottevd allélveszteségekrdl nem beszélhetlink bar a fekete
erdélyi kopasznyaku fajta esetében megfigyelhetd volt egy korabban viszonylag
gyakori (30%) allél eltlinése mikdzben a tobbi markernél nem volt jelentés mérték
valtozas. Ez utalhat valamilyen természetes vagy mesterséges szelekcios hatasra.
A csekély mérték( allélszam valtozasok vagy allélok kicserél6dése hatterében lehet
beltenyésztés, genetikai sodrodas vagy éppen a mintavételezés, hiszen ezeket
az allomanyokat kis létszamban (kb. 200 madar/fajta) tartja fent génbankunk.
A beltenyésztettség romlani latszik, ami csdkkenthetd azzal, ha a tenyésztés
soran nem a jelenlegi rotacidban kerlilinek a kakasok az Uj csaladokra, hanem
véletlenszerlen, ezért ez csak egy latszolagos ndévekedés a beltenyésztettségben.
A parhuzamos allomanyok genetikai tavolsaga viszonylag kicsi volt, azonban
el6fordultak esetek, amikor teljesen kiilénbdzd fajtaknal ennél kisebb genetikai
tavolsagokat mértlink, mint ahogy korabbi vizsgalatunk soran is (Bodzsar és mtsai,
2009), szelekcios és/vagy drift hatast mutattunk ki. Ennek hatterében az allhat,
hogy kisméretl populacidkban lehetnek ugrasszerl ingadozasok az allélgyako-
risagban, ezért ilyenkor az allélkészlet stabilabb mutatd, mert csak akkor valtozik,
ha jelentésen megvaltozik a populacié genetikai allomanya, amirél jelen esetben
nem beszélhetlink. EImondhaté tehat, hogy az 8shonos génbanki tyik alloma-
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nyainkon alkalmazott tenyésztési médszer — a genetikai variancia maximalizalasa
fenotipusos jelleg alapjan és a kakasok rotacidja a csaladok kdzétt — bizonyos
fejlesztések mellett alkalmas a genetikai variabilitds meg6rzésére. Mindazonal-
tal javaslataink kdzott szerepelt a csaladok kozotti kakascsere jelenlegi mintaja
helyett a kontrollalt, véletlenszer(i kakas rotacios rendszer alkalmazasa. Az U]
egyedek iddrdl id6re tenyésztési rendszerbe t6rténd bevonasa ugyanis segithet
a beltenyésztettségi szint csdkkentésében. A genetikai variancia hatékonyabb
megbrzése érdekében ajanlott az effektiv populacidméret ndvelése, akar tébb
kakas kisebb csaladokban torténé hasznalataval, vagy a pedigréhez torténd
tojasgyljtés idészakaban alkalmazott kakascserével, ennek azonban pénzigyi
korlatai vannak (Palinkas-Bodzsar és mtsai, 2020).

Mivel a génbankok tarold kapacitasa korlatozott, ezért korantsem mindegy a
megdrizni kivant mintak mennyisége. Munkank soran 14 éshonos baromfiallo-
manyunk elézetes karakterizalasaval meghataroztuk azokat a fajtakra specifikus
mikroszatellit markereket, markerkombinaciokat, amelyek segitségével az in vitro
génbankba betarolni kivant mintékat kivalaszthatjuk. Fajtél figgéen 13-29 markerrel
genotipizaltuk az in vivo génbankban fellelhetd baromfi fajtainkat (tyuk: sarga, fehér,
kendermagos és fogolyszind magyar, valamint a fekete, fehér és kendermagos
erdélyi kopasznyaku tyuk; pulyka: réz és bronzpulyka; l4d: fodrostolli és magyar
lud; kacsa: fehér és vadas magyar kacsa; gyongytyuk). A markerkombinaciokat és
a multiplex PCR reakciokoértlményeit a primerek hatékonysaganak, fluoreszcens
jelolésének, és az amplifikalt termékek méretének fliggvényében terveztik meg a
vizsgalatokhoz. A magyar fajtakat 6sszehasonlitottuk kereskedelmi allomanyokkal,
3-6 olyan markert hataroztunk meg, amelyek kivalasztasra kerultek polimorfizmus
informacié tartalmuk és ritka alléljaik figgvényében a tovabbi genotipizalasra.
A kritérium az volt, hogy a leendd marker legyen minél nagyobb mértékben
jellemz6 az adott fajtara, és az adott allomanyra jellemz8 médon fixalva legyen.
Avizsgalat soran minden baromfiféle esetében sikertilt allomanyokra jellemzé és/
vagy ritka allélokat, allélkombinacidkat detektalni, amelyek segitséglinkre van-
nak a génbankban tarolni kivant mintak kivalasztasaban, ezzel javitva az in vitro
génmegdbrzés hatékonysagat. Nem mellékesen segitséget nydljthatnak az egyes
populacidk azonositasaban és az eredetvédelemben (Bodzsar és mtsai, 2015).
Ez iranyu vizsgalatainkat jelenleg is folytatjuk. Megerdsitésként ot év elteltével
ismételten megmintaztuk génbanki baromfi allomanyainkat és Ujra genotipizaltuk
a kordbban optimalizalt és kivalasztott mikroszatellit marker szettekkel. A munka
jelenleg folyamatban van, de el6zetes eredményeink mar azt mutatjak, hogy a
korabban allomanyazonositasra alkalmasnak talalt markerek, markerkombinaciok
tovabbra is hasznalhatdak erre a célra.

Intézetlinkben évek 6ta folynak a mindkét ivar megd&rzését célzé, ivarszervi
kiméra egyedek létrehozasara iranyuld kutatasok blasztodermalis és primordialis
Oscsirasejtek (PGC) alkalmazasaval nemcsak tyuk, hanem egyéb baromfi fajokon
is (Sztan és mtsai, 2012; 2014). A kimérizmus molekularis genetikai alapokon
torténd bizonyitasa szintén feladatunk. Ehhez mikroszatellit markereket alkalmaz-
tunk, amelyek segitségével a kiinduld csaladok felallitasat végeztik el, azonos
marker és klldnb6z8, &m homozigdta alléljaira torténd allatok kivalogatasaval.
A kimérizmus megerdsitésének céljabdl, az embriokbol és/vagy az ivarszerv
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tobb részébdl vettiink szdévetmintakat és DNS-t izolaltunk. Amennyiben a vizsgalt
markerre heterozigéta eredményt kaptunk, azaz mindkét allélt detektaltuk a min-
taban, ugy az ivarszervi kiméra eléallitasanak sikeressége molekularis genetikai
bizonyitast nyert (Sztan és mtsai, 2017).

A ndivar in vitro meg6rzése madarakban nagyobb kihivast jelent, mint a nagy
hatékonysaggal m(ikddé onddmélyhltés modszerei. A W ivari kromoszdémat is
tartalmazoé petesejt (tojas) és az embrié sem fagyaszthatd a nagy mennyiségu
szikanyag miatt. J6 ideje folynak ennek megoldasara iranyuld, ivarszerv-szovet
transzplantacios kisérletek a HGl-ben (Liptdi és mtsai, 2013; 2014, 2020). Az
ivarszerv-szovet atlltetés sikerességét szintén mikroszatellit markerekkel torté-
nd vizsgalattal tudjuk ellendrizni. A kisérletek soran arra is fény derUlt, hogy a
transzplantacié sikeressége nagymértékben fligg a megfelelé donor-recipiens
parositasoktol. A megfeleld parok kialakitdsa molekularis genetikai alapokon
nyugszik. A donor-recipiens kombinaciok kivalasztasanal azt vettik figyelembe,
hogy a szakirodalomban leirt, m(ikddd parokhoz genetikailag minél hasonlébbak
legyenek, donor a donor fajtaval, recipiens a recipienssel (Lipt6i és mtsai, 2020).
Ugyanakkor meg kell emlitenlink, hogy a sikeresnek bizonyult parositasokon
belll a fajtdk egymastdl mért genetikai tavolsaga viszont nagy, tehat genetikai
allomanyuk kevésbé hasonld. Emiatt az ezekben a munkakban alkalmazni kivant
fajtak el6zetes karakterizalasra szorulnak és nemcsak mikroszatellit markerekkel,
hanem lehet8ség szerint mitokondrialis DNS vizsgalatokkal is. Feltevésiink szerint
a donor és a recipiens haplotipusok azonositasaval vilagosabba valna, mi lehet
az oka annak, hogy a nagy genetikai tavolsagra 1évé parositasoknal bizonyul
sikeresebbnek az ivarszerv-szovet transzplantacié. Tervezink lud ivarszerv (pe-
tefészek) transzplantacios kisérleteket is, ahol az utédok donor eredetét szintén
mikroszatellit marker analizissel ellenérizzik. Ludak esetében a szinmarker
meghatarozo lehet a donor szerv beéplilésének megitélésében, teljesen biztos
valaszt azonban csak a genetikai vizsgalatokkal egytt kaphatunk.

Egyszerd nukleotid valtozatokon alapulé molekuléris genetikai vizsgalatok

Korabban is voltak torekvéseink pontmutacidkon alapulé genetikai diverzitas
felmérésére (Bodzsar, 2012). Az SNP |6kuszok alapjan toérténd elemzéshez irodal-
mi adatok alapjan harom polimorf gént valasztottunk ki (HSP90, PIT54, GHRL),
amelyek lehetdség szerint fontos biologiai funkciokat tdltenek be. A HSP 90
stresszfehérjét kddold gén (Csermely és mtsai, 1998), a PIT54 a szabad hemoglobin
kotéséért felel@s haptoglobin funkcidjat latja el (lwasaki és mtsai, 2001), a GHRL
(ghrelin) gén pedig egy névekedési hormon kivalasztasat el6segité fehérjét kodol
(Tanaka és mtsai, 1992). A primer tervezési és PCR 0sszeallitasi munkalatokat
kdvetden 96 mintat szekvenaltattunk meg, amelyben minden mikroszatellit alapu
vizsgalatban részt vevd 6shonos tyuk allomany, illetve harom intenziv vonal (két
fehér brojler, egy barna tojo hibrid) is szerepelt. A gének egyuttes vizsgalata soran
22 nukleotid valtozatot azonositottunk, amelyekbdl 17 volt variabilis, kilonb6zé
haplotipusokat eredményezve. Az azonos allélgyakorisadgok és a haplotipusok
kildnb6z8sége alapjan a vizsgalt gének kozul kettében (HSP90, GHRL) bizonyos
I6kuszok kozott kapcesoltsagot feltételeztiink. A populacidgenetikai analizisek
eredményeként ugyancsak azt tapasztaltuk, hogy beltenyésztettség tekintetében a
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magyar fajtak megfeleld allapotban vannak. Felfedezheté ugyan némi hasonldésag
az intenziv vonalakkal, mégis egyértelm( strukturalédast mutattak, megerdésitve
ezzel a mikroszatellit vizsgalatok eredményét.

Jelenleg génbanki tydk allomanyaink SNP detektalason alapulé vizsgalatai van-
nak folyamatban. A mikroszatellit markerekkel torténé genotipizalas soran hasznalt
fajtakat, és egyuttal ugyanazon mintakat kivanjuk megvizsgalni 25 SNP haszna-
lataval real-time PCR rendszerben, hogy a kilénb6zé molekularis markerekkel
nyert informéacidkat 6sszehasonlithassuk. lgyekeztlink a szakirodalombol szintén
funkcionalis génekben Iévd, meglehetdsen polimorf pontmutacidkat kivalasztani
(Jalwing és mtsai, 2004; Viale és mtsai, 2017). Varhatdm hogy eredményeinkkel
fel tudjuk mérni a funkcionalis genetikai diverzitast és azokat lehet6séglnk lesz
Osszehasonlitani a korabban neutrélis markerekkel (SSR) nyert informacidikkal.
Ennek soran arra is valaszt kaphatunk, hogy kéltség-, id6- és munkaigény szem-
pontjabol melyik a leginkabb hatékony vizsgalati modszer.

OSSZEGZES

A molekularis genetikai kutatasok — eszkdzeinek és modszereinek nagymértékd
fejlédésével, és koltségigényeinek csdkkenésével — egyre nagyobb jelentéséggel
birnak a haszonallatok kérében is. Akar a sokféleség, akar az értékmérdk genetikai
alapjainak vizsgalata szamos tapasztalattal szolgalhat a kdzvetlen tudomanyos
eredményeken tul az allattenyésztés, a nemesités szamara is. Vélhetéen a jovében
tovabbi tanulsagokkal is szamolnunk kell abban a komplex rendszerben, amit a
génmegdrzés, a nemesités és ezek kapcsolata jelent.
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KVANTITATIV ES MOLEKULARIS GENETIKAI,
ILLETVE GENOMIKAI MODSZEREK ALKALMAZASA
A NYULTENYESZTESBEN

NAGY ISTVAN

OSSZEFOGLALAS

A szerz§ az aktudlis nemzetkdzi szakirodalom alapjan attekintette a nyultenyésztésben alkalma-
zott kvantitativ és molekularis genetikai médszereket. Ismertette legjobb lineéris torzitatlan becslés
(BLUP) kedvezd tulajdonséagait, valamint a hazai nyultenyésztésben jelenleg alkalmazott tenyésztési
modszereket Bemutatasra kerlltek a kilonb6zé tipust molekularis markerek, kilonds tekintettel
az értékmérd tulajdonsagok javitasi lehetdségeinek aspektusabdl. A kdzelmultban kidolgozott
nyul SNP chip eddigi alkalmazasai, valamint jovébeni szerepe a genomikus szelekciéban szintén
ismertetésre kerlt.

SUMMARY

Nagy, I.: APPLICATION OF QUANTITATIVE AND MOLECULAR GENETIC AND GENOMIC
METHODS IN RABBIT BREEDING

Based on the relevant literature, the author presented an overview of the quantitative, molecular
genetic, and genomic methods applied in rabbit breeding. The favourable properties of the Best
Linear Unbiased Prediction (BLUP) procedure were demonstrated. Besides, the current breeding
methods of the Hungarian Rabbit Breeding sector were also presented. The different available
molecular genetic marker types were summarized mainly from the aspect of their relationships with
genes influencing selection criteria traits. Finally, the author characterized the newly developed
Affymetrix Axiom OrcunSNP Array rabbit chip, its application in the rabbit sector, and its future role
in the genomic selection
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ELOZMENYEK

A szoros értelemben vett allattenyésztés keretében az allatnemesiték évtize-
dek ota toérekednek arra, hogy az egyes allatpopulacidkban a fenntarthatésag
szempontjabol legfontosabbnak itélt tulajdonsagokban generaciérdl generaciora
folyamatosan a lehetd legnagyobb elérehaladast érjék el. A cél eléréséhez az
1980-as évek végétdl a 2000-es évek elejéig az Ugynevezett kvantitativ genetikai
moddszerek alkalmazasa az 6sszes domesztikalt allatfajban altalanos volt. Ennek
keretében a teljesitmény-vizsgalatok soran mért (szelekcios kritérium) és a tenyész-
tési programokban megadott javitando (tenyészcél) tulajdonsagoknak meg kellett
hatarozni az 6rokl6dhetdségét, tovabba a tulajdonsagok kapcsolatat jellemzé
genetikai korrelacidkat, valamint az allatok tenyészértékét tulajdonsagonként és az
ugynevezett Osszesitett tenyészértéket (Hazel és mtsai, 1994). A legjobb Linearis
Torzitatlan Becslés (Best Linear Unbiased Prediction, BLUP) médszer (Henderson,
1975) alapjan a tenyészértékek oly médon hatarozhatok meg, hogy az egyes
tulajdonsagokat befolyasolé tényezdk torzité hatasa kikliszobolhets. A BLUP az
1990-es évektdl kezdték altalanosan alkalmazni, melynek elterjedésével a BLUP
szinte valamennyi gazdasagi allatfaj esetében Magyarorszagon is a szelekcio
legfontosabb eszkdzéve valt (Zsilinszky, 1984; Radnoczi és mtsai, 1999; Nagy és
mtsai, 1999). A mddszer alkalmazasa, kedvez$ sajatossagainak kdszénhetden,
altalaban jelentds szelekcios elérehaladast eredményezett, azonban a nem kel-
I6 korultekintéssel végzett BLUP tenyészérték alapu szelekcidnak kedvezétlen
hatasai is lehetnek. llyen példaul a genetikai variabilitas jelentds cstkkenése, a
beltenyésztési egyltthato, illetve beltenyésztési rata gyors emelkedése, valamint
az ezzel gyakran egyUtt jaro beltenyésztéses leromlas (Mehrabani-Yeganeh és
mtsai, 2000).

A nyultenyésztésben jelenleg altalanosan alkalmazott a haromvonalas/ha-
romfajtas keresztezésnél (Baselga, 2004) az elsé keresztezés soran két anyai
vonal egyedeit (melyeket az alomnagysagra szelektalnak) parositjak egymassal.
A masodik keresztezésnél a keresztezett szllépar anyakat egy harmadik vonal
bakjaival (amelynél a szelekci6 alapja altalaban a sulygyarapodas) parositjak
(Baselga, 2004). A keresztezés célja az egyedi, illetve anyai heterézis kihasznalasa.
A hazinyul nemesitési szempontbdl szamos kedvezé sajatossaggal rendelkezik.
A faj nagy szaporasaga igen intenziv szelekciot tesz lehetévé, raadasul a gene-
racidintervallum is igen rovid (altaldban kevesebb, mint egy év). Ezek alapjan a
nyultenyésztésben rovid idd alatt jelentés szelekcios elérehaladas realizalhato
(Baselga és mtsai, 2021; Nagy és mtsai, 2013; Szendrd és mtsai, 2012).

MOLEKULARIS MARKEREK TiPUSA, ILLETVE EZEK ALKALMAZASI
LEHETOSEGEI

A hagyomanyos kvantitativ genetikai megkozelités alapjan a szelekcids kritérium
tulajdonsagokra vonatkoz6 mérési eredményeket (fenotipus) az allatok génalloma-
nya (genotipusa) és kdrnyezete egyarant befolyasolja. Az egyes gének hatasa az
»infinitesimal model” (Barton és mtsai, 2017) alapjan elhanyagolhatéan csekély,
amelyek hatasa 0sszegzédik. Bar a génhatasok felbonthatok additiv és nem
additiv hatsokra, ez utébbiakat az esetek tdbbségében nem vessziik figyelembe.
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Az allattenyésztésben, igy a nyultenyésztésben is a gazdasagi jelentéséggel bird
tulajdonsagok tobbségét sok gén befolyasolja, ugyanakkor a molekularis genetikai
mddszerek alkalmazasa nélkil az egyes tulajdonsagokat befolyasol6 gének szama,
valamint ezeknek a gének az egyéb jellegzetességei egyaltalan nem ismertek. Az
ismeretek a molekularis genetikai markerek alkalmazasaval bdvitheték, melyek
amennyiben adott tulajdonsagot befolyasold génekkel kapcsoltsagban vannak, a
kérdéses tulajdonsag szelekcidjaban a kapcsolt markerek felhasznalhatok.

Az elsé olyan DNS molekularis markertipus, melyet géntérképezésre lehet
hasznalni az ugynevezett RFLP (Restrikcids Fragmentumhossz Polimorfizmus)
(Botstein és mtsai, 1980). Az RFLP markerek véletlenlll oszlanak el a genomban,
nagyon gyakoriak, két alléllel rendelkeznek és a kimutatott polimorfizmusok
kodominansan 6roklédnek. Az alkalmazasi terlletek a fajtaazonositas, fajtavé-
delem, rokonsag megallapitasa, rekurrens szll6 megtalalasa, genetikai tisztasag
vizsgdlata (Hajosné Novak, 1999) Az RFLP markerek segitségével sikeresen de-
tektaltak virusok kdzotti genetikai klildnbségeket, tovabba a teljes genomot lefed6
géntérképezését végeztek paradicsom fajtakban, azonban az allattenyésztésben
az RFLP markerek az esetek tdbbségében nem mutattak polimorfizmust ezért a
nagyhatasu gének lokalizalasat nem teszik lehetévé (Weller, 2016).

A molekularis genetikdban nagy jelentésége volt a mikroszatellit markerek
felfedezések (Mullis és mtsai, 1986). A mikroszatellitek 11-60 bp hosszu, kony-
nyen sokszorosithaté nagy polimorfizmust mutat6 DNS szakaszok, melyek
kodominansak, azaz a heterozigéta és a homozigota valtozatok egymastol egy-
értelmten elkilénithetdk. Tovabbi jellemzd hogy ezek a markerek jellemzésen
tébb, mint két alléllal rendelkeznek. A mikroszatellitek hatranya viszont, hogy a
genomban az eloszlasuk nem elég s(rl a kvantitativ tulajdonsagok géntérképe-
zéséhez (QTL azonositashoz). Ennek megfeleléen a mikroszatellit marker alapu
kbézlemények szama a nyultenyésztésben viszonylag csekély. A QTL egy olyan
gén, mely kapcsoltsagot mutat egy adott markerrel és statisztikai bizonyiték van
arra, hogy ezen marker genotipusa 6sszefliggést mutat a (QTL altal) befolyasolt
mennyiségi tulajdonsag fenotipusos értékével. Chantry-Darmon és mtsai (2005;
2006) a nyul fajpan 111 mikroszatellit markert azonositottak, melyek segitségé-
vel lokalizaltak az albiné és angoéra szinek jellemzdit meghatarozd géneket az
elsd és tizen6tddik kromoszoman. A termelési tulajdonsagokkal kapcsolatosan
Sternstein és mtsai (2015), Chantry-Darmon és mtsai (2005; 2006) eredményeire
alapozva, végezték kutatasaikat az addig rendelkezésre allé 111 mikroszatellitet
78 tovabbi mikroszatellit markerrel kiegészitve. A kapcsoltsag vizsgalatokhoz
ket keresztezést végeztek. Az F1 generacio elGallitasahoz 6 flamand orias bakot
parositottak 6 Uj-Zélandi fehér anyaval. Ezt kdvetéen a megsziletett F1 genera-
ciobol 9 bakot és 33 anyat parositva a megszuletett ivadékokbol 183 és 180 him
és ndivaru ivadékot vizsgaltak (Sternstein és mtsai, 2015). A vizsgalatok alapjan
megallapithat6 volt, hogy egy erdsen szignifikans (p<0,01) QTL volt azonosit-
hat6 a hetedik kromoszéman, mely a karkasz sulyokra volt hatassal, egy masik
QTL (p< 0,05) a kilencedik kromoszéman helyezkedett el és az ellls, kozépsd
és hatulsé testrészek csonttdmegét befolyasolta, mig a harmadik QTL a 12.-ik
kromoszdman helyezkedett el és a csepegési veszteséggel volt kapcsolatban.
Az azonositott QTL-ek az F2 generacidban a kiilénb6zd vizsgalt tulajdonsagok
fenotipusos varianciajanak 2,5-14,6%-at magyaraztak. A kapott eredmények el-
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lenére a vizsgalt genomrégiok hosszahoz képest csekély létszamu marker nem
tette lehetévé az egyes QTL-ek helyének pontos azonositasat.

Afentiek mellett a mikroszatellit markerek nagyon hasznosak a genetikai diverzi-
tas, illetve a populacidszerkezet meghatarozasaban. A markereknek a szarmazas
ellenérzésében is fontos megerdsitd szereplk lehet. Ennek kiiléndsen akkor van
jelentésége, ha a tenyészallatok szarmazasat rogzité pedigré nem elég hosszu és
teljes, illetve hibakkal terhelt. A hibas pedigré a szelekcio vart eredményességét
is jelentésen ronthatja. Israel és Weller (2000) eredményei alapjan a 10%-ban
hibas pedigré esetén, a pedigréhibak molekularis genetikai médszerek alapjan
torténd korrekciodja a szelekcios elérehaladasban 4,3%-o0s javulast eredményezett.
A mikroszatellit markerek és hagyomanyos szarmazasi adatok egyUttes hasznalata
esetén lehetséges a kllonb6zd nyllpopulacidk genetikai diverzitdsanak pedigré
és molekularis markeradatok alapjan torténé Osszetett értékelése. Részletes infor-
maciot kaphaté az individudlis genetikai diverzitasroél (beltenyésztési egyltthato,
atlagos rokonsagi fok, leszarmazasi egyUtthatd), az effektiv populaciémeéretrdl,
az allélok szarmazasi valdszinliségérdl (alapito, illetve nem alapitd 6sok effektiv
létszama, alapitd 6sok effektiv genomszama), valamint a populacioszerkezetrol
(alpopulacidk kozti genetikai tavolsag, margindlis hozzajarulas a populacio teljes
genetikai diverzitasahoz). A hagyomanyos és molekularis genetikai médszerek
egyUttes alkalmazasaval, meghatarozhatd a genetikai diverzitast méré genea-
|6giai és molekularis paraméterek kdzotti kapesolat, megitélheté tovabba a két
mddszer pontossaga is a pedigré hosszatol fliggéen. Amennyiben a szarmazasi
adatok nem allnak rendelkezésre, vagy nem pontosak a mikroszatellit markerek
segitségével 6nalldan is lehet jellemezni a populacié diverzitasat és szerkezetét.
Nyultenyésztésben a szarmazasi adatok régzitése altalaban megoldott ezért a
populaciészerkezet jellemzése hagyomanyos médon, pedigré alapjan is megad-
hat6é (Nagy és mtsai, 2010). Mikroszatellit markerek alkalmazasaval Gregi nyulak
populacioszerkezetét Surridge és mtsai (1997; 1999) vizsgalta, mig a tenyészett
nyulfajtakra hasonlé vizsgalatokat Abdel-Kafy (2018) végzett. Utdbbi szerzdk
minddssze 8 marker (Sat2, Sat3, Sats, Sat7, Sat8, Sat12, Sat13, and Sat16) al-
kalmazasaval jellemezték a vizsgalt nyulallomanyokra megfigyelt és vart allélsza-
mokat, heterozigozitast, valamint az egyes allomanyok kdzti genetikai tavolsagot,
amelyet Caballero és Toro (2000; 2002) alapjan a fixacios indexel jellemeztek.

A nyul genomjanak (Sanger) szekvenalasat a Portdi Egyetemen végezték
(Carneiro és mtsai, 2014), amelyhez tébb hazinyul fajtat, illetve vadon é18 spanyol
és francia nyulfajok mintait (Oryctolagus cuniculus) hasznaltak (1. abra).

A szekvenalas soran 51 millié egypontos nukleotid-polimorfizmust (SNP)
sikerUlt azonositani. Az SNP markerek jellemzéen kétallélosak, gyakorisagok
altalaban egy SNP 300-500 bazisparonként. Az SNP azokban a genomikus ré-
gidkban is megtalalhat6, amelyben a mikroszatellit marker gyakorisaga csekély.
A mikroszatellit markerekhez képest az SNP markerek stabilabbak és a mutacié
gyakorisaga kisebb. A genotipizalas soran fellépd hibak aranya is nagyon alacsony
(0,05-0,01%). Megallapithat6 tovabba, hogy a nyul az eddig szekvenalt eml&sok
kdzott a leginkabb polimorf faj. Egy EU altal finanszirozott COST projekt kereté-
ben (http://www.biocomp.unibo.it/rabbit/) sikerilt kifejlesztetni egy kereskedelmi
forgalomban is kaphaté Affymetrix Axiom OrcunSNP Array nyul chipet, mely 200
000 SNP markert foglal magaban. Az emlitett eszkdz 2016 6ta megvasarolhaté.
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A: Vizsgalt fajtak (belga vitas nyul, holland tarka nyul, francia lop, champagnei ezlst, belga 6rias,
Uj-zélandi fehér) (a képek nagysaga az egyes fajtak kozti méretkiilonbségeket jelzi)

B: Mintavételi helyek jel6lése

C: Nukleotid diverzitasok a vizsgélt populacidokban

Figure 1. Experimental design

A: genotypes investigated (Belgian hare, Dutch, French lop, Champagne d’argent, Flemish giant,
New Zealand white) — size of the picture represents the body size difference), B: Place of sampling,
C: nucleotide diversity in the investigated populations

Az SNP nyul chipet az az elmult mintegy 6t év soran az eurdpai nyultenyésztés
szempontjabol leginkabb meghatarozo6 orszagok, azaz Franciaorszag, Olaszor-
szag és Spanyolorszag kutatéi hasznaltak (Sosa-Madrid és mtsai, 2020a; 2020b;
2020c; Bovo és mtsai, 2021), akik az SNP adatok alapjan kiindulva teljes genom
asszociacids vizsgalatokat (GWAS) végeztek kiilonbdz6 értékmérd tulajdonsagokra
nézve annak érdekében, hogy az ezen tulajdonsagokat kdzvetlenll befolyasold
ugynevezett kandidans géneket tudjanak azonositani. Az elvégzett vizsgalatokra
vonatkozo fontosabb informaciokat az 7. tablazatban foglaltam dssze. A kivalasztott
tulajdonsagokat elsésorban az elézetes szelekcids kisérletek hataroztak meg.
A spanyol kutatok korabban mar tdbb generamon at végeztek kétiranyu szelekciot
az intramuszkularis zsirtartalomra (Zomeno és mtsai, 2013; Martinez-Alvaro és
mtsai, 2016), igy az SNP chip kidolgozasa utan ennek alkalmazasaval vizsgaltak
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tovabb az egymastol addigra mar genetikailag is eltéré ,nagy” és ,kis” intra-
muszkularis zsirtartalmu allomanyokat, annak ellenére, hogy egyébként ennek a
tulajdonsagnak a nyultenyésztés szempontjabdl nincs kiemelkedd jelentésége.

1. tablazat
Az Affymetrix Axiom OrcunSNP Array nyul chip alapjan végzett kandidans gén azonositasi
vizsgalatok fontosabb jellemzéi

Tulajdonsag (1) Markerszam | Kandidans gének (3) Szerzdk (4)

&)
Csecsbimbdszam 101503 NR6A1 Bovo és mtsai (2021)
Q)
Intramuszkularis 93540 APOLD1, PLBD1, PDE6H, GPRC5D, | Sosa-Madrid és
zsir (6) GPRC5A, MTMR2, EWSR1 mtsai (2020a)
Intramuszkularis 89968 ACER2, PLIN2, DENN4C, RRAGA, Sosa-Madrid és
zsir (6) ST8SIAB, VIM, RORA, GANC, mtsai (2020b)

PLA2G4B,

Osszesen sziiletett | 117791 BMP4, PTDGR, PTGER2, STYX, Sosa-Madrid és
fiokak szama (7) CDKN3 mtsai (2020b)
Elve sziiletett fiokak
szama (8)
Beagyazddott
embridk szama (9)

Table 1. Main characteristics of the candidate gene identification investigations based on Affymetrix
Axiom OrcunSNP Array rabbit chip

attribute (1); marker identification number (2); candidate genes (3); references (4); number of teats
(5); intramuscular fat (6); total number of born puppies (7); number of puppies born alive (8); number
of implanted embryos (9)

A vizsgdlatok alapjan megallapithatd, hogy a kiindulasi markerszam az el6ze-
tes szlirések soran nagysagrendileg mintegy felére csdkkent. Bar az értékmérd
tulajdonsagokat kdzvetlenlll befolyasolé gének azonositasa sikeres volt, az esetek
tobbségében maguk a szerz6k javasoltak tovabbi vizsgalatokat. A nyultenyész-
tésben a fentieken kiviil szamos mas értékmérd tulajdonsagra (kildnbdzé élet-
korban mért testsuly, atlagos napi sulygyarapodas) nézve is végeztek kandidans
gén térképezést, amelynek eredményeit a kdzelmultban Helal és mtsai (2021)
foglaltak dssze.

GENOMIKUS SZELEKCIO LEHETOSEGEI, JOVOBENI
PERSPEKTIVAK

Az SNP chipek egyik legfontosabb alkalmazasi terlilete az Ugynevezett
genomikus szelekcid. Ennek keretében nagyszamu marker alapjan torténik a
tenyészérték becslése. Az egyes markerek hatdsanak azonositasa nem feltétlendl
szllkséges, azonban mindenféleképpen sziikség van egy Ugynevezett referencia
populacié kialakitasara (jellemzéen tobb ezer egyed), amelyben az egyedekre
vonatkozoéan a szelekcioval javitani kivant tulajdonsagra nézve rendelkezésre allnak
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amérések alapjan meghatarozott fenotipusos értékek, illetve az SNP chip alapjan
meghatarozott marker genotipusok. A genomikus tenyészértékbecslési folyamatot
nemcsak tenyészértékbecsléssel foglalkozd szakemberek szamara értheté mo-
don Koncz és Gombacsi (2018) ismertették. A genomikus tenyészértékbecslés
lehetséges elényei a jelentésen megrovidilt generaciodintervallum, a nagyobb
szelekcids intenzitas és a nagyobb megbizhat6sag lehetnek. Mivel az Affymetrix
Axiom OrcunSNP Array nyul chip 200 000 markert tartalmaz, ezért potencialisan
a nyul esetében is lehetséges genomikus szelekcio. A faji sajatossagokat ebbdl
a szempontbdl Garreau és Gunia (2018) foglaltak dssze. A szerz6k megallapitjak,
hogy a nyultenyésztés sajatossaga jelenleg is igen intenziv szelekcio, tovabba
az igen rovid generacios intervallum, ezért az SNP chip alkalmazasa leginkabb
csak a becslUlt tenyészértékek megbizhatésagat javithatja. Garreau és Gunia
(2018) véleménye szerint a genomikus szelekcionak féleg olyan nehezen mérhet6
tulajdonsagok esetében lehet jelentésége, mint példaul a pasteurellosis elleni
rezisztencia nemesités (Gunia és mtsai, 2018). A genomikus szelekcid nyultenyész-
tésben torténd alkalmazasat jelenleg az SNP chip magas ara (mintegy 130 Euro)
is jelentésen akadalyozza, hiszen még a francia, illetve spanyol tenyészbakok
arat (mintegy 30-50 Euro) is jelentésen meghaladja. A hazai helyzet ettél még
sokkal rosszabb, hiszen egy magyar tenyészbakot nagyobb mennyiségben csak
mintegy 10 Euro-nak megfelel6 néhany ezer forintos aron lehet értékesiteni.
A koltségek csOkkenése ezért nagyon fontos elbfeltétele a genomikus szelekcio
alkalmazasanak. A koltségek jellemzéen az évek soran azonos SNP chipre csok-
kennek. Ezen kivil a genomikus szelekcidéban a kéltségek csdkkentésének egyik
altalanos modszere, hogy a megvasarolhatd SNP chip-ben a gyartok csdkkentik
a markerek szamat ezaltal az eszkoz is valamivel olcsdbb lesz. Az igy hianyzo
informacidkat pedig a felhasznaldok kildénb6zé nyilt adatbazisokbdl pétolhatjak
(imputung). A nyultenyésztésben ennek a technikanak a lehetéségét Mancin és
mtsai (2021) vizsgaltak. Megallapitottak, hogy a bakok esetében az eredeti, nagy
markerszamot tartalmazo, SNP chip alkalmazasa javasolt, ugyanakkor anyak
esetében az SNP chipben a markerszam cstkkenthetd és a hianyz6 markerekre
vonatkozé informacidkat az elérheté adatbazisbol be lehet szerezni (imputing).
Ezaltal a genomikus szelekcio kdltsége csOkkenthetd és a szelekcid elérehaladas
nagysaga meghaladja a hagyomanyos BLUP tenyészértékbecslés hatékonysagat.
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_ SERTES GENOM, TENYESZTES, FENOTIPUSOK
ES TERMELESI TULAJDONSAGOK, EREDMENYEK,
LEHETOSEGEK

ZSOLNAI ATTILA — ANTON ISTVAN

OSSZEFOGLALAS

Jelen dolgozat néhany nagyhatasu gén valtozataival és a vizsgalt fajtak értékmérd tulajdonsagaival
kapcsolatban végzett kutatési eredmények 0sszefoglalasa, megemlitve tdbbek kdzt a myogenin,
prolaktin receptor, dsztrogén receptor gének hatasat. Példakon keresztill a szerz6k bemutatjak
a DNS markertipusok, mikroszatellit és egybazisos nukleotid-polimorfizmusok alkalmazésanak
jelentéségét, a teljes-genom kapcsoltsagi vizsgalatokat, az altaluk generalt eredményeket, tovabbi
fejlesztési iranyokat.

SUMMARY

Zsolnai, A. — Anton, |.. PORCINE GENOME, BREEDING, PHENOTYPES AND QUANTITATIVE
TRAIT, RESULTS, POSSIBILITIES

In the following paper, the authors summarized the results on some gene variants having an
impact on the quantitative or qualitative trait loci of different porcine breeds, including the effect of
myogenin, prolactin receptor, and estrogen receptor genes. Then, through examples, they present
the importance of the use of DNA marker types, microsatellite and single nucleotide polymorphisms,
whole-genome linkage studies, as well as the results generated by them, and further research
directions.
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BEVEZETES

Elsd vizsgalataink a szakirodalomban megjelené nagyhatasu gének vizsgala-
tairél szoltak kllonféle fajtakban. Vizsgalataink azt céloztak, hogy megallapitsuk
ezeknek a géneknek felhasznalhatosagat a hazai allattenyésztéi gyakorlatban,
tovabba vizsgaltuk, hogy a leirt tulajdonsagok a hazai allomanyokban is kapcso-
latban vannak-e az adott gén valtozataival. A populacié jellemzd8it meghatarozé
vizsgalatokkal felmértiik az allomanyok allapotat, illetve megalapoztuk a tovabbi
vizsgalatok lehet6ségét. A genetikai vizsgalatok fejl6désével elkezdtiink olyan mar-
kervaltozatokat keresni, amelyek a gazdaséagilag fontos értékmérd tulajdonsagok
vagy 0roklott betegségek kialakulasaért, betegségekkel szembeni rezisztenciaért
felelések vagy azokkal kdzeli kapcsoltsagban allnak.

Jelen dolgozatban attekintést adunk az altalunk, sertésben végzett kutatasaink
eredményeirél, megmutatjuk, illetve betekintést adunk a lezarult, formalédé vagy
éppen zajlé kutatasi iranyokba, megjelenés alatt allé6 eredményekbe. Az attekin-
tés végén, a genom és azon tuli informaciok megismerésére létrehozott, néhany
nemzetkdzi projektet is bemutatunk

ANYAG ES MODSZER

A laboratériumi mintael6készitések, vizsgalati eljarasok, szekvenciak és az al-
kalmazott statisztikai eljarasok, modellek leirasat, szoftverek megnevezését, illetve
mintaszamokat lasd az adott témaknal hivatkozott szakirodalmakban.

NAGYHATASU GENEK VIZSGALATAI

Sertésben az altalunk vizsgalt nagyhatasu gének kdzil megemlithetd a ryadonin
receptor (RYR1) (Fésiis és mtsai, 1998), az Osztrogén receptor (ESR) (Horogh
és mtsai, 2005), a myogenin (MYOG) (Anton és mtsai, 2002, 2006), a prolaktin
receptor (PRLR) (Kovacs és mtsai, 2010), vagy a tirozin-protein kinaz (KIT) (Féslis
és mtsai, 2005, 2006).

Ellenérzé vizsgalataink nyomon kovették, ahogy a szelekcié soran a
stresszérzékenységért, illetve a lagy, exudativ hUsmindségért felelés RYR1 mutaciot
(Zsolnai és Fésliis, 1994; Fésliis és mtsai, 1998), a tenyészték gyorsan eltavolitottak
a megcélzott populaciokbdél. Az ESR gén esetében azt talaltuk, hogy a nagyobb
alomszammal kapcsolt BB genotipus hazai magyar nagyfehér allomanyokban a
2-5 fialas kozott fejti ki kedvezd hatasat (Horogh és mtsai, 2005), bar volt olyan
tenyészet, ahol az AA genotipus volt a kedvez6bb. Ez utébbi megfigyelés j6 példa
arra, hogy a szakirodalomban leirt allélok nem feltétlendl alkalmazhatdak sze-
lekcidra minden fajtaban, vagy minden tenyészetben a kérdéses allél hatasanak
ellenérzése nélkul.

Az izomképzbédésben szerepet jatszd MYOG gén két ismert mutaciojara vizsga-
lati eljarast terveztink (Anton és mtsai, 2002), amelynek felhasznalasaval magyar
nagyfehér sertéseken a B allél kedvezd hatasat mutattuk ki a ndvekedési erélyre
(1. tablézat).
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1. tablazat

Kilonb6z6 MYOG genotipusok esetében mért névekedési és vagasi tulajdonsagok atlagai
és standard hibai

Geno- | n | Vagasisuly | Sulygyarapo- | Nettd sulygyara- | Napi takarmany- Véagott
tipus (kg) das (g/nap) podas (g/nap) | fogyasztas (kg) | féltestek sulya
(1) &) @) (4) ®) (kg) (6)

(p*=0,467) (p=0,005) (p=0,005) (p=0,521) (p=0,416)
AA 24 | 102,2+1,08 | 700,1+26,28% 431,1+8,27°2 2,39+0,063 81,2+0,77
AB 31| 103,0+0,98 | 701,7+23,842 438,8+7,50° 2,410,057 82,4+0,71
BB 23 | 104,1+1,05 | 799,7+25,12° 466,1+7,90° 2,32+0,061 82,1+0,76

Hatszalonna- | Sonka (kg) Lapocka (kg) Karaj (kg) Szinhus (%)
vastagsag (8) (10) (11)
(mm) (7) ©)

(p=0,133) (p=0,997) (p=0,547) (p=0,839) (p=0,934)
AA 24 | 25,0+1,038 8,06+0,12 3,85+0,06 4,41+0,09 53,2+0,88
AB 31 23,1+0,94 8,06+0,11 3,92+0,05 4,47+0,08 53,4+0,78
BB 23 22,3+1,00 8,05+0,12 3,85+0,06 4,42+0,09 53,5+0,83

§ valdszinliségi szint, ab: az adott oszlop értékei szignifikdnsan kildnbdznek az oszlop felett meg-
adott szinten

Table 1. Least squares means and standard errors for several growth and carcass traits by different
MYOG genotypes

genotype (1); live weight (2); growth rate (3); net growth rate (4); daily feed intake (5); carcass weight
(6); backfat thickness (7); ham (8); shoulder(9); loin (10); lean meat (11)

A PRLR gén valtozatai kapcsoltsagot mutattak a 21 napos sullyal magyar
nagyfehér, valamint az 6sszes szlletett, illetve élve szlletett malacszammal mind
a magyar nagyfehér, mind pedig a magyar lapaly fajta esetében (Kovacs és mtsai,
2010).

A KIT gén a hampshire x nagyfehér keresztezésben enyhe hatassal birt a hema-
tolégiai paraméterekre, az | allélvaltozat a nagyobb sziletési sullyal volt kapcsolt.
A KIT gén valtozatai nem mutattak 6sszefliggést a vizsgalt allatoknal a petefészek,
a here és a spermium tulajdonsagaival, kivéve a Il genotipust, amely nagyobb
hereatmérdvel és a spermatogenezis soran alacsonyabb mérték(i degenerativ
elvaltozasokkal volt sszekdthetd (Fésiis és mtsai, 2005, 2006).

POPULACIOVIZSGALATOK, MIKROSZATELLIT

Az egygénes vizsgalatokkal egyltt szarmazas és populaciévizsgalatokat is
végeztlnk tobbféle fajon. Ekkor a parhuzamos genotipizalasok szemszdgébdl
leginkdbb automatizalhaté DNS markerek a mikroszatellitek voltak, amelyek a
genomban egyenletesen szétszérva talalhatd révid ismétiédési DNS-motivumo-
kat hordozé mintazatok. Sertés esetében az Orszagos Mez8gazdasagi Mindsité
Intézet kérte a mangalica tdrzstenyészetek DNS alapu vizsgalatat. Ezen vizsgalatok
eredményei szerint a mangalica jelentds eltérést mutatott a tobbi fajtatdl (Zsolnai
és mtsai, 2006), amely adatot ugyanabban az évben spanyol kutaték eredményei
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(Garcia és mtsai, 2006) is megerGsitették (Fst>0,2). Sajat vizsgalatainkban a
mangalica szinvaltozatokként vald értelmezését elvetettilk, és azok fajtaként vald
megitélését tamasztottuk ala (2. tablazat) (Zsolnai és mtsai, 2006), amelyet késébb
mas markerekkel és mas egyedek hasznéalataval is megerdsitettiink (Zsolnai és
mtsai, 2013a) (2. tablazat). A harom fajta genetikai tavolsaga egymashoz képest a
kbzepes mértékd elkllondlést indikald hatarok kozott mozgott. A szerzék remélik,
hogy mikroszatellit alapu kutatasi eredményeiknek is szerepe volt a mangalica szin-
valtozatok 2006-ban tértént kiilon fajtaként vald elismerésében. Ezek a vizsgalatok
arra is ramutattak, hogy genetikai hattér alapjan a tenyészetek kozotti kiildnbség
is kimutathatd, ami igény esetén segitheti a tenyésztéi munkat.

2. tablazat
Mangalica fajtak paronkénti genetikai tavolsag (Fst) értékei
Fecskehasu (1) Szdéke (2)
Sz6ke 0,064™/0,062°N"
Voroés (3) 0,099™/0,0918NP 0,095m/0,0755N°

™ mikroszatellit markerekkel kapott értékek (Zsolnai és mtsai, 2006)
SNP SNP markerekkel kapott értékek (Zsolnai és mtsai, 2013)

Table 2. Pairwise genetic distance of the Mangalitza breeds

Swallow-Belly Mangalitza (1); Blond Mangalitza (2); Red Mangalitza (3)

Az id6 elérehaladtaval a mikroszatellit vizsgalatok egyre inkabb hattérbe
szorultak, kuloénos tekintettel a teljes genomot lefedé SNP (egypontos nukleotid
polimorfizmus) chipek megjelenésére, mely az adott egyed tdbb tizezer genetikai
helyének egyideju tipizalasat teszi lehetévé. Természetesen ez nem jelentette
szlUkségszerlien a mikroszatellitek vizsgalati repertoarbdl valé eltlinését, hiszen
ezeknek a markereknek alkalmazasaval olyan egyedeket lehetett kivalasztani,
amelyek a legnagyobb valészinliséggel sorolédtak be sajat csoportjaikba. llyen
egyedkivalasztast alkalmaztunk pl. a MANGFOOD projekt keretében, ahol célunk
volt a mangalica fajtékra jellemzd, eredet igazolasra alkalmas marker megtalalasa.
A projekt elindulasat korabbi, a mikroszatellitekkel kapott, eredményeink is jelentés
mértékben tamogattak.

KONZORCIUMI MUNKA

Az emlitett MANGFOOD projekt is, amelyben harom kutatéintézet és harom
vallalkozas vett részt, kivalé példa arra, hogyan lehet egy adott, jol definialt tulajdon-
saggal kapcsolt DNS régiét, annak pontos helyét azonositani. Ebben a projektben
SNP chipeket hasznaltunk a mangalica, mint minéségi tulajdonsag hatterének
feltarasara, amelyet Uj generacids szekvencia adatok analizise (Molnar és mtsai,
2014) és laboratoriumi diagnosztikai eljaras kifejlesztése kdvetett (Koppanyné és
mtsai, 2013). A laborat6riumi eljaras |étrejbtte, illetve a projekt sikeres lezarasa utan
két DNS-alapu gyorstesztet is kifejlesztettink (Szantd-Egész és mtsai, 2016; Zsolnai
és mtsai, 2017). Az RPA (rekombinaz polimeraz sokszorositas) technikat alkalmazé
gyorsteszt (Zsolnai és mtsai, 2017) telepi korilmények kdzott is jol hasznalhato,



198 Zsolnai és Anton: Sertés genom, tenyésztés, fenotipusok és termelési tulajdonsagok

1. dbra Mangalica kimutatéasa kolbaszbdl és méjkrémbdl

X 22 8 4 5 6 7

1: homogenizalt mangalica kolbasz; a homogenizalt kolbaszhoz desztillalt vizet adtunk, a reakcidhoz
avizes fazist hasznaltuk, centrifugalasi lépést nem alkalmaztunk. 2: homogenizalt mangalica kolbasz;
homogenizalas utan DNAreleasy® kezelést alkalmaztunk, a reakcidhoz a vizes fazist hasznaltuk,
centrifugalasi |épést nem alkalmaztunk. 3: mangalica majkrém; desztillalt vizes homogenizélas,
centrifugalas nélkul. 4: DNS minta nélkuli reakci6. 5: nem mangalica kolbasz; el6készités a korabbi
leiras szerint (1). 6: nem mangalica kolbasz; el6készités korabbi leiras szerint (2). 7: nem mangalica
majkrém: el6készités korabbi leirds szerint (3).
Figure 1. Detection of Mangalica from sausage and liver paté

1: homogenized Mangalica sausage; distilled water was added to the homogenized sausage, and
sample was taken from aqueous phase without prior centrifugation. 2: Homogenized Mangalica
sausage; after homogenization, DNAreleasy® treatment was applied; sample was taken from
aqueous phase without prior centrifugation. 3: Mangalica liver paté in distilled water; without prior
centrifugation step. 4: Nontemplate control. 5: Non-Mangalica sausage prepared as described (1).
6: Non-Mangalica sausage prepared as described (2). 7 Non-Mangalica liver paté prepared as
described (3).

mert az eredmény tesztcsikrol olvashato le (7. abra). Mindkét eljaras (Szanté-Egész
és mtsai, 2016; Zsolnai és mtsai, 2017) azonos vonasa, hogy izotermalis DNS-sok-
szorositassal dolgozik, ezért a hdmeérséklet ciklikus valtoztatadsara nincs sziikség.
Ezen eljarasok tovabb fejleszthetdk akar mobiltelefon alkalmazassa is. Az ilyen
fejlesztési irany magaval vonja azt a lehetéséget is, hogy az adott tulajdonsagok
genetikai hatterét a tenyészték mar az ellés helyén megismerhessék és azonnal
tenyésztési dontést hozhassanak az egyedrél, mar jéval a varhato tulajdonsagok
megjelenése el6tt. A kdvetkezd fejezetben a mért tulajdonsagot befolyasold ge-
netikai hattér megismerésére mutatunk be tovabbi példakat.
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POPULACIOVIZSGALAT ES TELJES-GENOM KAPCSOLTSAGI
VIZSGALATOK, SNP-CHIP, SZEKVENALASOK

A mangalica SNP-chip vizsgalatok melléktermékeként rendelkezésre allnak
olyan markerek is, amelyek az adott fajtara jellemz@ allélokat hordozzak. A harom
mangalicafajta tdbbféle statisztikai médszer kombinalasaval végzett genetikai
feltarasan keresztlll - melyek a mara a drasztikusan lecsdkkent ari SNP-chip
vizsgélatokon alapultak - ramutattunk példaul a voros és sz8ke mangalica kozott
legszembet(inébb kildnbséget mutatd markerekre (Zsolnai és mtsai, 2013a;
2013b). Ezen markerek, késébbi kutatasunk szerint (Balteanu és mtsai, 2021), a
vords-sz6ke szinek lehetséges okozdjara, az Ujraszekvenalassal feltart SLC45A2
gén véltozataira vezethetdk vissza. Az SLC45A2 fehérje a melanoszéma pH és a
tirozinaz aktivitas kulcs szabalyozéja (Bin és mtsai, 2015), amely kapcsolt a haj, a
szem és a bdr szinével (Fracasso és mtsai, 2017) és a barnulasi képességgel (Nan
és mtsai, 2009). Lovaknal (Mariat és mtsai, 2003), kutyaban (Wijesena és Schmutz,
2015), illetve szarvasmarhaban (Rothammer és mtsai, 2017) is detektaltak e gén
hatasat a szérszinre. A vordés mangalicaban megtalalt misszensz mutaciok kozul
ketté, PANTHER (Thomas és mtsai, 2003) elérejelzés szerint, a génmikoédés meg-
szlinésével jar. A gén megtalalasanak folyamata jol illusztralja, hogy kozeli fajtak
genomialis 6sszehasonlitasa is alkalmas az adott fenotipus, vagy mért tulajdonsag
hatterében allé gén azonositasara.

A fajtak teljes genomjainak vagy orszaghatarokon talnyulé fajtak 6sszevetésekor
tobbféle, addig nem ismert jelenséget fedtlink fel. Igy példaul a Magyarorszagon
mintazott vaddisznok és a harom mangalicafajta a teljes genomvizsgalat alapjan
nem kildnbodztethetd meg egymastol (2. abra) (Balteanu és mtsai, 2019). A min-
tazott vaddiszndk a harom mangalica besorolasanak megfeleléen helyezkedtek
el a filogenetikai fan, amely alatamasztja azt a feltételezést, hogy a fiatal egyedek
csikozottsaga vélhetéen nem fliggetlen a vaddisznéknal lathaté hasonlé mintazat-
tol. Az abran az is megfigyelhetd, hogy az Erdélyben mintazott vaddiszndék nem
mutattak hasonlésagot a mangalica fajtakkal. Ebben az SNP alapl 6sszehasonli-
tasban a roman voros és a magyar vords mangalica elkilonllése is megfigyelhetd
(Bélteanu és mtsai, 2019; kiegészitd kép S1), felvetve azt a kérdést, hogy esetleg
a Magyarorszag szamara elveszett apai vonalak leszarmazottait latjuk-e a roman
vOrds mangalicak kozott?

A sertésre kidolgozott SNP-chip kit(in6en miikodik vaddiszndn, naluk is hasznal-
hat6 a genomialis hattér jellemzesére a technika még akkor is, ha csak vaddiszno
avizsgalat targya. Igy példaul a varosi és nem varosi kdrnyezetben élé populaciok
Osszevetése soran (Heltai és mtsai, 2018) sikerUlt egy f6 régiét azonositani a sertés
SNP chip hasznalataval, illetve az emlitett régié Ujraszekvenalasaval. it vélhetben
egy viselkedésre hatd, illetve a stressztlirést szabalyzé kandidans gént sikertilt
azonositani a varosi kdrnyezetben élé populacidban.

Mint korabban emlitettlk, a mikroszatellitek a tenyészetek kozotti kildonbséget
is képesek voltak megmutatni. Ugyanez fokozottan érvényes az SNP-chipek ese-
tében. Egy ilyen eredményt lathatunk a magyar nagyfehér (MNF) fajtaban, ahol
az els@ vizsgalati elrendezésben egy jol kérllhatarolt, homogén allomanyt muta-
tunk be (3. abra). A vizsgalatokbdl néhany fajtat eltavolitva és populacidégenetikai
»mikroszkdpunkat” nagyobb felbontasba allitva a MNF tenyészetek szerinti tago-
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2. abra Mangalica fajték, vaddisznd, duroc, pietrain, nagyfehér, hampshire sertések
filogenetikai faja
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Figure 2. Phylogenetic tree of Mangalitza breeds

voros: Red, fecskehasu: Swallow-belly, széke: Blond, vaddiszné: wild boar, magyar: Hungarian,
roman: Romanian
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3. abra Magyar nagyfehér sertések csoportba/csoportokba sorolasa a vizsgalt populaciok
fliggvényében principalis komponens analizissel
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MNF: magyar nagyfehér. A komponensek sajatértékei a bal oldali abran: 1:33; 2:13; 3:9. A kompo-
nensek sajatértékei a bal oldali 4bran: 1:20; 2:11; 3:9.

Figure 3. Clustering of Hungarian Large White pigs in different context via principal component
analysis

MNF: Hungarian Large White, sz6ke mangalica: Blond Mangalitza. The eigenvalues of the components
on the left side are 1:33; 2:13; 3:9. The eigenvalues of the components on the right side are 1:20;
2:11; 3:9.

z6dasat lathatjuk. Flggetlenll az alkalmazott genetikai markertél ezen informacio
a tenyésztés egyik fontos segitdje lehet.

MNF esetében az egygénes és populacidégenetikai vizsgalatokon tul lehetésé-
glink adodott feltard jellegl kutatast végezni a csecsszamot befolyasolé allélok
meghatarozasara (nem kozolt eredmények), illetve kiilonb6z6 szaporodasbioldgiai
adatok mogott rejlé kapcsolt markerek felfedésére. Az utébbi esetben 11 tdrzste-
nyészet 300 kocajanak tobbéves szaporodasbioldgiai adatait, az 6sszes szlletett
malacszamot (TNB), szlletéskori alomsulyt (LWA), holtan szliletett malacszamot
(NBD), 21 napos atlagos alomsulyt (M21D) és a fialasok kozétti intervallumot (IBL)
vizsgaltuk (Balogh és mtsai, 2019, 2020). A vizsgalatot kovetéen harom SNP-t
azonositottunk, amelyek hatassal voltak az 6sszes szlletett malacszamra. Ezek a
l6kuszok az 1., 6., 13. kromoszoman talalhatok. Hét I6kusz mutatott jelentds 6ssze-
flggést a szlletéskori alomsullyal az 5., 6., 14., 16., 17. és az X kromoszéman. Hét
I6kuszt talaltunk az 5., 6., 13., 14., 15., 16. és 18. kromoszdman, amelyek hatassal
vannak a holtan szliletett malacszamra. Egy l6kusz mutatott 6sszefliggést a mala-
cok 21 napos alomsulyaval az 1. kromoszdman. Tovabbi egy I6kuszt talaltunk a 8.
kromoszéman, amely dsszefliggésbe hozhaté a fialasok kozétt eltelt idd hosszaval.
A megtalalt I6kuszok szamossagan, a -log, P és a hibas felderitési arany értekein
lathato (3. tablazat), hogy azon tulajdonsagok, amelyek mar a sziletéskor megal-
lapithatéak (TNB, LWA, NBD) kedvezdbb megbizhatdsagi értékeket produkaltak
a megtalalt I6kuszokat illetéen, mint a késébb jelentkezd, kdrnyezeti hatasok altal
jobban befolyasolt tulajdonsagok (M21D, IBL) esetében. Nagyobb mintaszamokkal
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3. tablazat

Magyar nagyfehér sertés teljesgenom vizsgalati eredménye
Marker azonosito, kromoszéma: | -log,,P | Markerhez kézeli gén(ek) | MAF FDR
kapcsolt tulajdonsag pozicié 3) 4) 5)
Q) @)
rs80878088, TNB 1:88143914 6,00 RFPL4B, MARCKS, 0,298 0,016
rs336610321, TNB 6:2594634 7,86 | FBXO31 FOXL1, MTHFSD | 0,299 6,88e-4
rs326153933, TNB | 13:139009753 | 6,22 FGF12 0,364 0,015
rs81382693, LWA 5:1912703 10,35 ARHGAPS, PRR5 0,425 1,10e-06
rs340060083, LWA 6:70048043 5,87 PADI2, PADI1 0,397 | 9,49e-03
rs345681434, LWA 14:39399038 8,56 MED13L, TBX3 0,115 | 4,53e-05
rs81459332, LWA 16:48711236 7,76 ERBB2IP 0,155 1,74e-04
rs80882327, LWA 17: 57391800 8,47 BMP7 0,492 | 4,22e-05
rs81473286, LWA X:8718698 10,46 AMELX, ARHGAP6 0,446 1,73e-06
rs319594780, LWA X:135147279 7,72 SLITRK klaszter 0,348 1,59e-04
rs81382693, NBD 5:1912703 10,95 ARHGAPS 0,425 | 5,56e-07
rs340060083, NBD 6:70048043 5,43 PADI2, PADI1 0,397 | 3,03e-02
rs80893810, NBD 13:183254699 8,29 CADM2, LIPI SNORA70 | 0,335 | 1,27e-04
rs80845657, NBD 14:41396206 6,72 RPL6, TBX3 0,095 | 2,35e-03
rs329723588, NBD 15:152057161 6,81 SCLY 0,090 | 2,58e-03
rs338594773, NBD 16:70502947 5,90 EBF1 0,365 1,24e-02
rs333328959, NBD 18:8927486 5,15 BRAF, MKRN1, PPAR 0,069 | 4,99e-02
rs699316219, M21D | 1:200350940 5,62 ARF6, ABHD12B 0,461 0,117
rs81301813, IBL 8:140274549 7,56 PKD2, SPP1, MAPK10 0,001 1,35e-03

Az 6sszes szlletett malacszammal (TNB), szlletéskori alomsullyal (LWA), holtan szlletett ma-
lacszammal (NBD), 21 napos atlagos alomsullyal (M21D) és fialasok kozotti intervallummal (IBL)
Osszefliggésben 1évd 16kuszok, genomialis elhelyezkedésiik és a szomszédos gének.

MAF: a kisebb szamossaggal eléfordulé allél gyakorisaga; FDR: hamis felderitési arany
Table 3. The loci associated with TNB, LWA, NBD, M21D, IBL

marker ID (1); chromosome:position (2); candidate gene(s) near the marker (3); Minor Allele Frequency
(4); False Discovery Rate (5)

és a kornyezeti hatasok monitorozasaval vélhetden tébb kapcsolt I6kuszt lehetne
javasolni a szelekciés munka kdnnyitésére, eredményesebbé tételére.

LEHETOSEGEK

Az Uj generacios szekvenalasi és az SNP chip arak csokkenésével (pl. 60 ezer
SNP vizsgalati ara megegyezik 12 mikroszatellit vizsgalati araval) eljott az alkalom,
amikor érdemes atéllni a szarmazasellendrzés terén is a teljes genomvizsgalat
soran kapott adatok felvételére. Ezen adatok ugyanis kdnnyen illeszthetéek mar
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meglévé adatbazisokhoz és sokkal nagyobb informaciémennyiséget hordoznak
az egy vagy néhany tucat mikroszatellit markerrel szemben.

A genotipizalasi arak jelentés csdkkenése Ujabb taviatokat nyit, amelyet egyrész-
rél a neurdlis haldk tanitasa tesz lehetévé. Laboratériumunkban 85-100 szazalékos
pontossaggal a sulygyarapodasra vonatkozéan tudunk elérejelzést tenni az SNP
adatok és minimalis kérnyezeti informacié felhasznalasaval. Bar ez a munkank
mas faj adatainak felhasznalasaval valdsult meg (nem kdzolt eredmények), de
megmutatja az utat példaul a szaporodasbiolégiai jellemzék tomeges SNP in-
formacidkon alapuld elbrejelzésére (nem kdzolt eredmények). Jelenleg egyetlen
hatranya az eljarasnak, hogy viszonylag kevés genotipus és kérnyezetei adat all
rendelkezéslinkre. Mindketté kdnnyen orvosolhato, hiszen a teljes genomvizsgalat
ara 6sszemérhetd a mara hagyomanyosnak szamitd mikroszatellit vizsgalatokkal
tehat egyre tdbb genetikai adat valik hozzaférhetévé. Elindult tovabba a Digita-
lis Agrar Stratégia program is (https://digitalisjoletprogram.hu/hu/tartalom/das-
magyarorszag-digitalis-agrar-strategiaja), amelybdl részletes kdrnyezeti adatokhoz
vald hozzaférést remélink.

Természetesen mindezen adatok semmit sem érnek a tenyészték munkaja és
korrekt, standardizalt, a hagyomanyos méréseken alapuld adatok felvétele nélkul.

Masrészrdl a teljes genom koltséghatékony megismerése a megfeleld vizualiza-
ciés technikak alkalmazasaval alkalmas azon folyamatok megjelenitésére, amelyek
példaul egyes fajtan bellli csoportok genetikai sodrodasat vagy beszlkullését
jelentik (nem kozolt eredmények), igy a tenyészték idében tudnak beavatkozni a
tenyésztési tervbe.

Lehet&séglink nyilt emellett olyan kutatasban is részt venni, amely a bélbdl izolalt
baktériumok vizsgalataval foglalkozik (Dang és mtsai, 2019). Ahogy az emberek
egészségét (Claesson és mtsai, 2012), (igy a sertések gazdasagi mutatéit is jelen-
tésen befolyasolja a bennulk él6 baktériumkdzosség (Bergmaschi és mtsai, 2020).
Ezen kdzbsség atfogd genetikai vizsgalata adott a mai technolégiak mellett akar
nagy atereszté képességu szekvenalasi, akar chip alapi megkdzelitéssel (Vigors
és mtsai, 2020). Ez lehet6vé teszi nem csak a sertésgenom és a kérnyezet, hanem
a sertésgenom — kdrnyezet — baktériumkozosség harmas egymasra hatasanak
megismerését, kihasznalasat is.

Végil megemlitiink néhany olyan projektet, amelyek a vizsgalt egyedek szama-
nak ndvelésével szévetspecifikus vizsgalataival, transzkriptoma illetve epigenetikai
analizissel, tagabb célok megvaldsitasat tlizték ki. A FarmGTEx (haszonallatok
szovetspecifikus expresszidja) projekthez 50 vagy annal tébb egyed transzkriptoma
adataval, RNS szekvenciaival lehet jelentkezni, ezzel segitve a haszonallatok
genetikai és genomon tdli szabalyozé rendszerének megértését egy atfogd
szOvetspecifikus expresszios térkép létrehozasaval. llyen térkép preprint szerve-
ren, szarvasmarha faj esetében mar elérhetd (Liu és mtsai, 2020). A transzkriptéma
adatok természetesen magukba foglalnak olyan nem kédold, révid vagy hosszu
RNS szekvenciakat is, amelyek hatassal birnak az egyed tulajdonsagaira (Liang és
mtsai, 2018). A FAANG (az allati genom funkcionalis magyarazata, meghataroza-
sa) projekt 2015 6ta vallalja fel a kutatasi prioritasok meghatarozasat, nemzetkozi
kutatasok dsszehangolasat a genom és fenotipus kozotti kapcsolat megértése
érdekében (https://www.faang.org/desc).
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MOLEKULARIS GENETIKAI ES GENOMIKAI MODSZEREKKEL
VEGZETT VIZSGALATAINK EREDMENYEI ES PERSPEKTIVAI
KULONOS TEKINTETTEL A HAZAI KISKERODZO AGAZATRA

KUSZA SZILVIA — JAVOR ANDRAS - BOSZE ZSUZSANNA — KUKOVICS SANDOR

OSSZEFOGLALAS

A szerzdk jelen cikklkben réviden dsszefoglaljak az elmult 15 évben a kilénb6zé kiskérédzé
fajokkal és fajtakkal folytatott kutatdsi munkajuk eredményeit. Bemutatjak a laboratériumi ered-
mények miként hasznosultak, hasznosulhatnak a gyakorlati tenyésztésben, és milyen irdnyban
haladhatna a kiskér6dzd agazat a modern genomikai médszerek alkalmazasanak segitségével.
Felhivjak a figyelmet azilyen tipusu vizsgalatok &gazatra gyakorolt hatésara és szikségszerliségére
is, ami a valtozé piaci és kornyezeti korlilmények kézepedte egyre csak fokozodni fog. A tanulsagok
levonasa utan javasoljak a genomikai alapu vizsgalatok kiterjesztését és az eredmények mielébbi
gazdalkodasi gyakorlatba valé atlltetését a magyar kiskérédz6 agazatban.

SUMMARY

Kusza, Sz. - Javor, A. — Bésze, Zs. — Kukovics, S.: RESULTS AND PERSPECTIVES OF MOLECULAR
GENETICS AND GENOMICS STUDIES WITH SPECIAL FOCUS ON THE HUNGARIAN SMALL
RUMINANT SECTOR

In the present study, authors shortly summarize their main research and results on small ruminant
species and breeds over the past 15 years. Then, they present how results from the laboratory can
/could be used in practical animal breeding and how the small ruminant sector could move using
modern genomic methods. They also draw attention to the impact and necessity of this type of
study in the sector, increasing while changing market and environmental conditions. After drawing
lessons, the authors recommend extending the genomics-based studies and taking the results into
practice in the Hungarian small ruminant sector as soon as possible.
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BEVEZETES ES IRODALMI ATTEKINTES

A magyar kiskér6dz6 agazat mai képét alapvetéen meghatarozzak a hagyo-
manyok, a gazdasagi-, tarsadalmi viszonyok, a humaneréforras minésége és
rendelkezésre allasa, valamint a természeti és jogi kdrnyezet.

A piachoz val6 alkalmazkodas megkoveteli a versenyképesség és a hatékonysag
ndvelését. Ezek a célok pedig csak az Uj tudomanyos eredmények felhasznala-
saval, gyakorlatba Ultetésével érhetéek el.

A piaci verseny élesedése magaval vonja az innovacio sebességének szik-
ségszer(i fokozddasat is. Fokozni és gyorsitani kell a kutatasi tevékenységet,
de ami még talan ennél is fontosabb, az eredményeket az eddigi gyakorlatnal
gyorsabban kell a gazdalkodasba atultetni. Az Uj kutatasi eredmények gyakorlati
felhasznalasank gyors kidolgozasa, majd széleskor( elterjesztése a gazdalkodasi
gyakorlatban, meghatarozé az agazat sikere és fenntarthatésaga szempontjabél.

Kulcselemet jelent a kutatas és a mikddd gazdasag kapcsolatrendszere, ta-
volsaga, valamint a juhaszatok innovacids készsége és képessége.

A kutatas és az innovacié szamara rendkivil széles tér all rendelkezésre. Az al-
lattenyésztési kutatasok hagyomanyos modszereinek alkalmazasan tul a fajta-6sz-
szehasonlito keresztezések eredményességének vizsgalata, a tenyészértékbecslés
elemeinek korszer(sitése, a populacidgenetikai értékelés fejlesztése, a molekularis
genetikai lehet8ségek kihasznalasa, felhasznalasa egyarant kiaknazhato. Ugyan-
igy fonos figyelmet forditani az agazat szakmapolitikai fejlesztésére, valamint a
kbzgazdasagtan, a vezetés- és szervezéstudomany eszkozeinek kihasznalasara is.

Altalanos trend, hogy a fejlesztések egyre dsszetettebb ismereteket és megol-
dasokat igényelnek, gyakran egymastol tavoli tudomanyterlletek eredményeinek
integralasat is megkovetelik. Ez a kutatasban is személetvaltast és Uj gyakorlatokat
kévetel meg. Raadasul ma mar természetes, hogy a kutatas nem tekinthetd befe-
jezettnek az eredmények megszUlletésével, hanem annak mihamarabb ,termékké”
kell valnia. Csak az biztosithatja a tudomany Iétjogosultsagat, ha az Uj tudomanyos
eredmények hatékonyan hozzajarulnak az 4gazat és a szakma fejlédéséhez.

A tejfehérje gének egyike azon termelést befolyasol6 géneknek, melyeket
elséként vizsgaltak gazdasagi haszonallatok esetén. Szarvasmarha és kecske
fajokban szamos tanulmany szlletett, azonban juh faj esetén a tejfehérje gének
polimorfizmus vizsgélata kevésbé volt intenziv. Ennek ellenére az eddig azo-
nositott fehérje mintazatok sokkal komplexebbnek és érdekesebbnek tlinnek a
masik két kér6dz8 fajhoz viszonyitva. A genetikai variansok csoportosithatéak a
kecsketejben szintetizalt mennyiséglk alapjan, igy megkllénbdztetlink ,magas-,
.kOzepes-”, és ,alacsony tipusl” varidnscsoportokat. Ennek megfeleléen az A, B
és C varianst hordozo6 egyedek tejében kb. 3,6 g/l mennyiségben van jelen a_,-
kazein, ezért ezek a ,magas tipusba” tartoznak, az E varianst hordozdkat kb. 1,6
g/l mennyiséggel a ,kdzepes-”, a D és F varianst hordozokat (0,6 g/l) pedig az
»alacsony tipusba” soroltak. A k-kazein jelentésége a micellak kialakitadsaban és
stabilizalasaban rejlik, valamint ennek jelenléte teszi lehetévé a fehérje molekulak
Osszkapcsolddasat és az alvadékka gél formaban valé 6sszeallasat. A sajtgyartas
soran a fenil-alanin — metionin kdzotti peptid kotésének felhasitasa torténik meg,
és a folyamat ad szabad teret a tovabbi 6sszekapcsolédasoknak.

A B-laktoglobulin a kérédzék tejében talalhaté legfontosabb savéfehérje, meg-
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talalhatd egyéb fajok tejében, de a nyulfélék tejébdl és a humantejbdl hianyzik
(Moioli és mtsai, 1998). King mar 1969-ben kimutatta, hogy a kiilénb6z6 juhfajtak
mas és mas B-laktoglobulin varianst orokitenek. Az A és B variansokat a 20-as
aminosav helyzete szerint klildnboztetik meg. Erhardt (1989) irta le, hogy a C va-
rians tulajdonképp az A varians egy altipusa, amelyben a 148. aminosav arginin
helyett glutamin szerepel a lancban.

Hushasznositasu allatok tenyésztésében az alapveté cél a ndvekedési erély,
a kedvezd szaporodasbioldgiai mutatdk és az ellenalld képesség megdrzése és
fejlesztése. Mindez a minél jobb minéségli és gazdasagos hustermelés elérése
céljabol valdésulhat meg. Ennek tudatos tervezésében hathatds segitséget jelen-
tenek az egyes termelési mutatdk valtozasainak tudomanyos vizsgalatai, és a
hozzajuk kapcsol6doé genetikai vizsgalatok altal nyujtott informaciok. A ndveke-
dést befolyasold gének azonositasat és tenyésztésben valé felhasznalasat célzod
vizsgalatok alapjan azonban egyrészt az egyes gének kifejez8dése eltérd lehet a
kilonb6z6 fajtak esetében, masrészt az elsédleges értékmérd tulajdonsagokat
—mivel azok altalaban mennyiségi tulajdonsagok-, igy a hustermelést is szamos
gén egyUttesen hatarozza meg. Ezen gének és genetikai szabalyozo folyamatok
megismerése elsddleges és alapvet6 feladat. Az igy megszerzett informaciok fel-
hasznalasa pedig a hlishasznositasu juh fajtak termelésének javitasara szolgald
tenyésztési programok tervezésénél is elengedhetetlen, tehat a hazai juh agazat
sem nélkll6zheti a molekularis genetikai vizsgalatokat.

A molekularis genetika rendkivil informativnak bizonyult a haszonallatfajok
Ujabb evollcids torténetének megértése, valamint genetikai valtozatossaguk felta-
rasa tekintetében, ami olyan alapvetd szempont, amit mindenképpen figyelembe
kell venni a meg&rzési prioritasok, és a regiondlis, fajtara szabott programok
kialakitasakor.

A betegségekkel szembeni rezisztencia vizsgalatok ugyancsak egyre inkabb
elétérbe kerllnek a genetikai, genomikai médszerek fejlédésével. A Caprine
Arthritis Encephalitis virus (CAEV) fert6zottség a magyar kecskeallomanyban
30%-0s aranyban volt jelen (Kukovics, 2003 a, b, ¢). Szamos orszagban kezdtek
vizsgalatokat annak megallapitasara, hogy van e kilonbség a fajtak kozott a
CAEV-re valo fogékonysagban. Az f6 hisztokompatibilitasi komplexben (MHC)
sok egymastdl eltérd funkciéval rendelkezd fehérje kddolasaért felelés gént azo-
nositottak. Régota ismert megfigyelés, hogy szamos betegség iranti fogékonysag
szoros 0sszefliggést mutat bizonyos klasszikus MHC gének bizonyos alléljainak
jelenlétével, de az MHC-ben talalhaté mas polimorf gének is kapcsoltak lehetnek
bizonyos betegségekkel.

Svéajcban a CAEV fert6z6ttség klinikai tlinetei és a fajta kozotti 6sszefliggés
kimutatasara DNS fingerprint médszert alkalmazva egyértelmd kapcsolatot talaltak
a szanentali fajtaban a virus indukalta betegségre valé érzékenység és egy DNS
sav kdzott (Dolf és Ruff, 1994). Azonban nem allt fenn ez a megallapitas az alpesi
fajtanal. A toggenburgi fajta vizsgalata esetében egy masik DNS savot kaptak
meghatarozd eredményuil.
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ANYAG ES MODSZER
Tejtermeld képesség bioldgiai hatterének fejlesztése kiilbnb6zé juhfajtakban

A gyapjumintak vétele minden esetben tépéssel tortént és azok egyedenként
kilén nylonzacskékba keriltek. A teljes vér az allatok torkolati vénajabél (vena
jugularis) lett véve EDTA véralvadasgatlot tartalmazo vérminta vevd csdvekbe
allatorvos segitségével, allatonként Uj injekcios tlit hasznalva a keresztszennye-
zesek elker(ilése celjabol. A mintakat a vizsgalat megkezdéseig -20°C-on taroltuk.

A minték a Debreceni Egyetem Allatgenetikai laboratériumaba (Agrar Genomikai
és Biotechnologiai Kdzpont (AGBK) jogelddie) kerlltek és ott kerilt sor a genetikai
vizsgélatok elvégzésére.

A genomialis DNS kivonasa vérbdl Zsolnai és Orban (1999) mddszerét ko-
vetve tortént, mig gyapju mintabol a FAO/IAEA (2004) protokolljat hasznaltuk.
A kivont DNS mennyiségét Nanodrop ND-1000 spektrofotométerrel (Thermo
Fisher Scientific, Wilmington, DE, USA) ellenériztik.

A polimorfizmus vizsgalatokat réviden 6sszefoglalva az 7. tablazatban mutatjuk be.

Hustermeléképesség biologiai hatterének fejlesztése kiilbnbdzd juh
genotipusokban

Ebben a vizsgalatunkban kllénbz6 juh genotipusok mintainak felhasznala-
saval két hustermelésre hatd gén (kalpasztatin (CAST), inzulin-szer(i ndvekedési
faktor kété fehérje-3 (IGFBP-3) polimorfizmusat, illetve annak hustermelési, vagasi
tulajdonsagokra gyakorolt hatasat vizsgaltuk, PCR restrikcids fragment-hossz
polimorfizmus (PCR-RFLP) és egyszall DNS konformacid polimorfizmus (PCR-
SSCP) modszerekkel. A munkankban Zhou és mtsai (2007), Eftekhari-Shahroudi
és mtsai (2006), Lan és mtsai (2007), valamint Kumar és mtsai (2006) mddszer-
tanat kdvetve. A vizsgalatba vont genotipusonkénti elemszamot a 2. tablazatban
mutatjuk be.

Tejtermel6 képesség bioldgiai hatterének fejlesztése kiilbnbdzé
kecske fajtakban

A kUldnb6z4 tipust mintak levétele, genomialis DNS izolalasa, tarolasa azonos
mddszerekkel tortént, mint a juh fajtak esetében.

A kecske fajtakon végzett polimorfizmus vizsgalatokat réviden 6sszefoglalva
a 3. tablazatban mutatjuk be.

Génmegdrzésre iranyuld vizsgalatok juh fajtakban

Tobb cigaja és zackel fajtakdrbe tartozé juhfajtat, magyar rackat és kiilonb6z6
merin6 vonalak vizsgalatait is elvégeztik, jelen tanulmanyban azonban csak a
gyimesi racka és curkana juhfajtak kialonb6zé dkotipusainak ésszehasonlitd
vizsgalatat mutatjuk be.

A genomialis DNS izolalasat a tépéssel torténé gyapjuminta vételt kdvetben,
a FAO/IAEA (2004) protokollja alapjan végeztiik el. A kivont DNS mennyiségét
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2. tablazat
Vizsgalatba vont allatok szama mdédszertan és genotipus szerint
CAST IGFBP-3
genotipus (1) SSCP RFLP RFLP

maodszer (2)

gyimesi racka (3) 15 15 15
gyimesi racka X beltex (4) 8 7 8
gyimesi racka X brit tejeld (5) 15 14 15
gyimesi racka X charollais (6) 9 9 9
gyimesi racka X dorper (7) 6 6 6
gyimesi racka X ile de france (8) 14 14 14
gyimesi racka X német feketefejd husjuh (9) 5 5 5
gyimesi racka X suffolk (10) 11 11 11
gyimesi racka X texel (11) 21 20 21

Table 2. Sample sizes based on genotyping methods and genotypes

genotype (1); method (2); Transylvanian —Gyimesi- Racka (3); Transylvanian —Gyimesi- Racka X
Beltex (4); Transylvanian —Gyimesi- Racka X British Milksheep (5); Transylvanian -Gyimesi- Racka
X Charollais (6); Transylvanian —Gyimesi- Racka X Dorper (7); Transylvanian —Gyimesi- Racka X lle
de france (8); Transylvanian —Gyimesi- Racka X German Black head (9); Transylvanian —Gyimesi-
Racka X Suffolk (10); Transylvanian —Gyimesi- Racka X Texel (11)

Nanodrop ND-1000 spektrofotometerrel (Thermo Fisher Scientific, Wilmington,
DE, USA) ellendriztik, a DE AIIatgenetlka| laboratériumban (AGBK jogeldd).
A tovabbi Iépések az 6sszehasonlitd tablazatban tekinthetéek meg (4. tablazat).

Betegséggel (Caprine Arthritis Encephalitis) szembeni ellenalloképesség biolo-
giai hatterének fejlesztése kecske fajtakban

Munkank soran 560 vérminta a kovetkezd, Magyarorszagon tenyésztett fajtakbol
szarmaznak (a zaréjelben a vizsgalt egyedek szama lathato): tejelé magyar barna
kecske (84), tejel6 magyar tarka kecske (51); tejel6 magyar fehér kecske (143);
szanentali (196); keresztezett (35); parlagi (5) és magyar nemesitett kecske (46).

A vizsgélatba vont egyedek eltéré nagysagu allomanyokbdl, az orszag k-
16nb6z6 helyszineirdl szarmaznak. Egyedenkent 1 ml teljes vert allatorvos vett,
EDTA véralvadasgatlot tartalmazéd 2ml-es eppendorf csdvekbe. Allatonként kiilon
injekcids tlt hasznalva Ggyelve arra, hogy az egyes egyedek vérmintai egymassal
ne szennyez6djenek. A mintakat feldolgozasig -20°C-on taroltuk.

A begylijtott vermintakbdl a szerolégiai wzsgalatokat az Orszagos AIIategesz—
séglgyi Intézetben végeztettik el ELISA és AGID mdédszert alkalmazva.

A DNS vizsgalatok 2002-ben a Mez6gazdasagi Biotechnoldgiai Kutatokdz-
pontban (MATE jogeléd) kezdédtek. A genomialis DNS kivonasa fenol-kloroform
alapu protokoll szerint tértént (Bésze és mtsai, 2000). A polimeraz lancreakciéhoz
(PCR) szlikséges reakcidelegy a kovetkezd volt 25ul-hez: 100ng genomidlis DNS,
0,38uM Ready Mix (SIGMA, USA), 0,04uM mindkét primerbdl (MWG-Biotech
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4. tablazat
A gyimesi racka és curkana juhfajtak 6sszehasonlit6 vizsgalatanak legfébb laboratoriumi és
statisztikai jellemz6i

Fajta (1) Elem- Minta Orszag Marker (5) Statisztikai értékeléshez hasz-
szam | tipusa (3) (4) nalt programok (6)
@)
gyimesi racka 50 gyapju | Magyar- mtDNS DnaSP 4.50.2 (Rozas és
(2 6kotipus) (7) orszag | D-loop (599 | mtsai, 2003), ARLEQUIN v.3.0.

bp, Niemi és | (Excoffier és mtsai, 2005), NET-
mtsai, 2013) | WORK szoftver 4.6.0.0. (Bandelt

, " - és mtsai, 1999), MEGA 4.0
gﬁro‘;?pnuas)(EZB) 40 gyapju | Romania (Tamura és mtsai, 2007)

Table 4. Main laboratory and statistical characteristics of the comparison study of Gyimesi Racka
and Turcana sheep breeds

breed (1); sample size (2); type of samples (3); country (4); marker (5); statistical analysis (6);
Transylvanian —Gyimesi- Racka (7); Turcana (8)

AG), primerek F: 5-GGA-CAC-GTT-CTT-GCA-GAT-ACA-ACT-AC-3’; R: 5-GAA-
CTC-TCC-TTA-AGC-ATA-CTT-GCT-C-3". A PCR koérulmények a kdvetezéek: 95
°C 5 min; majd 34 cikluson keresztll 95 °C 0:40 min, 58 °C 0:40 min, 72 °C 0:40
min és végul 72 °C 0:40 min.

A megfelel6 mennyiségben felszaporitott DNS szakaszok felhasznalasaval
fragment analizist végeztiink ALFII tipusu készUllékkel. A fragment analizis soran
felhasznalt belsé standard 162; 252 bp; mig a kiilsd standard 96; 142; 206; 275
bp hosszlsagu. Az allélok azonositasara az ALF Win Software 1.03 programot
hasznaltuk, mely a belsd standard alapjan hatarozza meg a mikroszatellit frag-
mentumok pontos méretét. Az adatok értékelését az ALF fragment analyser 1.03
programmal végeztiik el.

EREDMENYEK ES ERTEKELESUK
Tejtermel6 képesség bioldgiai hatterének fejlesztése kiilébnb6zé juhfajtakban

a-s1 kazein

Az a-s1 kazein gén A és C allélja normal mennyiségu fehérje megjelenést
okozza a tejben. Ezzel szemben a D (Welsh) allél csdkkent a-s1 kazein fehérje
termel&désére utal. A vizsgalt egyedek a C allél és CC genotipus dominanciat
mutattak minden fajta esetén. Az A és D allél csak 1-2 allomanyban jelent meg
és alacsony egyedszamban, mig a H allél nem volt detektalhato.

Homozigéta DD egyedet nem, de CD genotipust a magyar merind, a lacaune
és a brit tejeld allomanyban, mig az AD genotipust a gyimesi racka és a brit tejeld
fajtaju egyedekben talaltunk (5. tablazat).

Hasonldan alacsony D allél jelenlétet mutattak ki 2 cseh juhfajta 265 egyedének
genotipizalasa soran is (Sztankdova és mtsai, 2012).
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5. tablazat
Vizsgalatba vont egyedek as1-kazein genotipus és allél gyakorisagi értékei

Fajta (1) as1-kazein genotipus (2) Allél gyakorisag (3)
cC CD AD AC A C D H

magyar merin6 (4) 26 2 0,96 0,04
cigdja, tejel6 cigaja (5) 28 1

awassi (6) 5 1

gyimesi racka (7) 13 1 0,04 0,92 0,04
lacaune (8) 31 3 1 2 0,04 0,91 0,05
brit tejeld (9) 10 1 1 0,04 0,92 0,04

Table 5. Genotype and allele frequency of as1-casein gene

breed (1); as7-casein genotype (2); frequency of allele (3); Hungarian Merino (4); Tsigai, Milking Tsigai
(5); Awassi (6); Transylvanian —Gyimesi- Racka (7); Lacaune (8); British Milksheep (9)

a-s2 kazein

Az alfaS2 kazein gén juhok esetében kevéssé kutatott terllet, és egyértelmlen
az A allél dominancija volt megfigyelhet6 a vizsgalt egyedekben (6. tablazat).

A béta kazeinhez hasonldan itt is a G allél tarsult a gyengébb fehérjetermeld
képességgel, bar hatasa nem volt olyan egyértelmd, mint a béta kazein esetében.
A vizsgalt 12 brit tejeléjuh esetében egy gyenge tejtermeld képességu egyedben
jelent meg a G allél, minden méas egyed homozigdta AA volt. A 24 lacaune juhbol
a jo, a kdzepes és a gyenge tejtermel6 képességu allatok k6zott is megjelent a
G allél. Gyakorisagi értékei a j6-, a kdzepes-, és a gyenge tejtermeld képességUi
egyedek esetében sorrendben a kovetkez8képpen alakult: 0,125: 0,0625: 0,125.

A két masik vizsgalt lacaune allomanyban a G allél gyakorisaga hasonldéan
alakult: az egyikben 0, a masikban pedig 0,28 volt.

6. tablazat
Vizsgalatba vont egyedek as2-kazein genotipus és allél gyakorisagi értékei

Fajta (1) as2-kazein genotipus (2) Allél gyakorisag (3)
AA AG GG A G
magyar meriné (4) 23 5 0,91 0,09
cigdja, tejel6 cigaja (5) 23 5 0,91 0,09
awassi (6) 4 1 0,9 0,1
gyimesi racka (7) 12 2 0,93 0,07
lacaune (8) 30 7 0,91 0,09
brit tejeld (9) 11 1 0,96 0,04

Table 6. Genotype and allele frequency of as2-casein gene

breed (1); as2-casein genotype (2); frequency of allele (3); Hungarian Merino (4); Tsigai, Milking
Tsigai (5); Awassi (6); Transylvanian —Gyimesi- Racka (7); Lacaune (8); British Milksheep (9)
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B-kazein

A szakirodalomban leirtakkal megegyez6en az altalunk vizsgalt fajtakban is az
A allél er6s dominanciaja mutatkozik meg a G alléllal szemben (7. tablazat), ahogy
azt Sztankéova és mtsai (2011) a cseh sumava és valachian fajtdkban, Ceriotti
és mtsai (2004), valamint Chessa és mtsai (2010) az olasz comisana, szarda és
sopravissana fajtdkban kimutattak. Mindéssze két homozigéta GG genotipusu
egyedet (egy merind és egy brit tejeldjuh) talaltunk a vizsgalt mintak kozott.
A G allél az awassi kivételével minden allomanyban megjelent. Ennek oka lehet
azonban a nagyon alacsony elemszam!

7. tablazat
Vizsgalatba vont egyedek B-kazein genotipus és allél gyakorisagi értékei
Fajta (1) B-kazein genotipus (2) Allél gyakorisag (3)
AA AG GG A G

roman racka (4) 95 3 0,98 0,02
curkana (5) 105 6 0,97 0,03
magyar merino (6) 19 8 1 0,82 0,18
cigdja, tejel6 cigaja (7) 22 6 0,89 0,11
awassi (8) 5 1
gyimesi racka (9) 9 5 0,82 0,18
lacaune (10) 30 7 0,91 0,09
brit tejel6 (11) 7 4 1 0,75 0,25

Table 7. Genotype and allele frequency of B-casein gene

breed (1); B-casein genotype (2); frequency of allele (3); Romanian Racka (4); Turcana (5); Hungarian
Merino (6); Tsigai, Milking Tsigai (7); Awassi (8); Transylvanian —Gyimesi- Racka (9); Lacaune (10);
British Milksheep (11)

B-laktoglobulin

A leggyakoribb genotipus az AB volt minden fajtaban, hasonldan a pag irani fajtak-
hoz, illetve azok keresztezéseihez (Cubrik-Curik és mtsai, 2002, Elyasi és mtsai, 2010).
Amigo és mtsai (2000) szerint a B—LG A allélja lehet a leg8sibb. Ennek a gyakorisaga
volt alegmagasabb az altalunk vizsgalt fajtak dontd tobbségében, kivéve a gyimesi
racka, a rozsdas cigdja, a bosnyak pramenka és a roman curkana allomanyokban
(8. tablazat). Akarcsak az irani karakul, a finn landrace, az orosz karakul, a ghezel,
a magyar racka, a pag szigeti fajta, a manchega és a hyfer border leiscester fajtak
esetén is (Mohammadi és mtsai, 2006, Thomas és mtsai, 1989, Rampilli és mtsai,
1997, Lopez-Galvez és mtsai, 1994, lvankovic és Dovc, 2004, Kerekes és mtsai, 2008,
Amigo és mtsai, 2000). A B allél gyakoribb a romanov (Macha és Novackova, 1974),
a tajik (Aliev és Koloteva, 1975), a szarda (Bolla és mtsai, 1989), a lacha (Recio és
mtsai, 1997), a chios (Macha és Novackova, 1974) és aroman merin6 (Georgescu és
mtsai, 2016) fajtakban. A C allél az A alléltél elklldnithetd. Alacsony gyakorisaggal
fordult el6 a roman curkana, a racka, a cigaja és a karakul fajtakban, a merino, a
massese, a kivircik, a gokceada és a sakiz fajtakban leirtakhoz hasonléan (Recio
és mtsai, 1997, Erhardt és mtsai, 1989, Meie és mtsai, 2006, ElImaci és mtsai, 2006).
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8. tablazat
Vizsgalatba vont egyedek B-laktoglobulin genotipus és allél gyakorisagi értékei
Fajta (1) B3-laktoglobulin genotipus (2) Allél gyakorisag (3)
AA | AB BB | AC | CC A B C A2
magyar cigaja (génrezerv) (4) 31 56 10 0,61 | 0,39 4,332
magyar cigdja (tejeld) (5) 23 50 22 0,51 | 0,49 0,262
magyar racka (6) 94 | 114 | 29 0,64 | 0,36 0,382
gyimesi racka (7) 17 57 24 0,46 | 0,54 2,812
rozsdas cigéaja (8) 7 31 15 0,42 | 0,58 2,062
szlovéak cigdja (9) 11 32 7 0,54 | 0,46 4,152
horvat cigaja (10) 11 | 28 4 0,58 | 0,42 4,912
bolgar cigaja (11) 13 20 1 0,68 | 0,32 4,022
szerb csokai cigaja (12) 18 72 9 0,55 | 0,45 21,56°
bosnyak pramenka (13) 14 64 20 0,47 | 0,53 9,48¢
curkana (14) 17 58 28 5 3 0,44 | 0,51 | 0,05 |38,19°
roman racka (15) 28 38 27 3 2 0,49 | 0,47 | 0,04 | 40,08°
roman cigaja (16) 15 | 40 | 17 | 5 1 | 047 | 0,47 | 0,06 | 19,05°
karakul (17) 16 27 11 3 1 0,53 | 0,42 | 0,04 | 11,844
roman merind (18) 23 31 23 0,5 0,5 3,12°

aHardy-Weinberg equilibrium; NS, nem szignifikans; °"Hardy-Weinberg equilibrium; p<0.001; °Hardy-
Weinberg equilibrium; p<0.01;°Hardy-Weinberg equilibrium; p<0.05

Table 8. Genotype and allele frequency of B-laktoglobulin gene

breed (1); B-lactoglobulin genotype (2); frequency of allele (3); Hungarian Tsigai (gene reserve)
(4); Hungarian Tsigai (milking type) (5); Hortobagyi Racka (6); Transylvanian —Gyimesi-Racka (7);
Rusty Tsigai (8); Slovak Tsigai (9); Croatian Tsigai (10); Bulgarian Tsigai (11); Serb Cokanski Tsigai
(12); Bosnian Pramenka (13); Turcana (14); Romanian Racka (15); Romanian Tsigai (16); Karakul
(17); Romanian Merino (18)

A roman curkana, racka és cigaja fajtak esetén azt talaltuk, hogy a tejhozam
szignifikdnsan (p<0,001) figg a fajtatdl (9. tabldzat), illetve Balthazar és mtsai
(2017) eredményeivel megegyezben azt mutattuk ki, hogy a tejhozam szoros
negativ korrelacidban van a tejzsir és a fehérje tartalommal.

Hustermel6képesség bioldgiai hatterének fejlesztése kiilbnbdzé juh
genotipusokban

Eredményeink igen alacsony szintl polimorfizmust mutattak a vizsgalt gé-
nekkel, emiatt nem tudtunk 6sszefliggés vizsgalatot végezni a genotipus és
a hustermelési-vagasi tulajdonsagok kozott. Annak érdekében, hogy a kapott
eredmények a jévében felhasznalhatéak legyenek szelekcids markerként tovabbi
vizsgalatok szikségesek, de nagyobb egyedszammal, illetve Ujabb kandidans
gének bevonasaval.
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9. tablazat
Curkana, roman racka és roman cigaja fajtak tejhozama, zsir és fehérje tartalma

Fajta (1) Laktacios tejtermelés Zsirtartalom (%) (3) | Fehérje tartalom (%) (4)
(kg) (2

curkana [a] (5) 76,8+2,99 7,38+0,33 5,91+0,24
roman racka [b] (6) 54,4+3,47 8,57+0,45 5,94+0,43
roman cigéja [c] (7) 86,3+4,15 6,11+0,21 5,08+0,18
Fajtak kozti klilbnbség

avs.b *x * ns

avs. c * * *k

b VS. C *k%k *%* *%*

Table 9. Milk production and milk fat and protein content in Turcana, Racka and Tsigai sheep breeds

breed (1); milk yield per lactation (kg) (2); fat content (%) (3); protein content (%) (4); Turcana (5);
Romanian Racka (6); Romanian Tsigai (7)

Tejtermel6 képesség bioldgiai hatterének fejlesztése kiilbnbdzé
kecske fajtakban

as1-kazein

A kecske fajban az as1-kazein gén a legtébbet vizsgalt, igy a legtdbb azonosi-
tott alléllal rendelkezd kazein gén az 6sszes ismert kazein gén kozott. Az altalunk
vizsgalt egyedekben az erds allélok - A és B - voltak tobbségben. Szintén magas
gyakorisaggal fordult elé az F allél, amely alacsony 0,6 g/I-es fehérjetartalmu
tejtermelést eredményez. A C és D allélok alacsony gyakorisaggal fordultak el6,
mig E és nullas allélt nem talaltunk.

Legérdekesebb a 0 allél lett volna, mely nem eredményezte a-s1 kazein frakcio

10. tablazat
Vizsgalatba vont kecskefajtak as1-kazein genotipus és allél gyakorisagi értékei

Fajta (1) as1-kazein genotipus (2) Allél gyakorisag (3)
FB | XA | FA | FF | BB | AA | AB A B | X(C+D) E F 0

tejel6 0,09 | 0,29 0,08 0,08 | 0,46
magyar (4)
parlagi (5) 507111 2 |019|035| 0,13 0,33
szanentali 11 6 1 0 4 7 |024|0,45 0,1 0,21
(6)
alpesi (7) 6 | 4|4 |2|3|1]|2]027]|032]| 009 0,32
szanentali X 1 3 1 1 05 |0,17 0,25 0,08
parlagi (8)
magyar 3 1 3 2 7 |034 | 0,31 0,04 0,31
fehér, barna,
tarka (9)

Table 10. Genotype and allele frequency of as1-casein gene

breed (1); as1-casein genotype (2); frequency of allele (3); Hungarian Milking (4); Hungarian Native
(5); Saanen (6); Alpine (7); Saanen X native crossbred (8); Hungarian White, Brown, Multicolour (9)
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megjelenését a kecsketejben. Allergizalas szempontbdl csdkkent a-s1 kazein
szintet eredményez az F allél, amely a tejel6 magyar, parlagi és alpesi alloma-
nyokban relative magas gyakorisaggal volt jelent (70. tablazat).

as2-kazein

Eredményeink azt mutattak, hogy a vizsgalt magyar kecskékben a CSN1S2
0 allélja kis gyakorisaggal van jelen, akarcsak a D allél, amelyek kedvezétlen
jellemzdk a tejfehérje allergiaban szenved6k szamara (71. tablazat).

11. tablazat
Vizsgalatba vont kecskefajtak as2-kazein genotipus és allél gyakorisagi értékei

Fajta (1) as2-kazein genotipus (2) Allél gyakorisag (3)
FN | NA | AA| FA | NN | FF A N@B+C)| D E F 0

tejelé magyar (4) 0,635* 0,01 0,21 | 0.15
parlagi (5) 7 |10 | 8 1 1 0,39 0,35 0,26
szanentali (6) 10 2 5 4 0,21 0,41 0,38
alpesi (7) 3 10| 1 1 0,45 0,21 0,34
szanentali X 2 1 1 1 0 1 0,33 0,25 0,42
parlagi (8)
magyar fehér, 2 1 1 4 2 6 0,22 0,22 0,56
barna, tarka (9)

*A+B+C+E

Table 11. Genotype and allele frequency of as2-casein gene

breed (1); as2-casein genotype (2); frequency of allele (3); Hungarian Milking (4); Hungarian Native
(5); Saanen (6); Alpine (7); Saanen X native crossbred (8); Hungarian White, brown, Multicolour (9)

B-kazein

A Tagman préba soran két allélvaltozatot klldnitettink el egymastdl, az
A és C-t. Azonban az A magéaban foglalja még a B, valamint a 0 és 0’ valtozatot,
jollehet, igy sem a legnagyobb gyakorisagu minden fajta esetén (banati fehér,
szanentali) (12. tablazat). Hasonlé értékeket kaptak a cseh tejeld kecskék és az
O6shonos olasz orobica fajta vizsgalatakor (Sztankdova és mtsai, 2008; Chessa
és mtsai, 2005; Tortorici és mtsai, 2014).

Nagyobb A allél gyakorisagot talaltak a legtdbb olasz fajta (Caroli és mtsai,
2006), valamint a torok, indiai és szudani kecske fajtak (Chessa és mtsai, 2005)
genotipizalasakor.

K-kazein

Eddigi vizsgalataink alapjan A+B allélt kilonitenek el a C alléltol (13. tablazat).
Spanyol kutatdk eredményei alapjan a C allél nagy gyakorisaggal van jelen a
tejtermelésre szelektalt francia szanentali allomanyokban, mig mas fajtakban ala-
csony aranyu, illetve hianyzik. A k-kazein alléljai a francia szanentali allomanyhoz
nagyon hasonlé gyakorisaggal vannak jelen a magyarorszagi allomanyokban is
(Veress és mtsai, 2004). Ugyancsak spanyol vizsgalatok szerint a homozig6ta B
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12. tablazat
Vizsgalatba vont kecskefajtak B-kazein genotipus és allél gyakorisagi értékei

Fajta (1) B-kazein genotipus (2) Allél gyakorisag (3)

AA AC CC A (A+B+0+0) C
banati fehér (4) 2 35 36 0,27 0,73
karpati (5) 14 52 16 0,51 0,49
parlagi (6) 9 16 2 0,63 0,37
szanentali (7) 6 12 11 0,41 0,59
alpesi (8) 11 8 3 0,69 0,31
szanentali X parlagi (9) 4 2 0,83 0,17
?;lg;_:]yar fehér, barna, tarka 7 9 0,72 0,28

Table 12. Genotype and allele frequency of B-casein gene

breed (1); B-casein genotype (2); frequency of allele (3); Banat’s White (4); Carpatina (5); Hungarian Native
(6); Saanen (7); Alpine (8); Saanen X Hungarian Native (9); Hungarian White, Brown, Multocolour (10)

13.tablazat
k-kazein allélgyakorisagi értékek a tejel6 magyar allomanyban 6sszehasonlitva spanyol és
francia fajtakkal

Fajta (egyedek szdma) (1) A+B C Forras (2)
tejel6 magyar (3) 1 0 nem publikalt
malaguena (4) 1 0 Yahyaoui és mtsai, 2001
payoya (5) 0,99 0,01 Yahyaoui és mtsai, 2001
canaria (6) 0,99 0,01 Yahyaoui és mtsai, 2001
murciano-granadina (7) 0,89 0,11 Yahyaoui és mtsai, 2001
szanentali (8) 0,85 0,15 Yahyaoui és mtsai, 2001

Table 13. Allele frequencies of k-casein gene in Hungarian, Spanish and French breeds

breed (1); references (2); Hungarian Milking (3); Malaguena (4); Payoya (5); Canaria (6); Murciano-
Granadina (7); Saanen (8)

kecskék szignifikdnsan tobb, és magasabb kazein-tartalmu tejet termelnek, mint
a mas genotipusokba tartozo tarsaik (Angulo és mtsai, 1994).

B-laktoglobulin

A legnagyobb gyakorisagu allél az A volt minden vizsgalt magyar és roman
kecskefajtaban (74. tablazat).

A vizsgélatunk eredményei szerint az AB genotipusl egyedek voltak legnagyobb
szamban, akarcsak a barki és habsi kecskefajtakban (El-Hanafy és mtsai, 2015),
szemben a Damascus, illetve damascus x barki keresztezett kecskék esetében
megfigyeltekkel. Az altalunk vizsgalt fajtakban nem voltak BB genotipsuak, mig
6shonos szaudi fajtakban (ardi és harri), ezt talaltak leggyakoribbnak (0,52 és
0,55, El-Hanafy és mtsai, 2015).
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14. tablazat

Vizsgalatba vont kecskefajtak B-laktoglobulin genotipus és allél gyakorisagi értékei

Fajta (1) B-lakotoglobulin genotipus (2) Allél gyakorisag (3)

AA AB BB A B
tejelé magyar (4) 0,88 0,12
karpati (5) 11 71 0,57 0,43
banati fehér (6) 27 46 0,68 0,32
szanentdli (7) 12 62 0,62 0,38
alpesi (8) 18 59 0,58 0,42

Table 14. Genotype and allele frequency of B-laktoglobulin gene

breed (1); B-lactoglobulin genotype (2); frequency of allele (3); Hungarian Milking (4); Carpatina (5);
Banat’s White (6); Saanen (7); Alpine (8)

15. tablazat

Roman karpati, banati fehér, szanentali és alpesi fajtak tejhozam, zsir és fehérje tartalma

Fajta (1) Tejhozam laktacidnként Zsirtartalom (%) (3) Fehérje tartalom
(kg) (2 (%) (4)

karpati [a] (5) 348,2+1,61 3,92+0,45 3,85+0,18
banati fehér [b] (6) 561,4+1,43 3,74=0,31 3,67+0,64
szanentali [c] (7) 923,0+2,28 3,79+0,17 3,59+0,41
alpesi [d] (8) 1028,5+ 1,92 3,80+0,27 3,63+0,21
Fajtak kozti kiilonbség

avs. b *kx * *
avs. ¢ *hk * >
avs. d *kk * *
bvs.c xxx ns *
bvs. d il ns *
cvs.d ** ns *

Table 15. Milk production and milk fat and protein content in Carpatina, Banat’s White, Saanen,

Alpine goat breeds

breed (1); milk yield per lactation (kg) (2); fat content (%) (3); protein content (%) (4); Carpatina (5);
Banat’s White (6); Saanen (7); Alpine (8)

A vizsgalt roman kecskefajtak esetén is azt talaltuk, hogy a tejhozam szigni-
fikdnsan (p<0.001) figg a fajtatol (15. tablazat). Eredményeink mind a tej meny-
nyiségét mind &sszetételét tekintve hasonlbak voltak a Palhiere és mtsai (2014)

altal kapottakhoz.

SNP alapu vizsgalat
Az elvégzett vizsgalatainkban a KASP-PCR modszerrel a mintak 94,81%-a
sikeresen genotipizalhaté volt. Ez hasonl6 sikeressségi arany, mint masoknal és
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bizonyitja a mdédszer kdltséghatékony voltat (Semagn és mtsai, 2014; Landoulsi
és mtsai, 2017).

A vizsgalt 48 SNP-bdl 13 bizonyult polimorfnak (27,08%), amelyekkel
Osszefliggésvizsgalatot végezhettlink (16. tablazat). Ezek a kovetkezé géneken
talalhatok: CAST, CLEC4E, DES, GHRHR, HSP90AAT1, IL15RA, IL1RN, IL8, MITF,
PPRC1, SOCS3, TNF és TNFSF13. Kett6 kozUllk intron (rs660778229- HSP90AAT
és rs635583012- SOCS3), kettd 3'UTR (rs671256096- DES és rs664283580-
MITF), és egy upstream varians (rs669986850- CLEC4E), mig nyolc misszensz
szubsztitlcid (rs666806435- CAST, rs671391101- GHRHR, rs635969404- IL15RA,
rs640582069- IL1RN, rs665173888- IL8, rs671509714- PPRC1, rs661165283- TNF
és rs669561078- TNFSF13).

A homozigéta genotipusok sokkal nagyobb gyakorisaglak, mint a heterozi-
gotak, a legtdbb esetben. Egyedll az alpesi fajta esetében, a g.62894878A>G
l6kuszon (rs671391101) (p<0,05) nem volt Hardy-Weinberg egyensulyban (HWE).

16. tablazat
Polimorf SNP-k és genotipus gyakorisagok roman szanentali és alpesi kecske fajtakban

Genotipus gyakorisag (1)
SNP (2) Allél szubsztiticié | Genotipus | szanentali (5) alpesi (6) Osszesen (7)
@) (4)
rs666806435 C>T CcC 0,72 0,91 0,81
CT 0,24 0,09 0,17
TT 0,04 0 0,02
N 25 22 47
rs669986850 C>T TT 0,83 0,53 0,70
TC 0,17 0,47 0,30
CC 0 0 0
N 24 19 43
rs671256096 C>T CC 0,83 0,96 0,89
CT 0,17 0,04 0,11
TT 0 0 0
N 24 22 46
rs671391101 A>G AA 1,00 0,89 0,95
GG 0 0,11 0,05
AG 0 0 0
N 25 18 43
rs660778229 A>G AA 0 0,10 0,04
GG 0,76 0,66 0,72
AG 0,24 0,24 0,24
N 25 21 46
rs635969404 C>T CC 0,24 0,59 0,40
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Genotipus gyakorisag (1)
SNP (2) Allél szubsztiticié | Genotipus | szanentali (5) alpesi (6) Osszesen (7)
@) (4)
TC 0,44 0,32 0,38
TT 0,32 0,09 0,22
N 25 22 47
rs640582069 G>T TG 0,40 0,50 0,45
GG 0,52 0,37 0,45
TT 0,08 0,13 0,10
N 25 24 49
rs665173888 A>G AA 0 0,05 0,02
GG 0,80 0,69 0,75
AG 0,20 0,26 0,23
N 25 19 44
rs664283580 C>T CcC 0,92 0,96 0,94
TC 0,08 0,04 0,06
T 0 0 0
N 25 24 49
rs671509714 A>G GG 1,00 0,91 0,96
AG 0 0,09 0,04
AA 0 0 0
N 25 21 46
rs635583012 G>T TG 0,68 0,50 0,60
GG 0,16 0,18 0,17
T 0,16 0,32 0,23
N 25 22 a7
rs661165283 A>T AA 0,12 0 0,06
AT 0,40 0,25 0,33
TT 0,48 0,75 0,61
N 25 24 49
rs669561078 A>G AA 0,84 0,85 0,84
AG 0,16 0,15 0,16
GG 0 0 0
N 25 20 45

N = mintaszam

Table 16. List of polymorphic SNPs and genotypes frequencies in Romanian Saanen and French
Alpine goat breeds

genotype frequencies (1); SNP (2); allele substitution (3); genotype (4); Saanen (5); Alpine (6); total
population (7)
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SNP-k, melyek 6sszefiiggést mutatnak

Szanentdli (1)

S S
\% © =} - \%
c | 2 = > ° - 2
© 2] ) g < S 9 2
c 2| g £ < ® 5 5
G | 2 o g K 5 g u,
@ > o N, < 3 3
< G| £ = S L S 2
o 2 = ® F 2
P4 ) )
] O (O]
rs671391101 | GHRHR | AA | 1.00 | 874.32+36.81* | 3.83+0.03 | 3.62+0.03 | 4.19+0.01 0.89
GG 0 0.11
AG | 0 0

rs635969404 | IL15RA | CC | 0.24 | 859.83+71.34% | 3.79+0.07% | 3.6+0.06° | 4.2+0.072 0.59

TC | 0.44 | 829.9+52.69** | 3.8+0.05° | 3.59+0.04% | 4.2+0.05° 0.32

TT | 0.32 | 946.25+61.78* | 3.8+0.06° | 3.67+0.05° | 4.16+0.06° | 0.09

rs640582069 | IL1RN | TG | 0.40 | 907.2+55.26° | 3.88+0.06° | 3.61+0.04% | 4.21+0.042 0.50

GG | 0.52 |821.92+48.46* | 3.78+0.05% | 3.61+0.04% | 4.19+0.04% 0.37

TT | 0.08 |1050.5+123.56% | 3.89+0.13% | 3.75+0.1 | 4.1+0.1* 0.13

rs635583012 | SOCS3 | TG | 0.68 |875.35+44.23*| 3.8+0.04* | 3.61+0.03% | 4.17+0.03? 0.50

GG | 0.16 | 868.00+£91.19% | 3.89+0.12 | 3.62+0.08? | 4.23+0.072 | 0.18

TT | 0.16 | 876.25+£91.19% | 3.87+0.12 | 3.66+0.08% | 4.24+0.07* 0.32

A kuldnbozé felsé indexd (kisbetll) oszlopok atlagai szignifikansan kilénbdznek p<0,05 mellett,
ugyanazon SNP-n belul

Ugyanazon tulajdonsag kulonféle fels6 index( (nagybetl) sorszamai szignifikdnsan kilénbdznek
p<0,05-nél, a fajtak kdzoétt genotipuson beldl

Table 17. List of SNPs found to be associated with milk yield and composition in Saanen and
French Alpine goats

Saanen population (1); Alpine population (2); total population (3); SNP (4); gene (5); genotype (6);
genotype frequencies (7); milk yield (kg) (8); milk fat (%) (9); milk protein (%) (10); milk lactose (%) (11)

Osszefliggés vizsgalatot végeztiink tejnozam, a tejosszetétel, és a genotipusok
kdzott. Négy SNP - rs671391101 (GHRHR), rs640582069 (IL1RN) rs635583012
(SOCS3) és rs635969404 (IL15RA) — szignifikans hatassal van a tejtermelésre,
tejfehérje, zsir és lakt6z tartalomra, az alpesi fajta esetén (17. tablazat). Ugyanakkor
nem talaltunk szignifikans 6sszefliggést a szanentali fajta esetén. A tejhozam és
tejzsir szazalék egyik vizsgalt fajta esetében sem mutatott szignfikans dsszeflg-
gést a genotipussal.

A két fajta egylittes elemzése esetén a g.46353777T>G SNP az ILIRN génben
Osszefliggést mutatott a tejtermeléssel; a g.62894878A>G SNP a GHRHR génen, a
g.10354813C>T SNP az IL15RA génen és a g.46353777T>G SNP az ILIRN génen
pedig s tejzsir szazalékkal (P<0,05); mig a 9.46353777T>G SNP az IL1IRN génen
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a tejhozammal és osszetétellel a vizsgalt fajtakban

17. tablazat

Alpesi (2)

Osszesen (3)

Tejhozam (kg) (8)

Tejzsir (%) (9)

Tejfehérie (%) (10)

Tejcukor (%) (11)

Genotipus gyakorisag (7)

Tejhozam (kg) (8)

Tejzsir (%) (9)

Tejfehérie (%) (10)

Tejcukor (%) (11)

1039.06+46.018

3.74+0.04°

3.63+0.032

4.17+0.012

938.61+31.04°

3.80+0.03°

3.63+0.022

4.18+0.012

963.5+130.152

4.02+0.13°

3.89+0.1°

4.12+0.05°

963.5+130.15%

4.02+0.13°

3.89+0.10°

4.12+0.05°

975.15+48.472

3.8+0.05%

3.66+0.04°

4.23+0.04°

938.73+28.83°

3.79+0.04%

3.64+0.04°

4.22+0.04°

1096.14+66.05%®

3.67+0.07°

3.62+0.052

4.25+0.06°

933.44+61.16°

3.75+0.05°

3.61+0.04°

4.22+0.04°

1150.00+123.572

3.97+0.13°

3.8+0.112

4.17+0.122

987.00+52.40°

3.92+0.06°

3.70+0.05°

4.16+0.022

1021.08+50.442

3.73+0.05*

3.65+0.04%

4.24+0.04°

969.31+33.96%

3.80+0.05%

3.63+0.04%

4.23+0.03*

1005.33+58.24%

3.72+0.06°

3.58+0.052

4.14+0.052

896.95+46.05°

3.76+0.03°

3.60+0.022

4.17+0.022

1080.33+100.89°

3.95+0.112

3.81+0.08°

4.46+0.08

1068.40+50.53°

3.93%£0.11°

3.79+0.08°

4.32+0.15°

1060.00+54.99%8

3.81+0.06°

3.66+0.04°

4.19+0.04°

947.89+41.80°

3.81+0.04°

3.62+0.032

4.18+0.012

1068.75+91.192

3.71+0.12

3.64+0.082

4.09+0.072

968.37+64.10°

3.80+0.072

3.65+0.072

4.16+0.04°

950.28+68.932

3.75+0.072

3.68+0.06*

4.39+0.05°

929.09+35.472

3.80+0.042

3.68+0.04*

4.34x0.09°

a tejfehérje szazalékkal (P<0.05); és a g.52626440T>G SNP a SOCS3 génen a
laktéz szazalékkal. Az alpesi fajtaban a 9.52626440T>G (rs635583012) SNP az
SOCS3 génen és a g.46353777T>G (rs640582069) SNP az ILIRN génen &ssze-
flggést mutatott a laktdz szazalékkal; a g.62894878A>G SNP a GHRHR génen
€s ag.46353777T>G SNP az IL1IRN génen pedig a fehérje szazalékkal (p<0,05).

Génmegdrzésre iranyuld vizsgalatok juh fajtakban

A szekvenciak illesztése utan a mtDNS kontroll régid 526 bp hosszu szakaszaval
dolgoztunk tovabb. Huszonharom haplotipust azonositottunk a fajtakban. Négy
haplotipust mind a két fajtaban (Hap1, 2, 18 és 25) kimutattuk. Mind a haplotipus
diverzitas (Hd) mind a nukleotid diverzitas (w) értékek magasak voltak (78. tabldzat).

Az eredményeink 6sszhangban vannak Peter és mtsai (2007) altal korabban
kozolt eredményekkel, akik megallapitottak, hogy a délkelet-eurépai zackel
(pramenka alcsoport) egy ,genetikai forrd pontot” (azaz a genetikai sokféleség
magas szintjét) képvisel, és ezeket a populacidkat, fajtakat a juhok genetikai
varianciajanak értékes forrasaként kell kezelni, érizni.

Az AMOVA vizsglat azt mutatta, hogy a variancia 98%-a a populacion belil
van, gyenge genetikai strukturat jelezvén.
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18. tablazat
F6 mtDNS CR diverzitas mutaték a gyimesi racka, curkana fajtakra és a teljes adathalmazra

Fajta (1) Elemszam | Polimorf helyek | Haplotipusok | Haplotipus Nukleotid
2 szama (3) szama (4) diverzitas (5) diverzitas
(6)
Gyimesi racka (7) 40 23 23 0,950+0,000 0,005
Curkana (8) 32 22 23 0,807+0,003 0,005
Osszesen (9) 72 42 42 0,953+0,731 0,004

Table 18. Main indices of mtDNA CR variability of Transylvanian-Gyimesi- Racka, Turcana and
total dataset

breed (1); number of individuals (2); number of polymorphic sites (3); number of haplotypes (4);
haplotype diversity (5); nucleotide diversity (6); Transylvanian—Gyimesi- Racka (7); Turcana (8);
overall (9)

Hasonlé eredményt — nagyfokl genetikai hasonlésagot - kapott Kawecka és
Piorkowska (2011) két 6shonos lengyel zackel tipusu fajtat vizsgalva (podhale
és szines hegyi). Ugyancsak a két vizsgalt fajta kozeli kapcsolatat mutatta az
alacsony genetikai tavolsag érték (0,004) Kimura 2-parameter modellt hasznalva.

A curkéna 7, a gyimesi racka 2 Okotipusat kulén elemzve is azt kaptuk, hogy
nagyon kozeli genetikai kapcsolat van a két fajta k6z6tt, valojaban egy hataron
atnyulo fajtarél beszélhetlink.

Betegséggel (CAE) szembeni ellenalloképesség bioldgiai hatterének fejlesztése
kecske fajtakban

Vizsgalataink kezdetekor a Dr. Gabriella Ruff vezette kutatécsoport eredmé-
nyeibdl terveztiink kiindulni, azonban akkor még nem tudtuk, hogy ezen tech-
nologia reprodukalhatésaganak alacsony szintje miatt a csoport abbahagyta a
vizsgdlatait. Helyette mikroszatellit vizsgalatokat inditottak, a DRBP1 l6kuszon.
Az MHC | osztalyban levd Bel allél egyUtt 6roklédik az MHC Il DRBP1 213 bp-
nal elhelyezkedd allélllal és a svajci szanentali allomanyban, ebben az esetben
megjelenik a betegség egyik klinikai tiinete, mig a Be7 alléllal (196bp) nem jelenik
meg az arthritis (Ruff, 2003).

A vizsgalataink sorozata erre az elsé kdz0s munkara épult fel, ami akkor nagyon
is elére mutato volt.

A szerologiai eredmények azt mutattak, hogy a magyar kecske allomany 30%-a
fertézott CAE virussal (CAEV).

A DRBP1 genotipus meghatarozas soran a kiildnb6z6 allomanyokban ésszesen
négy allélt hataroztunk meg. Ezen allélok nevei és hosszUsaguk a kdvetkezdk:
Be7 — 196-204 bp; Bel - 208-222bp; A - 205-207 bp; B - 223<bp.

A vizsgalt egyedek genotipusait az 19. tablazatban mutatjuk be.

A kllénb6z6 allélok eléfordulasa, valamint azok gyakorisagi értékei a klildnbdz6
fajtakban hasonléan alakultak (20. tablazat). A legnagyobb aranyban a Bet allél
(208-222bp) fordult el a magyar nemesitett fajta kivételével, melyben a B allélt
(223<bp) talaltuk a legmagasabbnak. Majd ezt kévetéen a Be7 (196-204bp),
A (205-207bp) és B allélokat talaltuk a legnagyobb gyakorisagunak. A magyar
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19. tablazat
Genotipusok a vizsgalt kecske fajtakban

Fajta (1) Genotipus | Be7/ | Be7/ | Be7/A | Be7/B | Bel/ | Bel/B | AA| A/ | AB| BB
2 Be7 Bel Be1 Be1

magyar tejeld barna 12 13 1 5 25 8 2 5 1 12
@)

magyar tejelé tarka 1 7 1 4 21 10 4 0 0 3

(4)

magyar tejel6 fehér 13 20 0 7 74 15 3 5 0 6

(6)

szanentali (6) 15 33 1 13 93 29 2 2 1|7

keresztezett (7) 1 14 0 1 0 1

parlagi (8) 0 2 0 0 0 1

magyar nemesitett 0 9 8 0 0 1|13
9)

Table 19. Number of genotypes in the studied goat breeds

breed (1); genotype (2); Hungarian Milking Brown (3); Hungarian Milking Multicolour (4); Hungarian
Milking White (5); Saanen (6); SaanenX Alpine crossbred (7); Hungarian Native (8); Hungarian
improved (9)

nemesitett fajtdban a B allélt a Be7, Bel és A allél kdveti. Figyelemre méltd, hogy
a Be7 és A allélok a parlagi fajtaban nem voltak jelen, bar ezen fajta vizsgalt
egyedszama nagyon alacsony volt (5 egyed).

20. tablazat
Allélgyakorisagi értékek a vizsgalt kecske fajtakban

Fajta (1)  Allél (2) Be7 Be1 A B

magyar tejel6 barna (3) 0,26 0,45 0,06 0,23
magyar tejeld tarka (4) 0,13 0,58 0,09 0,2
magyar tejeld fehér (5) 0,18 0,66 0,04 0,12
szanentali (6) 0,2 0,64 0,02 0,14
keresztezett (7) 0,21 0,6 0,03 0,16
parlagi (8) 0,6 0,4
magyar nemesitett (9) 0,27 0,26 0,01 0,46

Table 20. Frequency of alleles in the studied goat breeds

breed (1); allele (2); Hungarian Milking Brown (3); Hungarian Milking Multicolour (4); Hungarian Milking
White (5); Saanen (6); SaanenX Alpine crossbred (7); Hungarian Native (8); Hungarian improved (9)

A 21. tabldzatban a vizsgalt egyedek szeroldgiai eredményei a genotipusokon
belll lathatdak.

A parlagi fajtaba tartozé 5 egyednek nem alltak a rendelkezésiinkre a szeroldgiai
eredményei. Ez alapjan egyik fajta esetében sincs szignifikans dsszefliggés a
szerolégiai eredmény és a DRBP1 genotipus kdzott. Tehat a DRBP1 mikroszatellit
genotipus nem befolyasolja a szerologiai eredményt.
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21. tablazat
Szerologiai vizsgalatok eredménye a genotipusok és a fajtak k6zott

Fajta (1) magyar | magyar | magyar | szanen- | keresz- magyar
Genotipus (2) tejelé tejel6 tejel6 tali () tezett | nemesitett
barna (3) tarka fehér (5) (7) 8)
(4)
Be7/Be7 szeropozitiv 5 1 2 14 2 1
szeronegativ 7 0 11 1 0 6
Be7/Bet szeropozitiv 8 7 4 30 6 0
szeronegativ 5 0 16 3 1 2
Be7/A szeropozitiv 0 1 0 1 0
szeronegativ 1 0 0 0 0 0
Be7/B szeropozitiv 5 2 2 13 3 1
szeronegativ 0 2 5 0 0 8
Be1/Bet szeropozitiv 10 17 22 86 13 0
szeronegativ 15 4 52 7 1 8
Bel/B szeropozitiv 7 0 5 28 6 1
szeronegativ 1 10 10 1 0 5
AA szeropozitiv 2 2 1 2 0 0
szeronegativ 0 2 2 0 0 0
A/Bet szeropozitiv 3 0 2 2 0 0
szeronegativ 2 0 3 0 1 0
AB szeropozitiv 0 0 0 1 0 0
szeronegativ 1 0 0 0 0 1
BB szeropozitiv 7 3 1 6 1 1
szeronegativ 5 0 5 1 0 12

Table 21. Serological results in the genotypes and goat breeds

breed (1); genotype (2); Hungarian Milking Brown (3); Hungarian Milking Multicolour (4); Hungarian
Milking White (5); Saanen (6); SaanenX Alpine crossbred (7); Hungarian improved (8)

A fenotipus és a DRBP1 genotipusok kozétti 0sszefliggés kimutatasat gatolta
az atény, hogy Magyarorszagon a mintavételi idészakban és allomanyokban nem
talaltak egyetlen olyan kecskét sem, ami a CAE barmely klinikai tlinetét (izlleti
gyulladas, agyvelégyulladas, tiddgyulladas, kemény tégy) is mutatta volna. Ezért
Dr. Jaroslaw Kaba segitségével Lengyelorszagbdl kaptunk CAE tlineteket mutato
és nem mutatd szeropozitiv kecskéktdl vérmintakat. Osszesen 27 db arthritist
nem mutatd szeropozitiv, és 31 db arthirites kecskét vizsgaltunk meg. A kapott
allélgyakorisagi értékeket az 22. tablazatban mutatjuk be.

Amint az a tablazatbol is latszik, eredményeinkkel nem szignifikansan tamasz-
tottuk ala a svajci szanentali fajtaban kapott eredményt, miszerint a Be1 allél
jelenléte és az arthritis megjelenése kozott 6sszefliggés lenne.
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22. tablazat
DRBP1 allélgyakorisagok arthritis tiineteket mutat6é és nem mutaté szeropozitiv lengyel

mintakban
tinet (1) allél (2) Be7 Be1 A B
arthritis 0,49 0,27 0,16 0,08
nincs arthritis 0,28 0,33 0,19 0,2

Table 22. DRBP1 allele frequency values in seropositive Polish goat with and without arthritis
Symptoms

symptoms (1); allele (2)

KOVETKEZTETESEK ES JAVASLATOK

Az eléz6ekben ismertetett eredményeink jelenthetik a jové hazai kiskérédzé
genomikai vizsgéalatainak elézményeit, amely vizsgalatok korszer(i genomikai
modszerekkel torténd ismétlése és folytatasa is indokolt.

Ezek azok a kutatasi terliletek, amelyekre mar ma is piaci igény mutatkozik,
azonban ez korant sem teljes, valamint a k6zeljové kihivasai is a kliszdbdn vannak,
melyek esetében mar most meg kell kezdeni a kutatasi tevékenységet, hogy a
problémak megjelenésekor reagalni tudjunk azokra.

Ezen Uj kihivasok egyik legjelntésebb csoportjat a klimavaltozas gydijtéfogalom
alatt szoktuk 6sszefoglalni. Az atalakulo klimatikus viszonyok Gsszetett valtozasokat
indukalnak az ellenalloképességgel és az alkalmazkoddképességgel 6sszefliggés-
ben, az allati genomban. Ez kihatassal van a populaciok genetikai szerkezetére,
valamint az egyedek termelékenységére, allatjoléti allapotara, parazita- és betegség
rezisztenciajara, a termékmindségre, a termelés gazdasagossagara. Mindezeken
keresztll pedig a piaci és gazdasagi kornyezetig kigy(r(izik a hatasuk.

Masik oldalrél pedig folyamatosan valtoznak a fogyasztéi igények is, melyre rea-
galni kell. Példaul a tejfehérje allergia kutatasa izgalmas és eredményekkel szolgalod
kutatasi terllet a szarvasmarha fajban, a kiskérédz6k ezetében ugyanakkor még
lemaradas tapasztalhatd. Azonban akar funkcionalis élelmiszerek, specialis termékek
fejlesztésére is sziikség lehet a hazai agazat megerGsitése érdekében. A korszer(
genomikai médszerek lehetévé teszik a felsorolt kihivasokkal 6sszefliggésben a
genetikai alapok vizsgalatat és fejlesztését. Ezt felismerve, partnerként jelenleg is
érintettek vagyunk hazai gazdalkoddk genotipus fejlesztéseiben, melyben a piaci
igények alapjan megfogalmazott kdvetelményekre és biotechnoldgiai moédszerekbdl
szarmazé eredményekre alapozva, genomikai modszerek alkalmazasaval jeloljik
ki a tenyészallatokat és alakitjuk ki a parositsi terveket.

A magyarorszagi kiskérddzg, azon belll is a juhtenyésztési agazatrol 6sszes-
ségében megallapithatd, hogy az teljes vertikumaban fejlesztésre szorul. Ameny-
nyiben a termelési mutatok javulasa nem kdvetkezik be, ha a takarmanyozasi és a
tartastechnolégiai médszerek nem kdvetik a vilag tendenciait a juhtenyésztésnek
nincs perspektivaja Magyarorszagon.

Az eszkdzOk, a modszerek, amelyek a javitast szolgaljak sokfélék és alkalmazkod-
nak a feladatok sokszin(iségéhez. A tenyészkivalasztasban alkalmazhaté korszerU
modszerek és eszkdzrendszerek rendelkezésre allnak mind a populacié-, mind a
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molekularis genetika tertletén. Felhasznalasuk korabban nem latott mérték( és
sebességl fejlédést tesz lehetdvé, és ezt a hazai kiskérédzé agazat sem hagyhatja
figyelmen kivl.

Ha csak a jelen tanulmanyban bemutatott eredmények gyakorlati hasznositasra
kerlinének, akkor meggy6zddésiink szerint a magyar juh- és kecske tenyésztés
kozelebb lenne a nemzetkdzi szintekhez a versenyképesség és hatékonysag
vonatkozasaban. A Debreceni Egyetem juhtenyésztéssel foglalkozo kutatoi altal
elért eredmények (szaporodasbiloldgiai, fajtadsszehasonlitasi, genetikai, takarma-
nyozasi, alapozé- és alkalmazott kuatasi eredmények) gyakorlatba Ultetése a jovo-
ben felgyorsithatja a magyar juhagazat felzark6zasat is az eurépai szinvonalhoz.
Ahogy a bevezetében is emlitettiik mar, a kor megkdveteli a mulidiszciplinaris és
gyakorlatorientalt megkdzelitést. Ezért a debreceni kutatasi eredmények 6kono-
miai érvekkel alatamasztottak, ezaltal megkdnnyitve a gazdalkoddk szamara az
Uj, molekularis genetikai vagy genomikai technolégiak alkalmazasaval kapcso-
latos dontések meghozatalat. Csak ez adhatja meg a kell§ magabiztossagot a
gazdalkoddk szamara a tenyészkivalasztasban Uj szempontok alkalmazasara,
a kllénbo6z6 érteknoveld gének gyorsabb elterjedésének elésegitsére, a jobb
vagodllat és husminbség, a kedvezdbb zsirsav dsszetétel, a tejtermelés néve-
kedésének elérésére, és az aszezonalitas kihivasainak kezelésére. Ezek azok a
legfontosabb terlletek, ahol mar eredményekkel rendelkezlink, és megoldasokat
kinalunk. Az agazat fenntarthatésagat vizsgalva pedig egyértelmd, hogy nincs
mas Ut, mint a tudas alapu, intenziv és precizids alapokon nyugvé tenyészetek
kialakitasa és mUkodtetése. A mar meglévd tudomanyos eredményeket be kell
épiteni a gyakorlatba, és Uj kutatasok éltal tovabb kell 1épni az innovacio Gtjan,
mert a versenytarsaik j6 része mar megtette ugyanezt.
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GENOMIKAI KUTATASOK A HAZAI
HUSMARHATENYESZTESBEN

ANTON ISTVAN — ZSOLNAI ATTILA

OSSZEFOGLALAS

A szerzOk, jelen tanulmanyukban a hazai hismarhatenyésztéssel kapcsolatos kutatasaik néhany
eredményérdl szamolnak be. Angus marhak esetében a leptin (LEP) és a tyroglobulin (TG) I6kuszoknal
a TT genotipust hordozé bikaknal mérték az intramuszkularis zsirtartalom legmagasabb értékeit
a hosszu hatizomban (m. longissimus dorsi, LD) és a féliginas izomban (m. semitendinosus, ST).
A diacilglicerol-aciltranszferaz 1 (DGAT1) I6kusznéal az AA/AA genotipusu bikak faggyutartalma az
emlitett két izomban szignifikdnsan meghaladta a tébbi genotipusnal mért értékeket. Magyar tarka
fajtaban harom olyan SNP-t azonositottak, amely kapcsoltsagot mutatott (-log,,P>9,5) a Fertilitas
tenyészérték-indexszel (9., 28. és 29. kromoszoéman) és két lokuszt, amely jelentds dsszefliggést
(-log,,P>22,7) mutatott a HUs tenyészérték-indexszel (2. és 11. kromoszéman). Emellett négy Uj
I6kusznal allapitottak meg kapcsoltsagot (-log, P>12) az intramuszkularis zsirtartalom vonatko-
zasaban (1., 6., 13. és 17. kromoszéman). Sziirkemarha esetében hét SNP mutatott kapcsoltsagot
(-log,,P>12,87) a becslilt tenyészértékkel (1., 3., 6., 9., 10. és 28. kromoszémén), illetve hat I6kusz
mutatott jelent8s dsszefliggést (-log,,P>11,50) a szarv szinével (1., 3., 9., 18. és 25. kromoszoéman).

SUMMARY

Anton, I. — Zsolnai, A.: BEEF CATTLE GENOMICS RESEARCH IN HUNGARY

In this study, the authors provide a concise overview of their research results concerning beef
cattle genomics in Hungary. Authors estimated the effect of Leptin (LEP), Thyroglobulin (TG), and
Acyl-CoA diacylglycerol-acyltransferase 1 (DGAT1) loci on the marbling of meat in the Hungarian
Angus population. At LEP and TG loci, TT bulls showed the highest fat percentage values in the
musculus longissimus dorsi (LD) and musculus semitendinosus (ST), the difference between CC
and TT genotypes was significant (p<0.05). DGAT1 AA/AA bulls had significantly higher (p<0.05)
intramuscular fat content (IMF) values than other genotypes. In addition, researchers estimated
the effect of single-nucleotide polymorphisms (SNPs) on the Breeding value of fertility (BVF) and
the Breeding value of beef (BVB) in Hungarian Simmental cattle. Three loci showed considerable
association with BVF (-log,,P=9.5, 9.9, and 14.5, respectively) on chromosomes 9, 28, and 29. Two
loci showed association with BVB (-log, ,P=25.3 and 22.7) on chromosomes 2 and 11, respectively.
Besides, analyses revealed four loci highly associated (-log,,P>12) with IMF located on chromosomes
1, 6, 13, and 17, respectively. Another objective was to assess the effect of SNPs on the estimated
breeding value (EBV) of Hungarian Grey bulls and to find markers associated with horn colour.
Seven loci (on chromosome 1, 3, 6, 9, 10, 28) showed considerable association (-log,,P>10) with
EBV. Six SNPs were identified to be associated (-log,,P>10) with green and white horns. These loci
are located on chromosomes 1, 3, 9, 18, and 25.
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BEVEZETES ES IRODALMI ATTEKINTES

Az utébbi évtizedek allatgenetikai projektjeinek szerves részét képezik azok a
kutatasok, melyeknek célja a kvantitativ tulajdonsagokat meghatarozé I6kuszok
(Quantitative Traits Loci, QTL) azonositasa. Igazi attdrést ezen a terlleten a
molekularis genetikai markerek alkalmazasa hozott. Ezek olyan DNS-polimorfiz-
musok, melyek a teljes genomban megtalalhatok. Legismertebbek az egypontos
(egybazisos) nukleotid-polimorfizmusok (Single-Nucleotide Polymorphism, SNP),
amelyek jellemzéen két alléllal rendelkeznek. Szamos célra felhasznalhatok, ezek
kozul kiemelkedd jelentéségl a markerek segitségével végzett szelekcid és a
genomialis szelekcio.

A markerek segitségével végzett szelekcié (Marker Assisted Selection, MAS)
legnagyobb elénye abban mutatkozik meg, hogy mar az utddellendrzés vagy a
teljesitményvizsgalat el6tt is elészelekciot tesz lehetévé. A nemkivanatos genotipu-
sok elészelekcioval torténd eltavolitasa soran javithato a tesztelésre ker(l6 allatok
atlagos genetikai potencialja. A markerekkel végzett szelekciéval ellentétben, a
genomidlis szelekcié (Genomic Selection, GS) slirld SNP markerhal6zattal dolgo-
zik. A telijes genomasszociacios vizsgalatok (Genome-Wide Association Study,
GWAS) elvégzésére az egyik leggyakrabban alkalmazott eljaras az SNP-chip
(vagy microarray) vizsgalat. A MAS mellett ma mar a GS is elérhetd kbzelségbe
kerUlt a tenyésztdk és szakemberek szamara.

A kovetkez6kben olyan - a MAS és a GS témakodrébe tartozé - egypontos
nukleotid-polimorfizmus (SNP) vizsgalatok eredményeirél szamolunk be, amelyek
lehetdvé tehetik a hazai szarvasmarhafajtdk hatékonyabb felhasznalasat.

A leptin (LEP), a diacilglicerol-aciltranszferaz 1 (DGAT1) és a tyroglobulin
(TG) polimorfizmus hatasa az intramuszkularis zsirtartalomra
magyarorszagi angus szarvasmarhakban (Anton és mtsai, 2011)

Szarvasmarha esetében a hisok marvanyozottsagat az izmon belll, az izom-
rostok kdzott elhelyezkedd faggyu (intramuszkularis zsirtartalom) adja. A leptin
gén szarvasmarhaban a 4. kromoszéman helyezkedik el (Stone és mtsai, 1996).
A LEP polimorfizmus szarvasmarhaban kapcsolatba hozhaté a leptin szérum-
koncentraciéval, a takarmanyfelvétellel, a tejtermeléssel (Liefers és mtsai, 2002),
illetve a testdsszetétellel (Buchanan és mtsai, 2002; Nkrumah és mtsai, 2004).
TT genotipusat hordozd allatok, a CC, ill. CT valtozatu allatokhoz képest 13%,
ill. 8%-kal nagyobb intramuszkularis zsirtartalommal rendelkeztek (Nkrumah és
mtsai, 2005).

Barendse (1999) szerint a tyroglobulin (TG) gén 5’ polimorfizmusa részt vesz
az intramuszkularis zsirtartalom szintjének meghatarozasaban. Thaller és mtsai
(2003b) arra a kovetkeztetésre jutottak, hogy a TG leginkabb a(z) LD faggyu-
tartalmara van hatassal. Sedykh és mtsai (2016) szerint a baskiriai limousine és
hereford fajtdban a TT genotipusu bikak intramuszkuléris zsirtartalma jelent8sen
meghaladta a masik két genotipusban mért értékeket.

Grisart és mtsai (2002), illetve Winter és mtsai (2002) megallapitottak, hogy
a DGAT1 gén egy lizin/alanin (K232A) polimorfizmusa, amely szerepet jatszik a



ALLATTENYESZTES ES TAKARMANYOZAS, 2021. 70. 3. 239

trigliceridek szintézisében, kapcsolatba hozhat6 a tej zsirtartalmaval, illetve az
ST faggyutartalmaval. Li és mtsai (2013) svédorszagi hishasznositasu bikakban
szintén megallapitottak az dsszefliggést a DGAT1 polimorfizmus egyes genoti-
pusai és a hus marvanyozottsaga kozott.

Vizsgalatunkban célul tlztik ki annak elemzését, hogy van-e pozitiv hatasa
a leptin (LEP), a tyroglobulin (TG) és a diacilglicerol-aciltranszferaz 1 (DGAT1)
gén egyes alléljainak az intramuszkularis zsirtartalomra itthon tenyésztett angus
szarvasmarhafajta esetében.

Egypontos nukleotid-polimorfizmusok hatasa a fertilitas tenyészérték-
indexre (FerTl) és a hus tenyészérték-indexre (HTI) magyar tarka
szarvasmarhaban (Anton és mtsai, 2018a)

A Magyartarka Tenyészt6k Egyesllete a tenyésztési munkaban a
tenyészértékbecslés adataira tamaszkodik, amely tdbb szempontot is figyelem-
be vesz. A fajta versenyképességét elsésorban a vagoértékre és hismindségre
iranyul6 szelekciéval lehet megalapozni és biztositani (Filler, 2010). Az utdbbi
években elterjedt a szelekcids indexek hasznalata, amely egy szamjeggyel fejezi
ki egy allat - tobb tulajdonsag alapjan meghatarozott - tenyészértékét. Tenyésztési
szempontbdl fontos Iépés volt a Kettéshasznl termelési index (KTI) bevezeté-
se, ahol a Tej tenyészérték-index (TTI) 40%-0s, a Hus tenyészérték-index (HTI)
30%-0s, a Fitnesz tenyészérték-index (FTI) pedig szintén 30%-os sulyozassal
szerepel. Az indexalkot6 tulajdonsagok optimalis sulyozaséaval az - egymassal
ellentétes kapcsolatban levé - értékmérdk (tej-hus-fitnesz) esetében is biztosithato
a megfelelé mértékl elbrelépés (Huth és mtsai, 2013). Ezzel egyidejlileg fontos
szerepet kap napjainkban a genomikai becslésre alapozott szelekcid is, amely
- kiegészitve a hagyomanyos eljarast - gyors és hatasos segitséget nyujthat a
tenyésztési munkaban.

Egypontos nukleotid-polimorfizmusok hatasa az intramuszkularis
zsirtartalomra magyar tarka szarvasmarhaban (Anton és mtsai, 2018b)

A modern allattenyésztés egyik f6 feladata a fogyasztok igényeinek j6 mindség,
biztonsagos és izletes termékekkel torténd kielégitése. Ez az igény a szarvasmar-
ha-tenyésztésben fokozottan jelentkezik, ugyanis az elmult években alkalmazott
tenyésztési stratégia a szinhUstermelés ndveléséhez, illetve az intramuszkularis
zsirtartalom (IMF) csOkkenéséhez vezetett (Hocquette és mtsai, 2010). A marva-
nyozott husok ugyanakkor izletesebbek, porhanydsabbak (Koohmaraie és mtsai,
2002; Thompson, 2004) és szamos orszagban, ahol a sllt marhahisfogyasztasnak
nagy hagyomanya van, ez a hiusminéség egyik fontos ismérve.

A DNS chip-vizsgalatra alapozott teljes genomvizsgélat (GWAS, Genome-Wide
Association Study) alkalmas szarvasmarhaban azon SNP-k kivalogatasara, ame-
lyek segitségével javithatd az IMF és ezaltal a hUsmindség.



240 Anton és Zsolnai: Genomikai kutatasok a hazai husmarhatenyésztésben

Egypontos nukleotid-polimorfizmusok hatasa a becsiilt tenyészértékre és
a szarv szinére magyarorszagi sziirkemarha allomanyokban
(Zsolnai és mtsai, 2021)

A tenyészt6i munkat az 1989-ben megalakult Magyar Szlrke Szarvasmarhat
Tenyészt6k Egyesllete (MSZTE) koordindlja, és eredményességuiket jelzi, hogy
a fajta létszama napjainkban elérte a harmincezer tenyészegyedet (Sziics, 2020).

Atenyésztési munkaban, illetve a felmerlld szelekciés dontések soran a MSZTE
jelentds mértékben figyelembe veszi az allatok tenyészértékét, ami tulajdonképpen
egy egyednek, mint genetikai szllének az atorokité képességére utalé értéke. Az
MSZTE egyel6re a hagyomanyos tenyészértékbecslési modszerekre tamaszkodik,
de azitthon egyes fajtakban (pl. magyar tarka, limousin) mar sikeresen alkalmazott
genomikai szelekcié még nem képezi a napi munka részét.

A szlirkemarha szarvanak mind formajara, mind pedig szinez8désére nagy-
mértékd valtozatossag jellemzd. A szinvaltozatok tekintetében harom 8 szarvszin
kllénithetd el: a fehér, a zold és a kettd kombinaciojabdl adodo kartyas szarvszin
(Radacsi és mtsai, 2008). Megallapitasuk szerint a z6ld szarvszin gyakorisaga
szempontjabdl nincs kilénbség az egyes vonalak, illetve a kilonbdzé életkoru
és ivaru allatok kozott. A fajta elsd sztenderdjének leirasaban (Meissner, 1929)
a z0Old szarvszin még kizard tényezdéként szerepelt. A jelenlegi allomany kb.
30%-aban eléforduld z6ld szarvszin viszont ma mar elfogadott szinvaltozatnak
tekinthetd, igy szamos tenyésztd ezt preferalja. Kutatasunk célja ezért olyan
SNP-markerek felkutatasa volt, amelyek kapcsoltsagban vannak az MSZTE altal
becsllt tenyészértékkel és a szarv szinével a hazai szlirkemarha populécidban.

ANYAG ES MODSZER

Vizsgéalatainkban SNP markereket és kétféle meghatarozasi technikat alkal-
maztunk. Az egygénes vizsgalatoknal PCR-RFLP mddszert hasznaltunk, a teljes
genomelemzéseknél pedig chip-vizsgalatot (lllumina Bovine/Porcine HD Chip)
alkalmaztunk.

A leptin, a DGAT1 és a TG polimorfizmus hatasa az intramuszkularis
zsirtartalomra magyarorszagi angus szarvasmarhakban

Kil6nb6z6 hazai allomanyokbdl szarmazoé 173 angus bika hizlalasat és vaga-
sat kisértik figyelemmel. Vagaskor minden allatbol hismintat (m. longissimus
dorsi, LD és m. semitendinosus, ST) és vérmintat gydjtéttiink. A hismintakbol
meghataroztuk az intramuszkularis zsirtartalmat, a vérmintakbdl pedig az allatok
- mindharom Iékuszra vonatkoz6 - genotipusat. A LEP, a DGAT1 és a TG poli-
morfizmusok vizsgalatara, illetve ezek kapcsan az allélfrekvenciak kiszamitasara
PCR-RFLP médszert hasznaltunk.

A vizsgalatokhoz a kdvetkez6 primereket alkalmaztuk:

LEP polimorfizmus:

primer 1: 5-CATTGC GTG CAA GCT TCT CAC T-3'

primer 2: 5'-(T)24CGA GCC CAA GCT CCA GAG CCT-3'

DGAT1 polimorfizmus:
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primer 1: 5-(T), ,CGC TTG CTC GTAGCT TTG G-3’
primer 2: 5-CAC CGC GGT AGG TCA GGT TGT C-3
TG polimorfizmus:

primer 1: 5 GGGGATGACTACGAGTATGACTG 3
primer 2: 5 GTGAAAATCTTGTGGAGGCTGTA 3’

A husmintak faggyutartalmanak, ill. az allatok genotipusanak meghatarozasat
koévetden asszociacios vizsgalatokat végeztiink az 6sszefliggések megallapitasara.

Adataink elemzését SPSS 15 for Windows szoftverrel (SPSS Inc., Chicago,
IL, USA) végeztiik. Az altalanos linearis modellt (GLM) hasznaltuk mindharom
polimorfizmus vizsgalatara, az alabbi képlet szerint:

Y = H + Lep+ TG+DGAT, + TG*DGAT, + e,

ahol y a vizsgalt tulajdonsag (pl. az LD/ST intramuszkularis zsirtartalma), u a
kdzépérték, Lep a leptin hormon genotipusait (CC, TC, TT), TG a TG polimorfizmus
genotipusait (CC, TC, TT), DGAT pedig a DGAT1 polimorfizmus genotipusait (AA/
AA, AA/GC, GC/GC) jelenti, e pedig a maradék hibat jeldli.

Mindharom polimorfizmusnal kiszamoltuk az allélfrekvenciakat, ill. elvégeztik
a Hardy-Weinberg egyensuly vizsgélatat is (x?teszt).

Egypontos nukleotid-polimorfizmusok hatasa a fertilitas
tenyészérték-indexre (FerTl) és a hus tenyészérték-indexre (HTI) magyar
tarka szarvasmarhaban

FerTl becslés

A bikaknal nem all rendelkezésre kdzvetlen modszer a fertilitas-tenyészérték
megallapitasara. Ebben az esetben a ndivart utédok tenyészértékének meg-
itelésébdl lehet becslini a bikak FTI-értékét. llyenkor a ndivart utdodok sikeres
termékenylléséhez szilkséges termékenyitések szamat, illetve a termékenyitést
kévetd 56. napig vissza nem ivarzok aranyat (NR56) vizsgaljak.

HTI becslés

A kettés hasznositasi magyar tarka fajtaban a hus tenyészérték-index meg-
hatarozasa a sulygyarapodas, a vagasi % és az EUROP izmoltsag pontszamai
alapjan torténik. A nettd sulygyarapodas 0,22, a vagasi szazalék és az EUROP
izmoltsag pedig 0,39-0,39 sulyozassal szerepel a képletben:

HTI = 0,22 nsgyt + 0,39 v%t+ 0,39 EUROPt

(nsgyt = nettd sulygyarapodas tenyészérték; v%t = vagasi % tenyészérték;
EUROPt = EUROP izmoltsag tenyészérték)

Mintavétel, tipizalas

Tizenegy kildnb6z6 teleprdl szarmazo, dsszesen 146 magyar tarka bikabol
szarmazo6 vérmintat gy(jtottink az allatok vagasa soran, melyeket -20°C-on ta-
roltunk a DNS kivonasaig. A mintak kivalasztasanal fontos szempont volt, hogy
a vizsgalatba vont egyedek lehetdség szerint ne alljanak rokoni kapcsolatban
egymassal. A Magyartarka Tenyészt6k Egyesuletének adatbazisabdl kigyUjtot-
tik az allatok tenyésztési adatait, illetve a tenyészértékbecslés soran szerzett
tenyésztési indexek értékeit.



242 Anton és Zsolnai: Genomikai kutatasok a hazai husmarhatenyésztésben

A DNS kivonasat kdvetden a tipizalast nagy stirliségl DNS chipeken (lllumina
Bovine HD Chip, San Diego, CA, USA) végeztettik el (Neogen Europe Ltd., Ské-
cia, Egyesiilt Kiralysag).

Vizsgalatainkban csak a 95%-nal magasabb tipizalasi eredményességgel
rendelkezd SNP-ket vettik figyelembe. A duplikalt mintakat (Identity By Descent,
IBD> 0,95) kizartuk az adatallomanybol.

Az adatszlréshez és a FerTl-vel, ill. HTI-vel kapcsoltsagot mutaté I6kuszok
azonositasahoz multi-lbkusz vegyes modellt alkalmaztunk. A fenotipusos érté-
keket folyamatos valtozoként kezeltlik. A hasznalt multi-lbkusz vegyes modell a
kdvetkezb volt:

y=XB+Zu+e

ahol y a fenotipusos érték (FerTl, HTI), X az SNP-k és a kovarianciakbdl (kor
és telep) allo fix hatdsok matrixa, Z a véletlen allati hatas matrixa, e a maradék
hatasokat jelenti, 8 és u a fix és a véletlen hatasok egyutthatoit képvisel6 vektorok.

Az azonositott SNP-k kdzelében levé géneket az Ensemble cow UMD3.1 és
Gene ontology (Ashburner és mtsai, 2000) adatbazis alapjan tartuk fel. Az 6sszes
adatforméazast, sz(irést és statisztikai elemzést az SNP & Variation Suite v.8.8.1
(Golden Helix, Bozeman, MT, USA) szoftverrel végeztik.

Egypontos nukleotid-polimorfizmusok hatasa az intramuszkularis
zsirtartalomra magyar tarka szarvasmarhaban

Tizenegy kilonb6zd teleprdl szarmazo, 6sszesen 146 magyar tarka szarvasmar-
habdl has- és vérmintat gydijtottlink az allatok vagasa soran. Az éallatokat hasonlé
kérilmények kozott tartottak, ugyanazt a takarmanyt fogyasztottak és hasonlé
vagosuly (530,6+44,7 kg) elérése utan kerlltek levagasra a Magyar Szabvany elé-
irasai szerint. Vagaskor a 11. és 13. borda kdz6tti Un. harmas bordarészt kivagtuk a
hosszU hatizombdl. A hismintakat folyékony nitrogénben -196°C-on, a vérmintakat
pedig -20°C-on taroltuk a vizsgalatok elvégzéséig. A husmintak intramuszkularis
zsirtartalmanak meghatarozasat a Soxhlet médszerrel végeztik. A vizsgalt mintak
zsirtartalma (IMF) 0,5% és 5,8% koz6tt valtozott. A DNS vérmintakbol tortént kivonasa
utan atipizélast nagy strliségl DNS chipeken (lllumina Bovine HD Chip, San Diego,
CA, USA) végeztettik el (Neogen Europe Ltd., Skdcia, Egyestlt Kiralysag). Az 6sszes
adatformazast, sz(irést és statisztikai elemzést az SNP & Variation Suite v. 8.8.1 (Gol-
den Helix, Bozeman, MT, USA) szoftverrel végeztik. Vizsgalatainkban csak a 95%-
nal magasabb tipizalasi eredményességgel rendelkezd SNP-ket vettiik figyelembe.
A duplikalt mintakat (Identity By Descent, IBD> 0,95) kizartuk az adatallomanybdl.

Az adatszliréshez és az intramuszkularis zsirtartalommal kapcsoltsagot mutatéd
l6kuszok azonositasahoz vegyes multi-lokusz modellt alkalmaztunk. A fenotipusos
értékeket folyamatos valtozoként kezeltiik. A hasznalt vegyes multi-lokusz modell
a kévetkezd volt:

y=XB+Zu+e

ahol y a fenotipusos érték (IMF), X az SNP-k és a kovarianciakbdl (kor és ivar)
allo fix hatdsok matrixa, Z a véletlen allati hatas matrixa, e a maradék hatasokat
jelenti, B és u a fix és a véletlen hatasok egyutthatéit képviseld vektorok.

Az azonositott SNP-k kdzelében levé géneket az Ensemble cow UMD3.1 és
Gene ontology (Ashburner és mtsai, 2000) adatbazis alapjan helyeztik el.
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Egypontos nukleotid-polimorfizmusok hatasa a becsililt tenyészértékre és
a szarv szinére magyarorszagi sziirkemarha allomanyokban

Tizenhat tenyészetbdl szarmazd 136 magyar szirke (MSZ) bikabol gydijtottink
vérmintat, a Magyar Szlrke Szarvasmarhat Tenyészték Egyesllete (MSZTE) al-
tal szervezett, szokasos allategészséglgyi vérvételek alkalmaval. A vérmintakat
-20°C-on taroltuk, majd a DNS vérmintakbdl tortént kivonasa utan, a tipizalast nagy
slirlségli SNP-chipeken (lllumina GeneSeek GGP Bovine 150K SNP chip, San
Diego, CA, USA) végeztettik el (Neogen Europe Ltd., Skécia, Egyesiilt Kiralysag).
A vérvételre a bikakat az MSZTE jellte ki gy, hogy egyrészt az alacsony és magas
tenyészértékkel rendelkezé allatok csoportja is reprezentalva legyen (44 -188 kdzotti
értékkel), masrészt pedig a fehér- és zoldszarvu allatok is megfeleld szamban el6-
forduljanak a vizsgalatban. Az MSZTE 100 - 300 napos bikakat jel6lt ki a vizsgalatra,
atenyészértékbecsléshez pedig a szliletési sulyt, a sulygyarapodast, a 205 napos
élésulyt, illetve az anyai hatast vette figyelembe. Az értékelést a Bene és mtsai
(2013) altal ismertetett mddszer szerint végezték és az aldbbi képletet hasznaltak:

y=Xb + Zu +Wm + Spe + e

ahol y a becslult tenyészérték, X a fix hatasok el&fordulasi matrixa (tenyészet,
ellés, szlletési idd), Z a véletlen hatasok el&fordulasi matrixa; W az anyai genetikai
hatas eléfordulasi matrixa; S az anya alland6 kdrnyezeti hatdsanak eléfordulasi
matrixa és e a hiba vektor, b a fix hatas(ok) vektora, u a véletlen hatas vektora
(egyed); m az anyai genetikai hatds vektora; pe az anya allandé koérnyezeti ha-
tasanak vektora.

A statisztikai elemzést az SNP & Variation Suite v.8.8.1 (Golden Helix, Bozeman,
MT, USA) szoftverrel végeztik.

Duplikalt mintékat (Identity By Descent, IBD> 0,95) és 95%-nal alacsonyabb
tipizalasi eredményességgel (call rate) rendelkezd SNP-ket nem talaltunk, igy
minden mintat értékelni tudtunk.

A szarv szinével és a becslUlt tenyészértékkel kapcsoltsagot mutatd Idkuszok
azonositasahoz vegyes multi-lokusz modellt alkalmaztunk.

A szarv szinének vizsgalatahoz csak a kifejezetten fehér (N = 26), illetve z6ld
(N = 81) szint mutaté bikakat vizsgaltuk, mig az atmeneti (kartyas) szarvszinnel
(N = 29) regisztralt allatokat kizartuk az analizisbdl.

A becstilt tenyészértékek (EBV, estimated breeding value) genetikai hatterének
vizsgalatat minden bikanal az MSZTE altal becsult pontszamok (EBV,) alapjan
végeztlk el. A tenyészértékbecslést az MSZTE munkatarsai az alabbi képlet
szerint végezték:

EBV, = 100 + 20 * (EBV-EBV,,,) 0.,)

ahol EBV, ., a becsult tenyészerték atlagat jeldli, o,
eltérést.

A populacioszerkezet korrekcidjahoz genomialis rokonsagi matrixot alkalmaz-
tunk, vegyes multi-lokusz modell formajaban (Segura és mtsai, 2012).

A hasznalt modell:

y=XB+Z2Zu+e

ahol y a fenotipusos érték, X az SNP-k és kovarianciakbol (szlletési év és
gazdasag) all6 fix hatdsok matrixa, Z a véletlen allati hatas matrixa, e a maradék
hatasokat jelenti, 8 és u a fix és a véletlen hatasok egytitthatoit képviseld vektorok.

o, bedig az atlagtdl vald
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EREDMENYEK ES ERTEKELESUK

A leptin, a DGAT1 és a TG polimorfizmus hatasa az intramuszkularis
zsirtartalomra magyarorszagi angus szarvasmarhakban

A vart és valds genotipus-frekvenciak kozétti kiildnbség nem volt szignifikans,
ami mindharom polimorfizmusnal a Hardy-Weinberg egyensuly fennallasat jelenti.

1. tablazat

A hosszu hatizom (LD) és a féliginas izom (ST) intramuszkularis zsirtartalmanak legkisebb
négyzetes atlaga és sztenderd hibaja, a variancia (%), valamint az additiv és dominancia-ha-
tas a vizsgalt angus bikaknal

Lékusz (1) Genotipus (2) i.m. zsir (%) LD (3) | i.m. zsir (%) ST (4)
Leptin (n=173) CC (n=97) LSM=SE 14,43+ 0,90 8,88+ 0,512
TC (n=66) 14,41+ 0,95 8,62+ 0,532
TT (n=10) 15,45+ 1,25 12,52+ 0,92°
variancia (%)# (5) 0 0,1
additiv hatas (6) 0,51 1,82*
dominancia (7) 0,53 2,08*
TG (n=173) CC (n=79) LSM=SE 14,39+ 1,442 9,36+ 0,8022
TC (n=71) 12,76+ 1,342 9,23+ 0,747
TT (n=23) 17,14+ 1,62° 11,43+ 0,90°
variancia (%)# (5) 2,3 71
additiv hatas (6) 1,38* 1,04*
dominancia (7) 3,01* 1,17*
DGAT1 (n=173) AA/AA (n=9) LSM=SE 18,08+2,16° 12,061,
AA/GC (n=48) 13,33=1,4° 8,91+0,79°
GC/GC (n=116) 12,87+1,20 9,04+0,68°
variancia (%)# (5) 71 7,0
additiv hatas (6) 2,61* 1,51*
dominancia (7) 2,15* 1,64*

ab gz eltérd betlik a genotipusok kozétti szignifikans kildnbséget jeldlik (8)

# a vizsgalt l6kuszoknak tulajdonithato variancia (%) a teljes fenotipusos variancian belil (9)
* megbizhatdséagi szint (p<0,05) (10)

Table 1. Least square mean and standard error of the intramuscular fat content of musculus
longissimus dorsi (LD) and musculus semitendinosus (ST), the variance (%), and additive and
dominance effects in angus bulls

locus (1); genotype (2); intramuscular fat (LD)(3); intramuscular fat (ST) (4); variance (5); additive
effect (6); dominance (7); & different letters means significant difference between genotypes (8); #
variance (%) caused by the loci investigated within the total phenotype variance (9); * confidence
level (p<0.05) (10)
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A TT (TG lokusz) és AA/AA (DGAT1 ldkusz) genotipusu bikaknal mértik az
intramuszkularis zsirtartalom legmagasabb értékeit. Itt az AA/AA genotipusnal,
a tobbi genotipushoz képest szignifikans kildnbséget tapasztaltunk (p<0,05).
A LEP I6kusznal a genotipus nem volt hatéssal az intramuszkularis zsirtartalomra.
Aféliginas izomnal a LEP és a TG lokuszoknal a TT genotipusu, a DGAT1 lIokusznal
pedig az AA/AA genotipusu bikak esetében tapasztaltunk szignifikdnsan maga-
sabb faggyutartalmat a tébbi genotipushoz viszonyitva.

A TG és DGAT1 genotipusok esetében mért faggyutartalom jelentésen meg-
haladta a Thaller és mtsai (2003) altal holstein-friz és charolais fajtaban kapott
értékeket.

A leptin esetében kapott genotipus-frekvenciak megoszlasa hasonld a Nkrumah
és mtsai (2005) altal publikalt értékekhez.

Egypontos nukleotid-polimorfizmusok hatasa a fertilitas tenyészérték-
indexre (FerTl) és a hus tenyészérték-indexre (HTI) magyar tarka
szarvasmarhaban

2. tablazat
A FerTl-vel és a HTI-vel kapcsoltsagot mutato I6kuszok, genomi elhelyezkedésiik, illetve a
kozeliikben talalhat6 fontosabb gének

Marker Kromoszéma: | -log, P -log, P Kozeli Kapcsolt- | MAF (5) | FDR (6)
pozicié (1) Bonferroni gének sag
korrekcid (3) (4)
utéan (2)
rs41628842 | 2: 111962847 | 25,3 20,4 ACSL3, HTI (7) 0,438 | 1,9e-21
RPS6,
KCNE4
rs133063240 | 11: 27988487 | 22,7 17,8 PRKCE HTI (7) 0,229 |4,9e-19
rs41656753 9: 29910981 9,5 4,7 GJA1, FerTl (8) 0,375 | 2,4e-3
TBC1D32,
SNORA25
rs42151703 | 28: 42540318 9,9 5,1 GPRIN2, FerTl (8) 0,355 | 4,3e-6
GDF2,
GDF10
rs137311103 | 29: 3901625 14,5 9,7 FAT3, FerTl (8) 0,354 |2,1e-10
CHORDC1,
HSP90

FerTl: Fertilitas tenyészérték-index, HTI: HUs tenyészérték-index, MAF: minor allélfrekvencia (Minor
Allele Frequency), FDR: téves azonositasi rata (False Discovery Rate)

Table 2. Genom localisation and nearby genes of loci linkage with Fertility Breeding Index (FerTl)
and Beef Breeding Index (HTI)

chromosome: position (1); -log, P after Bonferroni correction (2); nearby genes (3); linkage (4); mi-
nor allele frequency (5); false discovery rate (6); beef breeding index (7); fertility breeding index (8)

A FerTl esetében, az SNP genotipusok és az MTE adatbéazisabdl kigyUjtott
adatok kozotti asszociacios vizsgalatok harom I6kusznal, a 9., a 28. és a 29.
kromoszéman mutattak ki kapcsoltsagot (-log, P = 9,53; 9,94 és 14,55). A minor
allélfrekvencia értékei a harom l6kusznal a kovetkezdk voltak: 0,375; 0,355 és 0,354.
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A HTI szempontjabdl hét 16kusz kézil (-log,,P>5) kettS tlnik alkalmasnak
szelekcids felhasznalasra, ezek a 2. és 11. kromoszdéman helyezkednek el.

Egypontos nukleotid-polimorfizmusok hatasa az intramuszkularis
zsirtartalomra magyar tarka szarvasmarhaban

A vizsgalat soran négy olyan I6kuszt azonositottunk, amely kapcsoltsagot
mutat az intramuszkularis zsirtartalommal.

3. tablazat

Az IMF-tartalommal kapcsoltsagot mutaté I6kuszok, genomi elhelyezkedésiik, illetve a ko-
zeliikben talalhat6 fontosabb gének

Marker Kromoszéma: | -log, P -log,,P Kozeli gének (3) | MAF (4) | FDR (5)
pozicié (1) Bonferroni
korrekcié utan
&)
rs43284251 1: 154894091 12,2 71 GALNT15 0,426 2,6e-8
DPH3
ANKRD28
rs109210955 | 6: 39358026 16,3 11,2 LAP3 0,221 2,4e-12
MED28
FAM184B
(685720), DCAF16
NCAPG
LCORL
rs41630030 | 13: 54540476 | 15,5 10,4 ARFRP1 0,162 1,3e-11
TNFRSF6B
rs41642251 17: 26689850 | 21,7 16,7 PRAME 0,106 2,6e-17
U1

MIF: minor allél frekvencia; FDR: téves azonositasi rata (false discovery rate)

Table 3. Genom localisation and nearby genes of loci linkage with intramuscular fat content

chromosome: position (1); -log, P after Bonferroni correction (2); nearby genes (3); minor allele
frequency (4); false discovery rate (5)

Egypontos nukleotid-polimorfizmusok hatasa a becslilt tenyészértékre és

a szarv szinére magyarorszagi sziirkemarha allomanyokban

A vizsgalat soran hét I6kusz esetében (-log, ,P>10) talaltunk kapcsoltsagot (1.,
3.,6., 9., 10. és 28. kromoszéman) a becsult tenyészértékkel.
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4. tablazat

A becsiilt tenyészértékkel kapcsoltsagot mutaté I6kuszok, genomi elhelyezkedésiik, illetve
a kézeliikben talalhaté fontosabb gének

Marker Kromoszoma: | -log, P Kozeli gének (2) MAF (3) FDR (4)
pozicié (1)
rs132773663 1:13683821 30,81 NCAM2 0,006 6,5e-27
rs134031509 1:17714938 14,86 NCAM2, TSPRSS15, 0,047 3,5e-11
CHODL, CXADR
rs133382330 3:66794402 12,87 ADGRL4, DNAJB4, 0,012 2,4e-09
MIGA1, USP33
rs135749221 6:112969332 30,71 WDR1, HS3STH1, 0,018 6,1e-27
NKX3-2
rs109808712 9:30597711 13,66 SERINC1, HSF2, 0,012 4,5e-10
GJA1, TBC1D32,
MAN1A1, MCM9,
ASF1A, SLC35F1
rs43651134 10:90679288 36,21 VIPAS39, SNW1, 0,012 7,7e-32
NRXN3, DIO2, TSHR
rs137560472 28:38224444 30,92 DYDC1, DYDC2, 0,018 7,5e-27
TSPAN14, GHITM,_
CCSER2

MAF= minor allélfrekvencia; FDR: téves azonositasi rata (false discovery rate)

Table 4. Genom localisation and some important nearby genes of loci linkage with estimated

breeding value

chromosome: position (1); nearby genes (2); minor allele frequency (3); false discovery rate (4)

A vizsgalat soran hat I6kusz eseteben (-log, ,P>10) talaltunk kapcsoltsagot (1.,
3., 9., 18. és 25. kromoszoman) a szarv szinével.

5. tablazat

A szarv szinével kapcsoltsagot mutatoé I6kuszok, genomi elhelyezkedésiik, illetve a
kozeliikben talalhaté fontosabb gének

Marker Kromoszéma: | -log, P Kozeli gének (2) MAF (3) | FDR (4)
pozicié (1)
rs42907907 1: 94860836 15,27 SPATA16, GPX5 0,073 1,3e-11
ECT2, GHSR
rs135440681 3: 7761414 11,50 SH2D1B, ATF6, FCRLB 0,378 6,6e-8
FCBR2B, HSPA6
rs41593372 9: 57616379 18,26 EPHA7 0,427 1,7e-14
rs43602859 9:86470128 25,53 UST, TAB2 0,439 1,8e-21
rs110433116 18: 53199067 26,67 APOE 0,269 2,7e-22
rs108961742 25: 39404142 21,73 FSCN1, ACTB, FBXL18 0,110 7,8e-18

MAF= minor allélfrekvencia; FDR: téves azonositasi rata (false discovery rate)

Table 5. Genom localisation and some important nearby genes of loci linkage with the colour of horn

chromosome: position (1); nearby genes (2); minor allele frequency (3); false discovery rate (4)
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KOVETKEZTETESEK ES JAVASLATOK

Az SNP-eredmények lehetdvé teszik fajtak nemzetkdzi Osszehasonlitasat,
populacidgenetikai elemzések elvégzését, illetve Uj vizsgalatok tervezését.

Az ismertetett genomikai tesztek jol kiegészitik a hagyomanyos tenyész-
értékbecsles eredményeit, de egyel6re nem minden esetben helyettesitik azokat.
Az SNP chip-vizsgalatok eredményei felhasznalhatdk szelekciods célra is. Igy lehe-
téség nyilik olyan tulajdonsagokra is szelektalni, amelyekre a jelenlegi szelekcids
szempontok, ill. a hagyomanyos genomikai tenyészértékbecslés nem terjednek ki.

Amennyiben a chip-vizsgalatok a jovében a rutineljarasok részét képeznék,
a kapott SNP-eredmeények felhasznalasaval - kilon kéltség nélkil - elvégezhetd
lenne a jelenleg még mikroszatellit-vizsgalatokon alapulé szarmazasellenérzés is.

KOSZONETNYILVANITAS

A szerz6k koszonik az OTKA tamogatasat (T048947, CK78174, K111643 sz.
palyazatok), tovabba készonik Dr. Holl6 Gabriellanak, a Magyartarka Tenyészt6k
Egyestletének és a Magyar Szlrke Szarvasmarhat Tenyészték Egyesuletének a
kutatasok elvégzésében nyujtott segitséget.
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A HAZAI GENOMIKAI TENYESZERTEKBECSLES
GYAKORLATI TAPASZTALATAI A HOLSTEIN-FRIZ FAJTA
TENYESZTESI PROGRAMJABAN

BOGNAR LASZLO

OSSZEFOGLALAS

A tanulmany bemutatja a hazai szarvasmarha-tenyésztés egyik legujabb, legkorszerlibb eszko-
zére, a genomikai tenyészértékbecslésre alapozott szelekciét és a HUNGENOM projekt telepekre/
tenyészetekre szabott szintli tenyésztési programok szamara szolgaltatott genomikai informaci-
Oit. Az egyes becslési eljarasok, valamint a fenotipusos termelési és killemi biralati eredmények
Osszehasonlitasaval alatamasztjak a médszer alkalmazhatésagat, és bizonyitjak a genomikai
tenyészértékbecslés eredményeinek megbizhaté mivoltat.

SUMMARY

Bognar, L: PRACTICAL EXPERIENCIES OF THE HUNGARIAN GENOMIC BREEDING VALUE
ESTIMATION IN THE BREEDING PROGRAM OF THE HOLSTEIN-FRIESIAN GENETIC PROGRAMME

This study addresses the details of the HUNGENOM (Hungarian Genomic Selection Schemes) in
the Holstein-friesian breed and provides information on modern, custom-made, herd-level breeding
programs. The reliability of the genomically enhanced breeding value estimation is analysed by
making a comparison between the results of the various breeding value estimation methods and
the phenotypical production and type classification figures.
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BEVEZETES ES IRODALMI ATTEKINTES

Az allattenyésztésben a tenyészértékbecslés eredményeinek ismereté-
ben végezhetlink hatékony szelekciés munkat, amelynek precizitasat nagy-
mértékben befolyasolja a felhasznalt adatok megbizhatdsaga és pontossaga.
A tenyészértékbecslés folyamatosan fejl6dd, matematikai modelleken alapuld
modszer, amellyel a fejlett allattenyésztéssel rendelkezé orszagokban — igy
Magyarorszagon is — a tenyészallatok genetikai képességeinek becslését és ez
alapjan az egyedek rangsorolasat végzik. A hosszu generacios intervallummal
rendelkezd allatfajok esetében a becslés folyamata a hagyomanyos technikak
és technoldgiak alkalmazasaval akar tobb évig is eltarthat. Az egyedek genetikai
Osszetételének vizsgalata azonban (bizonyos kérilmények kozott) ezt az idét
rendkivili modon lerdviditheti és egyes alacsony 6roklédhetéséggel (h? értékkel)
rendelkezd tulajdonsagok esetében a becslés megbizhatésagat nagymértékben
novelheti. A kivalasztott egyedek, a tovabbtenyésztésre szant (isz8k és tenyész-
bikdk genomjanak elemzése azonban 6nmagaban még nem elég a tenyésztési
dontések meghozatalahoz, hiszen a pontszerl nukleotid eltérésekkel rendel-
kezd csoportok sajat teljesitményadatait, illetve hagyomanyos moédon becslilt
tenyészértékét statisztikai médszerekkel kell hozzakapcsolni a megfigyelt gene-
tikai variancidkhoz, polimorfizmusokhoz. Az ismeretlen tenyészérték( egyedek
genomikai tenyészértékbecslésének alapjaul egy olyan sajat- vagy ivadéktelje-
sitmények alapjan hagyomanyosan becsllt és genomvizsgalati eredményekkel
egyarant rendelkez6 populacié szolgal, amelyet az adott genetikai tulajdonsa-
gokkal, polimorfizmus- (single nucleotide variancy, SNP) jellemz&kkel rendelkez8
egyedek alkotnak. A hagyomanyos tenyészértékbecslési eredményekkel és SNP
informacidkkal egyarant rendelkezé egyedek alkotjak a referencia-adatbazist. Az,
hogy ebben hany egyedre, tenyészbikara, illetve termel6 tehénre vonatkoz6 adat
szerepel, nagyban befolyasolja a becslés megbizhatésagat.

A Magyarorszagon napjainkban végzett hagyomanyos tenyészértékbecslés
a nemzetkdzileg elismert, Un. egyedmodellen (Animal Model) alapul; a becslés
keretében elébb folyamatosan 6sszegydijtjik az egyedek termelési, funkcionalis
killemi biralati, szaporodasbioldgiai, ellési és egyéb menedzsmentadatait, majd
azok alapjan szamitjak ki BLUP'-md&dszerrel az allatok tenyészértékét. A 2000-es
évek elején bevezetett modell az 1980-as évek 6ta immar a harmadik Magyaror-
szagon. A becslések futtatasanak szamitasigénye rendkivil nagy.

A genetikai kutatasok fejlédésével napjainkra a tenyészértékbecslésben is
Uj lehetéségek nyiltak. Olyan forradalmi médszereket dolgoztak ki és vezettek
be, amelyek mar a szarvasmarha egyedek genetikai allomanyabdl kinyerhet6
informaciokat is figyelembe veszik. Magyarorszagon érdemi mennyiségben a
holstein-friz fajta esetében allnak rendelkezésre olyan genomikai informaciok,
amelyek egy korszer(i, genomalapu tenyészértékbecslésben hasznosithatodk.

A genomalaput vagy genomikai informaciokkal bdvitett tenyészértékbecslésnek
szamos elénye van. Példaul a hagyomanyos tenyészértékbecslésben csak olyan
bikak vehetnek részt, amelyeknek mar sajat teljesitménnyel rendelkezd ivadékai

1 BLUP (best linear unbiased prediction): a legjobb torzitatlan becslés modszere.
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vannak, és befejez8dott az ivadékteljesitmény-vizsgalati (ITV?) ciklusa. Ehhez
azonban a tenyészbikajeldltnek el kell érnie egy bizonyos életkort. A genomala-
pu becslés segitségével viszont mar joval fiatalabb korban is képesek vagyunk
megbizhato, a pedigréinformacidhoz képest sokkal pontosabb becslést nyujtani
az adott tenyészbikajeldlt genetikai potencialjarol.

INTERBULL

A tenyészértékbecslés nemzetkdzi modszertani egységességét az 1988-ban
alapitott, mintegy 50 tagorszagot szamlalo, svédorszagi kdzponttal rendelke-
z8 INTERBULL?, az Allattenyésztési Teljesitményvizsgalatok Harmonizacidja-
ért Felel¢s Szervezet (International Committee for Animal Recording, ICAR)*

szatellitszervezete, az Eurdpai Unié egyik tudomanyos referenciakdz-
pontja biztositja. E szervezetnek Magyarorszag is tagja. Az INTERBULL to-
vabbi feladata a nemzeti tenyészértékek alapjan a nemzetkozi, in. MACE®
-tenyészértékek publikalasa, ehhez a tenyészbikak sajat orszagban megallapitott
tenyészértékét egy masik orszag nemzeti skalajara konvertaljak. Ahhoz, hogy
egy orszag részt vehessen a nemzetkdzi tenyészértékbecslésben, a nemzeti
tenyészértékbecslés szakmai szinvonalanak, mindségének és az eredmények
torzitatlansaganak meg kell felelnie a nemzetkdzi szabvanyoknak, elvarasoknak.
E kévetelmények Magyarorszagon a rendszeres tesztelések tanldsagai alapjan
teljesulnek.

A genomalapu tenyészértékbecslés modszertana

A genomikai informacidk a tenyészértékbecslésben az SNP-informaciék for-
majaban hasznosulnak. Az SNP egy DNS-szekvenciavariacié, amely akkor jon
létre, ha egy nukleotid a genomban megvaltozik. Csak akkor tekintlink egy va-
riaciot SNP-nek, ha a populacié legalabb 1%-aban megjelenik. A tenyészallatok
genomalapu informaciéit un. SNP-chipek segitségével vizsgaljak.

Adattisztitas

A tenyészértékbecslés el6tt a rendelkezésre all6 genomikai informacidkat
Osszetett, tobblépcsds adatelemzésnek, illetve adattisztitasnak kell alavetni, és a
csak ezen a sz(irésen atesett adatok felhasznalasaval végezhetd becslés. (Stoop
és mtsai, 2017).

2 ITV: atenyészbikajeldltek genetikai képességeinek meghatarozasara szolgalé moédszer, amely sorén egy randomizalt
célparositasi terv alapjan az orszagot reprezentald termelékérnyezetekben, -telepeken utddok szlletnek, majd ezen
utédok szaporodasbiologiai, ellési, tejtermelési, funkciondlis killemi és egyéb életteljesitményeit mérjuk, gy(ijtjik,
illetve azokbdl az apadllat tenyészértékét becsuljik.

3 https://interbull.org/index

4 https://www.icar.org

5 MACE (multiple across country evaluation): hatarokon ativeld tobbszords tenyészértékbecslés (lasd https://
interbull.org/ib/interbullactivities).
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Matematikai modell

A genomikai informacidkkal bdvitett tenyészérték (genomically enhanced
breeding value, GEBV) becslése két, egymastdl elklldnitett munkafazisbol all.
1. Az els6 a genomikai tenyészérték kalkulacidja, azaz a direkt genomikai érték

(direct genomic value, DGV) megéllapitasa. Matematikai médszertanat tekintve

ez hasonld a hagyomanyos tenyészértékbecsléshez. A DGV predikcios modell

a hagyomanyos tenyészértékbecslésben alkalmazott BLUP-modell bdvitése

egy, az SNP-k hatasat is figyelembe vevd taggal. Az SNP-k hatasat a referen-

ciapopulacié adatainak segitségével allapithatjuk meg. Ez olyan bikakbal all,
amelyeknek ismert a hagyomanyos tenyészértéke, annak megbizhatdsagi

(reliability) értéke, illetve rendelkezlink a genotipusukra vonatkozé informaci-

Okkal.

* Abikak eldre jelzett ,fenotipusos” informacidit a de-regresszalt hagyomanyos
magyar tenyészérték, hianyzé hazai adatok esetében pedig az INTERBULL
altal kdzolt nemzetkdzi — Magyarorszag részére publikalt — megbizhatésaggal
sulyozott MACE-tenyészértékek biztositjak.

* A genomikai hatasok becslésére bayes-i statisztikai algoritmusokat hasz-
nalunk (bayes-i SSVS [stochastic search variable selection, sztochasztikus-
valtozé-vélasztas]).

2. A masodik munkafazis a DGV integralasa, 6tvézése (blending) a hagyoma-
nyos tenyészértékekkel (estimated breeding value, EBV), mellyel genomikai
informacidkkal kiegészitett tenyészértéket (genomically enchanced breeding
value, GEBV) kapunk.

De-regresszié

Az SNP-k hatasat — mint mar emlitettiik — a hagyomanyos tenyészértékekbdl,
azok megbizhatdsagabol, valamint a genotipusbdl becsilhetjik. A hagyomanyos
tenyészértékbdl az adott egyed fenotipusa becsllhetd meg, mig a megbizhatésag-
bol (rel) a tenyészértékben rejl6 informacid sulya. A hagyomanyos tenyészértékbol
szarmaztatott de-regresszalt tenyészértéket (de-regressed proof, DRP) a kdzvetlen
genomikai tenyészértékbecsléshez (a DGV meghatarozasahoz) hasznalhatjuk.
A DRP értékét a VanRaden és mtsai (2009) altal leirt mddszer alapjan szamithatjuk:

DRP = PA + (EBV — PA) (—ED“":i;;:tri::':amy)’

ahol PA (parent average) a szUl6i atlagot, EBV (estimated conventional Hungarian
breeding value) a hagyomanyos magyar tenyészértéket, EDC (estimated daughter
contributions) a lanyutédok becsUlt hozzajarulasat (a sulyfaktorokat), parents a
szll6ket, progeny pedig az utédokat jelzi.

Az EDC-értékek a megbizhatésagokbdl szarmaztathatdk/szamithatok:
° EDCparents-!-progcny ~rel(EBV);

° EDCparents ~ rel(PA);

° EDCparents ~ rel(PA);
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DGV-modell

A DGV-becslés Meuwissen és Goddard (2004) bayes-i multi-QTL®
-modelljén alapul, ahol a nagyszamu SNP-k hatasa kdzvetlen(l a teljes genomra
vonatkoztathaté a haplotipusok vagy az azonos szarmazasbol eredd valészinlisé-
gek hasznalata nélkul. (Calus és mtsai, 2008). Bar a mddszer tobb tulajdonsagra
is alkalmazhat6 egyidejlleg, a rutin genomikai becslések egy tulajdonsagra (m)
vonatkozd (single-trait) becslések, azaz m = 1.

m db tulajdonsag esetében a modell a kdvetkezd:

40947
Y, =R+u + D z,q,v, +e,
j=1

aholy, (mx 1) vektor, azi. bika fenotipusainak (DRP-) vektora, u (m x 1) vektor
az adott tulajdonsag fix atlaga, u, (m x 1) vektor, az i. bikahoz tartozé random
pohgen hatas, q, (3 x 1) vektor, a j. SNP random, skalazatlan hatasa, amely a 0.,
az 1. és a 2. allélhoz tartozik (a 0. allél a hianyz6 genotipus-informaciénak felel
meq), /(1 x m) vektor, aj. SNP-hez tartoz6 random skalafaktorok, z, (m x 1) vek-
tor, az I. bikahoz tartozé reziduum (a modell hibaja), és az i. bika ;. SNP-jéhez
tartozo designvektor. z, =[020] és [0 0 2] homozigéta (AA, illetve BB) bikak,

=[011] heter02|gota (AB) bikak, és z,=[200] azon bikak esetén, ahol az
adott SNP-hez tartoz6 informacidk hlanyoznak

A modell a kdvetkez§ feltételezésekkel szamol még:

* A random poligén hatas (u) tobbvaltozés normal eloszlasu: var(u) ~ N(O,
A® K,), ahol A a pedigreben szerepl6 allatok kdzétti rokonsagi matrix, K, pedig
a poligének kdzotti kovarianciamatrix (m x m).

* Arandom, skalazatlan SNP-hatas (@) minden SNP-re standard normal elosz-
lasu: var(q /) N(O, 1).

* Az SNP-hatasok skalafaktorai (v) kétféle normal eloszlasbél szarmaznak: var(v)
~N(0, K), ha/=1; var(v) ~ N(0, K ,/100), ha/=0. | érteke azt mutatja, hogy az
adott SNP kis vagy nagy hatassal tarsul-e. A kilonb6z6 tulajdonsagok kozotti
korrelacio elhanyagolhat6 (K, nemdiagonalis ertékei nullak).

« Amodell hibaja (e) is normal eloszlasu: var(e) ~ N(0, E® K,), ahol E az egység-
matrix, a kilénb6z6 tulajdonsagok hibatagjai kdzotti korrelacio elhanyagolhato
(K, nem-diagonalis értékei nullak).

K, és K, értékei inverz Wishart-eloszlasbdl (egyenletes a priori eloszlas), K,
matrix diagonalisaban szerepld értékek pedig inverz khi-négyzet eloszlasbol
szarmaznak (prior atlag K /100, K a fenotipus kovananmamatnx) Az | indikator
Bernoulli-eloszlast kovet, f 1 pr|or| valdszinlisége 10/SNP-k szama.

6 A quantitative trait locus vagy QTL az a régié a kromoszémakon belll, ahol a mennyiségi tulajdonsag kialakitasaban
szerepet jatszé gének helyezkednek el.
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BLUP-modell

A BLUP-modell nagyon hasonlit a DGV-modellhez, ez azonban mentes az
SNP-k hatasatol:
yi=ptu te,

ahol az u valdszinlségi valtozd tobbdimenzids és normal eloszlasu: var(u) ~
N(O, A®Ku); A a pedigrében szerepld allatok kdzotti rokonsagi matrix (additive
genetic relationship matrix).

Paraméterbecslés

A modellekben szerepld 6sszes paraméter értéke (u, u, q, v, e, K, I/, K, K)
bayes-i SSVS segitségével, Gibbs-féle mintavételezéssel becsult. Az elsd 50
000 iteraci6 torlése utan a posteriori valészinliségeket Ujabb 50 000 iteracidval
szamitjak. Mindkét modellben a becsllt tenyészérték (BLUP, DGV) négy kilén
modellszamitas atlagabdl all eld, ezek kildnbdzé a priori valdszinliségekkel
(different starting seed) futnak (Stoop és mtsai, 2017)

GEBV-szamitas — a DGV- és az EBV-tenyészértékek integralasa

A genomikai tenyeszértékek (G, ), a pedigrealapu tenyeszértékek, amelyek
nem tartalmaznak SNP-informaciét, csupan egy pedigréalapl rokonsagi matrixot
(G,o,), valamint a hagyomanyos magyar MACE-tenyészertekek (U, ) integralasa
(blendingelése), 6sszevonasa segitségével a GEBV-becslés barmely egyed (né-
ivaru egyed [Usz6, tehén], illetve olyan fiatal tenyészbika, amely még nem rendel-
kezik ivadékteljesitmény-vizsgalati eredménnyel) szamara képes tenyészértéket
becsllni. VanRaden és mtsai (2009) mddszerével egy egyed GEBV-értéke a
kovetkezokeppen szamithato:

lgegy=01 Gy, + b2 Uy, + b3 Uy,

ahol a b1, b2 ésbh3a tenyeszertekek sulyértékét jelolik. A becslési folyamat soran
az egyes indexalkotok szamitasa torténik, melyekbdl egyszerlen kalkulalhaték
Osszetett szelekcids indexek, példaul a magyar Holstein Global Index (HGI?).

A hazai populacié genetikai jellemzéi

A magyar holstein-friz allomany méretébdl és ebbdl fakaddan a nemzeti tenyésztési
program keretein belll folyd ivadékteljesitmény-vizsgalatban indithatd tenyészbika-
jeloltek szamabdl adédo korlatok, tovabba a program indulasakor rendelkezésre
allé genomanalizisek alacsony szama és a referenciapopulacié méretének ma-
ximalis kiterjesztése miatt nemzetkdzi megallapodasokat kotéttliink a genomikai
tenyészértékbecslési adatok kdlcsonds megosztasa és felhasznalasa céljiabol holland
és cseh partnereinkkel. A magyar holstein-friz populacié tenyésztési szempontbol
nyitott populacio, egy vilagfajta génallomanyanak része. Mind a himivar (a tenyész-
bikak), mind pedig a néivarl egyedek esetében biztositott a szabad génmigracio.

7 AHGI a Holstein-friz Tenyészt6k Egyestiletének , Tenyésztési Programjéban” szerepld, meghatarozott 6sszetevSkkel
és sulyozéssal szamolt szelekcids index.
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1. abra A hazai szaporitéanyagforgalmazas alakulasa 2019-ben és 2020-ban

Eo

*Eurdpa ™
* *

*

*

Figure 1. Changes of the sperm trade in Hungary in the years 2019 and 2020

Atenyészbikak mélyfagyasztott szaporitdanyaganak globalis kereskedelme jelentds
volument és kereskedelmi értéket képvisel. Az importsperma felhasznalasi aranya
Magyarorszagon meghaladja a 90%-ot, amelynek szarmazasi kontinensek, régiok és
orszagok szerinti megoszlasat az 1. abra mutatja. A nGivar esetében jelentés mind a
szliz-, mind a vemhes Usz8import és export egyes magas szint(i tenyésztési kultaraval
rendelkezd nyugat-eurdpai orszagokbdl, elsésorban Hollandiabol és Németorszagbdl,
illetve az export Oroszorszag, Kazahsztan, Fehéroroszorszag és Uzbegisztan kisebb
mértékben Gordgorszag és a Kdzel-Kelet iranyaba.

ANYAG ES MODSZER
A magyar hagyomanyos BLUP-modell

A hazai tenyészértékbecslési modszertan az Un. BLUP-tipusu, laktaciés egyed-
modellt hasznalja, amelyben futtatasonként a kdvetkezé elészlréseket és kor-
rekciokat végezzik:

* laktaciészamitas a Wilmink-formula alkalmazasaval, a minimum 180 napos
laktaciok figyelembevételével (Wilmink, 1987);

* heterogénvariancia-korrekcié a termelési és szomatikus sejtszamon alapuld
tenyészértékbecslésnél;

* holstein-friz linearis klllemi biralati tulajdonsagok tenyészértékeinek standardi-
zalasa a bazispopulacié — a 2015-0s szliletés(, legalabb 87,5%-ban fajtatiszta
vérségu, ndivart egyedek — tenyészérték-eredményei alapjan;

* szomatikussejtszam-tenyészértékek standardizalasa a bazispopulacio — a
2015-0s szlletésU, legalabb 87,5%-ban fajtatiszta vérségl néivart egyedek —
tenyészérték-eredményei alapjan;
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* tenyészértékbecslés futtatasa a hosszu hasznos élettartamra (longevity);
* tenyészértékbecslés futtatdsa az elléslefolyasra;
* genomikai tenyészértékbecslés futtatasa.

A becslési rendszer fejlesztése

A hazai tenyészértékbecslési rendszer atfogo fejlesztéseként, 2017-t61 beve-
zetésre kerllt a GEBV, majd 2019-ben sikeresen elinditottuk az in. HUNGENOM
projektet, amely egy Uj, genomikai tenyészértékbecslésre alapozott szelekcios esz-
kozt biztosit a tenyészték szamara. A projekt lehetéséget teremt a bioldgiai mintak
széles kor( gylijtésére, az ezekbdl kinyert 6rokitéanyag legmodernebb eszkdzokkel
torténd elemzésére, majd a havi gyakorisagl genomikai tenyészértékbecslésre
mindkét nem esetén, barmilyen életkorban. A rendszer tervezésekor a logisztikai
feladatok mellett az elébb felsorolt ,futtatdsok” (tenyészértékbecslési eredmény-
kozlések) eredményezte hatalmas informaciémennyiség feldolgozasa is nagy
kihivast jelentett, csakigy, mint atalakitdsuk a gyakorlat altal hasznosithaté for-
maba és eljuttatasuk a tenyészt6khoz. A rendszer indulasara azonban sikerlt
ezek mindegyikének megfelelniink.

A genomanalizis gyakorlata

A HUNGENOM projektben az EuroG MD beadchip v.2-t® hasznaljuk (2. abra).
Kiterjedt nemzetkdzi 6sszefogas eredményeként a magyar mintakat feldolgozo
laboratérium hozzaférést kapott az EuroGenomix, a vilag egyik legnagyobb
nemzetkdzi biotechnoldgiai egyesilése altal fejlesztett és hasznalt analitikai
platformhoz, ami azért kiiléndsen fontos szamunkra, mert e mégott hatalmas, az
SNP-adatok milliardjainak elemzésén alapuld tudas és preciz gyakorlati kivitelezés
hiazédik meg. A siker egyik legfontosabb feltétele az, hogy a chip képes legyen
megbizhatdan azonositani az érokitéanyag azon pontjait, illetve szakaszait, ame-
lyek szoros korrelaciét mutatnak a szamunkra fontos funkcionalis tulajdonsagok
valtozasaival, esetenként képesek is eldre jelezni azt.

A vizsgélatot a Cseh-morva Tenyészték Szdvetségének (CMSCH)® laboratéri-
uma végzi, amelynek magas szinvonall mikoddését nemzetkdzi akkreditaciok és
az altaluk alkalmazott vizsgalati médszer, a legmodernebb DNS-chiptechnolégia
biztositja (3. abra). A DNS elemzésébdl szarmazo, egyedi mutaciovaltozatokat leird
SNP-mintazatot a mar emlitett referencia-adatbazis értékeivel vetjik 6ssze, hogy
megbizhat6é egyedi genomikai tenyészértéket kapjunk. A magyar HUNGENOM
projekt mindkét paramétere (laborhattér és referencia-adatbazis) kimagasléan jo.
Nemzetkozi partnereink segitségével hozzaférhetlink a vilag egyik legnagyobb
referencia-adatbazisahoz, amely t6bb tizezer tenyészbika, valamint tdbb millid
ndivaru egyed hagyomanyos és genomikai tenyészértékére vonatkozdan tartalmaz
adatokat. Az Uj chippel végzett genomanalizis segitségével még célzottabban
vizsgalhatjuk a DNS szamunkra fontos terUleteit, és ezzel egy idében tovabbi QTL-

8 Az SNP-vizsgélatra alkalmas chip a genomvizsgélat alapegysége, egy kilénleges targylemez. https://www.
eurogenomics.com/actualites/the-eurog-md:-a-unique-genotyping-microarray-for-cattle-.html
9 https://www.cmsch.cz; https://igenetika.cz/?orderDesc=true&page=1&pageSize=100;
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2. dbra Az lllumina szarvasmarhage- 3. abra Korszer( lllumina iScan késziilék a beadchipek
nom elemzésére hasznalt chipje olvasasahoz

75

illumina’

1] 3 30K
LTI
Figure 2. lllumina chip for the cattle Figure 3. lllumina iScan instrument for the reading of
genome assay beadchips

informacidkat is kapunk. Ezek kozll kiemelten fontosak az egyedek haplotipuséara
(HH1-HH7; HH12) vonatkozd informacidk, amelyeket e technologiai fejlesztésnek
kdszdnhet8en génteszttel, vagyis chippel végzett direkt elemzéssel nyerhetiink ki.
Ezeken tul az egyes egyedek kappa kazein és béta kazein termelési képességét
is tudjuk vizsgalni: az AA, AB és BB, illetve az A1 és A2 tekintetében. A recessziv
vOrds szinért, valamint a genetikai szarvatlansagért felelés gének ugyancsak ki-
mutathatok, mely utdbbi szerepe az allatvédelmi/allatjoléti szabalyozas, valamint
a radikalis z6ldmozgalmak hatasara egyre inkabb felértékelddik. A vizsgalatnak
kdszdnhetéen tehat a tenyészték a szamukra megfelelé tulajdonsagokkal rendel-
kez6 tenyészbikak kivalasztasaval és hasznalataval megalapozott, tudatos parosi-
tasi dontéseket hozhatnak akar a szinvaltozat, (és ami talan ennél is fontosabb) a
genetikailag szarvatlan egyedek allomanyon bellli felszaporitdsanak érdekében.
Mindezek mellett tovabbra is vizsgaljuk a mar régdta ismert, 6rokl6dd recessziv
genetikai terheltségeket (BLAD, DUMPS, MULEFOOQT). Egyre tébb hazai tenyésztd
tesz hatarozott Iépéseket annak érdekében, hogy a termeléallomanyukban domi-
naljanak az A2 tipusu tejfehérje termelésére genetikailag predesztinalt egyedek. Az
A2 tejnek tudasunk jelenlegi allasa szerint kedvezdbb dietetikai és élettani hatasa
van. Ez az értékes tulajdonsag igy akar piaci elényt is jelenthet a termelék szamara,
amely magasabb atvételi ar formajaban realizalédhat.

HUNGEZNOM PROJEKT I.

A HUNGENOM projekt nagysagrendje szamokban

A 2019. évi bevezetéstdl 2021 juliusaig beérkezett:

- 28 383 db minta és

- a laboratériumi feldolgozas utan 26 161 db SNP-fajl.

Genomikai tenyészértéket és indexet (GHGI"-t) 23 561 né- és 107 himivaru
egyed esetében szamitottunk.

10 GHGI: genomikai tenyészértékbecslés soran szamitott indexalkotékbdl kalkulalt HGI.
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4. abra Az 6rékitéanyagot tartalmazé bioldgiai minta gydjtésének folyamata

i SZﬁIIlIINTI GYUITESENEK LEPESEI A GYANORLATBAN

Az egyik kezével fogja meg hatdrozottan

a rogzitett (pl. nyakfogé, kezelsfolyoss)

vagy fiatal széborjak esetében a borji-
ketrecben léva dllat farkat.

Fogjon dssze erésen 40-50 szérszdlat
— ami kb. egy ceruzdnyi vastagsdgd koteg —
a farokbojt tiszia szdloi kozil.

Tekerje az egyik vjja koré ezt a szérkoteget

#  és egy hirtelen, a faroktd felé irdnyulé
rdntdssal tépje ki o szdlakat. Semmiképpen
se haszndljon ollét, ne vagja a s26r, mert
igy o szdrtiiszok oz dllat bérében maradnak.

a storszdlak végén, ha nem, tépjen djo- (f )
kat. Keriilje el a szriiiszék megérintésél, "\
mert igy megévja Gket a stennyexddéstal.

B\  Vigja le a papir alél a kilégé felesleges
P/ sidrstdlokat (amely nem tartalmaz szdrtiiszdket).

irja ré a boriték megfelels helyére (@
az egyed ENAR szdmdt. Nagyon fontos, \§

Figure 4. Process of the collection of biological samples containing the genetic material
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Validacios vizsgalat

A projekt indulasakor csatlakozott tenyészetek esetében lehetdségtink nyilt az
eredmények validalasara, hiszen a legkorabban vizsgélatba vont egyedeket idével
termékenyitették, amely Usz6k azutan ellettek, tejet termeltek, a megfelel laktacios
stadiumban megtortént hivatalos kulllemi biralatuk, végll pedig zartak laktacio-
jukat. Ennek kdszoénhetben a pedigré-, majd a genomikai tenyészértékbecslést
kdvetéen hagyomanyos tenyészértéket is kaptak. Vizsgalatunk elsé fazisaban
ezekkel az egyedekkel foglalkoztunk és tenyészérték adataik elemzésébdl vontunk
le kdvetkeztetéseket, illetve fogalmaztunk meg az ajanlasokat.

A folyamat az 6rékitéanyagot elegendd mennyiségben és minéségben tartal-
mazé bioldgiai mintak gydijtésével kezdédik. Ez esetlinkben a tépett (sz6rtlisz6-
ket is tartalmazd) szdr (4. abra), de lehet fllporc, vér, nyal, nyalka vagy akar az
embrié mikrobiopsziajabdl szarmazd sejtek halmaza is. Az utébbi esetben még
a belltetést megel6z6en hozhatdék megalapozott szelekcids dontések.

EREDMENYEK ES ERTEKELESUK

Levalogattuk a kdzponti adatbazisbol azokat az egyedeket, amelyek sajat tel-
jesitménye, zart laktacidja és killemi birdlata az elészlirések utan bekerllhetett a
hagyomanyos tenyészértékbecslési rendszerbe. A vizsgalt tejtermeld gazdasag 190
tehene felelt meg mindkét feltételnek, tehat ezek a termelés és a funkcionalis kiille-
mi tulajdonsagok tekintetében egyarant rendelkeztek genomikai és hagyomanyos
tenyészértékkel. A termelési tulajdonsagok kozlil a tej, a tejzsir és a tejfehérje kg-ra, a
funkcionalis killemi biralati tulajdonsagok kozil pedig a tégy- és a labpontra vonatkozé
tenyészérték adatokat elemeztiik. A tenyészértékek mindharom tipusat (hagyoma-
nyos, pedigré, genomikai) tanulmanyoztuk. Az egyedek fenotipusos teljesitményét
305 napos standard laktacioik, valamint tégy- és labpontbiralati értékeik képezték.

Avizsgalataink elétt a nemzetkozi tudomanyos és gyakorlati példakat alapul véve
allitottuk fel a hipotézislinket, amely szerint a genomikai tenyészérték megbizhato,
illetve alkalmas az egyedekkel kapcsolatos tenyésztési és menedzsmentdontések
objektiv alatamasztasara. Feltételezziik, hogy a genomikai tenyészérték-eredmények
pontosabbak a pedigré-tenyészértéknél, amelyek a szUl8i tenyészértékek atlagat
jelentik figgetlenll az adott egyed sajat teljesitményét megalapozd, prediszponald
genetikai jellemzdik valtozasaitol. Kéztudott tény, hogy a legmegbizhatébb in-
formaciét az altalunk is alkalmazott hagyomanyos BLUP-tenyészértékbecslés
nyuijtja, amely figyelembe veszi a sajat teljesitményt is. Ez utdbbi esetben viszont
a Wilmink-formula alkalmazhatésagahoz a laktaciés termelés mérésére legaldbb
180 napra, a killemi biralat szabalyos elvégzésére pedig az ellés utan legalabb
100 nap elteltére, vagyis az adott egyednek bioldégiailag meghatarozott idére
van szlilksége. Nem szabad megfeledkeznlink azonban arr6l sem, hogy e méd-
szerrel ugyan a legpontosabb becslési eredményeket kapjuk, de egy generaciot
szlkségszerlen ,elveszitlink”, hiszen az elsd parositasi dontést a genomikai
informacidk hianyaban, a legjobb esetben is csak a pedigré-tenyészértékekre
alapozva hozhatjuk meg. Az ellést kdvetéen azonban mar a laktaciés termelés
és a klllemi biralat képezi a hagyomanyos becslés alapjat. A két eltéré médszer
kozott kivald megoldast jelent a genomikai tenyészértékbecslés alkalmazasa.
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HIPOTEZIS

Az elemzéseink soran a kovetkezd hipotézist allitottuk fel, és megvizsgaltuk,
hogy vajon az adatok alatamasztjak-e azt.
Az egyedek genetikai tulajdonsagainak becslése és kifejezésmddja az
életkor elérehaladtaval, a sajat teljesitmények megjelenésével valtozik, a
becslilt tenyészértékek megbizhatosaga, pontossaga egyre javul az tjabb
adatok, informaciok a becslési folyamatokba térténé beemelése soran.

Az el8bbieknek megfeleléen a szlletés pillanataban ismert tenyészértékkel
rendelkezd szUl6k esetében az utdd pedigré-tenyészértéket kap, amely termé-
szeténél fogva egy egyszer(i matematikai atlag, és amelyet nem befolyasol az
utdd sajat drokitéanyagaban bekdvetkezett variancia, illetve polimorfizmus, majd
ez az érték az idd elérehaladtaval, a sajat teljesitményadatok, illetve a genomikai
informacidk integralasaval egyre pontosabban irja le az egyed genetikai potenci-
aljat. A tenyészértékbecslés eredményeinek felhasznalasakor kettés kihivasnak
kell megfelelnlnk, tehat két ,dontési sik” kdzott kell 6sszhangot talalnunk. Az
egyik a becslési informacidk elérhetésége a megfelel6 idében, a méasik pedig az
eredmények megbizhatdésaga, pontossaga.

A megbizhatésag valtozasanak alakulasa a kovetkezé:
pedigré-tenyészérték < genomikai tenyészérték < hagyomanyos tenyészérték.

Az egyed elvi életkora az adott tenyészérték meghatarozhatésagakor:

sziiletés (pedigré-tenyészérték) < korai mintavétel esetén borjtkor
(genomikai) < tehén zart elsé standard laktacio és klllemi biralat (hagyoma-
nyos).

A hagyomanyos tenyészértékbecslés a sajat teljesitményekkel, a kdrnyezeti
hatasokkal, a pedigrében talalhatéd szul8i tenyészértékekkel, a telepi kdrnyezet
(tartas, takarmanyozas) és a kortarsak teljesitményének alakulasaval, a heterogén
varianciaval, az év/évszaki hatasokkal egyarant szamol annak érdekében, hogy
alehetd legpontosabban tudja becslini az adott egyed genetikai tulajdonsagait,
letisztitva azokat minden mas hatastél. E gondolatmenetnek megfeleléen nem
meglepd, hogy a legmagasabb korrelacios értékek a hagyomanyos tenyészértékek
és a fenotipusos teljesitmények kdzott talalhatok. A genomikai tenyészértékbecslés
ugyanakkor kivalé el6rejelz8, sokkal megbizhatobb informaciot szolgaltat a
pedigré-tenyészértéknél.

Elsé 1épésként a megfigyelt fenotipusos termelési és a klllemi biralati eredmé-

nyeket rendeztlik parokba a kdvetkez6 elvnek megfelelGen:

- tej kg 305 napos standard laktacié esetén (a tovabbiakban 305) — pedigré-/
genomikai /hagyomanyos tenyészérték;

- zsir 305 - pedigré-/genomikai/hagyomanyos tenyészérték;

- fehérje 305 — pedigré-/genomikai/hagyomanyos tenyészérték,

- t8gypont-fenotipus — pedigré-/genomikai/hagyomanyos tenyészérték;

- labpont-fenotipus — pedigré-/genomikai/hagyomanyos tenyészérték.
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Korrelacioszamitasaink eredményeit egyrészt az 1. tablazatban, masrészt — a
jobb attekinthetéség kedvéért — a Mac Numbers-ben készitett széras-/felhddiag-
ramokon mutatjuk be (5-9. abra).

1. tablazat
R2-értékek alakulasa a fenotipusos termelés és kiillem, valamint az egyes
tenyészeértéktipusok vonatkozasaban

Tenyészérték- Fenotipusos értékek

tipusok Tej kg 305 | Zsir kg 305 | Fehérje kg 305 | Tégypont | Labpont
Pedigré-tenyészérték 0,055 0,022 0,023 0,081 0,068
Genomikai tenyészérték 0,228 0,100 0,093 0,379 0,350
Hagyomanyos tenyészérték | 0,483 0.469 0.371 0.497 0.419

A 305 jelentése: 305 napos standard laktacio. A legmagasabb korrelacios értékeket vastagitassal
és alahuzassal emeltlk ki.

Table 1. R?values of the phenotypic values of production traits and conformation points in different
systems for the evaluation of breeding value

5. abra A 305 napos standard laktacios tejtermelés és a pedigré-, a genomikai, illetve a hagyoma-
nyos tej kg tenyészértékek felh6diagramjai

Tej bg TE Tej by TE Tej kg TE
20000 5w T 1 20000 5o ruETwy 1 20000 oramETD
| 2+ i Faa
18000 { 18000 18000
16000 16000 16000
14000 | ze 14000 14000
12000 et o .*:ﬂ\l . 12000 12000 *JI' i
i - .'g:-‘ P 5 g
= 10000 | b ,_‘,;?‘-... Z 10000 10000
= Bvg oo = =
8000 | e 8000 = sooo
6000 { 6000 6000 {
aoo0 | A000 aooo |
2000 { 2000 2000 |
T L p I L e R ° SRR e L e SUSTRRY)| o I S L N e T |
450 -155 140 435 730 1025 1320 1615 1910 2205 2500 -450 155 140 435 730 10251320 1615 1910 2205 2500 450 155 140 435 730 1035 1320 1615 1910 2205 2500
Pedigré tej TE Genom te] TE Hagyomanyos tej TE

Figure 5. Cloud diagrams of the 305-days lactation milk production calculated in pedigree (left),
genomic (centre) and traditional (right) breeding value systems

6. abra A 305 napos standard laktdcios tejzsirtermelés és a pedigré-, a genomikai, illetve a hagyo-
manyos zsir kg tenyészértékek felhédiagramjai
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Figure 6. Cloud diagrams of the 305-days lactation milk fat production calculated in pedigree
(left), genomic (centre) and traditional (right) breeding value systems
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7. abra A 305 napos standard laktacios tejfehérje-termelés és a pedigré-, a genomikai, illetve a
hagyomanyos fehérje kg tenyészértékek felhédiagramjai

Fehirje kg 305 vs. TE Fehérje kg 305 vs. TE Fehdrje kg 305 vi. TE
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70 | 70 | ]
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Pedigré fehérje kg TE Genom fehsje kg TE Hagyomanyos fehiére kg TE

Figure 7. Cloud diagrams of the 305-days lactation milk protein production calculated in pedigree
(left), genomic (centre) and traditional (right) breeding value systems

8. abra A tégypont kiillemi biralati pontszam és a pedigré-, a genomikai, illetve a hagyomanyos
t6gyponttenyészértékek felhédiagramjai

Thgrpont va. TE Thgypont vs. TE Tégypont . TE
[ re— | e—— | J—
8575 8575 o 8678
4 3 il
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Figure 8. Cloud diagrams of the udder conformation points calculated in pedigree (left), genomic
(centre) and traditional (right) udder point breeding value systems

9. abra A labpont kiillemi biralati pontszam és a pedigré-, a genomikai, illetve a hagyomanyos
labponttenyészértékek felh6diagramjai

Libpont vs, TE Libpont vi. TE Libpont va. TE

86,75 75 86,75
§ 745 E 745 3 75
6225 &35 62,25
50 0 50
250 -,13 0.5 163 1,00 -2,50 -113 025 163 3,00 2,50 -1,13 0158 163 3,00
Pedigrd TE Gersom TE Hagrominyos TE

Figure 9. Cloud diagrams of the foot conformation points calculated in pedigree (left), genomic
(centre) and traditional (right) foot point breeding value systems



264 Bognar: A hazai genomikai tenyészértékbecslés gyakorlati tapasztalatai

A harom tenyészértéktipus
osszefliggései R2-értékek alakulasa a termelési tenyészértéktipus

Termelési Hagyomanyos tenyészérték
tulajdonsagok

Tej; Zsir; Fehérie | [Tej TE] | [Zsir TE] | [Fehérje TE]

A haromféle tenyészértékbecslési
eljaras kozott fennalld korrelaciok meg-
allapitadsahoz valamennyi vizsgalt tulaj-
donsagra, tenyészérték-adatparonként | Pedigre- 0431 | 0317 0,355

elvégeztiik a szamitasokat: tenyeszentok
Genomikai 0.448 0.445 0.434
tenyészérték

- hagyoméanyos tenyészérték -
pedigré-tenyészérték;

- hagyoméanyos tenyészérték -
genomikai tenyészérték;

- pedigré-tenyészérték — genomikai
tenyészérték.

Hagyomanyos
tenyészérték

Hagyomanyos tenyészérték

Tenyészértékek felh8diagramjai tulajdonsagonként

10. abra A pedigré-, a genomikai, illetve a hagyomanyos tej kg tenyészértékek felhédiagramjai

T g TE T ke TE Taj g TE

2000 2100 2000
1500 1850 1500
1000 | w1200 | w1000 |
$ 500 | g 750 | § s00
2 w0 o
s00 | 150 s00 |
1000 -e00 1000
1500 1050 1500
1000600 <200 200 600 1000 1400 1800 3200 2600 3000 1000600 -200 200 600 1000 1400 1800 2200 2600 3000 1000600 <200 200 600 1000 1400 1800 2200 2600 3000
Hagyomanyos TE Hagyomanyos TE Podgré TE

Figure 10. Cloud diagrams of the milk production calculated in pedigree - traditional (left), genomic
— traditional (centre) and genomic — pedigree (right) breeding value systems

11. abra A pedigré-, a genomikai, illetve a hagyomanyos zsir kg tenyészértékek felhédiagramjai

2ok kg TE e g TE 2ai kg TE

Pedgei T

Genom TE
-1
Genom T
-]

Figure 11. Cloud diagrams of the milk fat production calculated in pedigree — traditional (left),
genomic - traditional (centre) and genomic — pedigree (right) breeding value systems
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2. tablazat
(baloldal, atl6 feletti rész), valamint a killemi tenyészértéktipus (jobb oldal, atlo alatti rész) szerint

Genomikai tenyészérték Pedigré tenyészérték

[Tej TE] | [Zsir TE] | [Fehérje TE]
0,284 0,185 0,310

Pedigré tenyészérték

0,394 0,407 Genomikai tenyészérték
0,624 0,856 0,511 0,482 Hagyomanyos
tenyészérték
[Tégypont TE] [Labpont TE] | [Tégypont TE] [Labpont TE] |  Kiillemi tulajdonsagok
GEnomikai tenyészérték Pedigré tenyészérték Tégypont; Labpont

A téblazat két iranybol értelmezendd: a bal (atl6 feletti) oldala a harom termelési tulajdonsag
tenyészértékeire, mig a jobb (atlé alatti) oldala a két killemi tulajdonsag tenyészértékeire vonat-

kozo R*-értékeket tartalmazza. A legmagasabb korrelacios értékeket vastagitassal és alahtzassal
emeltlk ki. TE: tenyészérték.

Table 2. R2values according to the breeding value type (left side, over the bias), or according to
the conformation breeding value (right side, below the bias)

12. abra A pedigr é-, a genomikai, illetve a hagyomanyos fehérje kg tenyészértékek felhédiagramjai
Fehérje kg TE Fehérje kg TE Fehésje ky TE
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Figure 12. Cloud diagrams of the milk protein production calculated in pedigree — traditional (left),
genomic- traditional (centre) and genomic — pedigree (right) breeding value systems
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14. abra A pedigré-, a genomikai, illetve a hagyomanyos labponttenyészértékek felhédiagramjai

kP TE Labe TE [Pl
250 e L Ee—— 280

Pedigré TE
-

Gerom TE

Genom TE

0,50

-2.50 -1.50 -0.50 0,50 150 2,50 -2.,50 -1.50 0,50 0,50 1,50 250 -2,50 -1,50 0,50 050 150 2,50
Hagyomdryas TE Hagyomdryas TE Pedigré TE

Figure 14. Cloud diagrams of the foot conformation points calculated in pedigree-traditional (left),
genomic-traditional (centre) and genomic — pedigree (right) breeding value systems

ERTEKELES

Az el8bbiekben kdzolt R2-értékek és a bemutatott felhnédiagramok egyarant
igazoltak a hipotézistinket.

A pedigré-, a genomikai és a hagyomanyos tenyészértékek kapcsolata a stan-
dard 305 napos laktacios tej-, tejzsir- és tejfehérje-termeléssel

Atejtermelés esetében latvanyos igazolast nyert hipotézisiink (5-9. abra), hiszen
a standard 305 napos laktaciok esetében a tehenek Gsz8korban pedigréalapon
elére jelzett, majd a genotipizalas utan mar megbizhatébban prognosztizalt és
végul a valds teljesitmény alapjan becsult tenyészértékéhez tartozd R2-értékek a
tenyészértékbecslés precizitasanak fokozatos névekedésére utalnak:

R? e 0,056 < R® | 10,228 <R? . o 0,4831.

A tejzsirtermelés esetében is hasonl6éan alakul a trend, bar itt mind a pedigré-,
mind a genomalapu eldérejelzés R?-értéke alacsonyabb, mint a tejtermelésé, a
hagyomanyos, valds teljesitményadatokat is figyelembe vevd becslésé viszont
hasonl6 ahhoz:

2 . 2 . 2 .
R? s 00221 <R?_ 01004 <RZ__ . -0,4689.

A tejfehérje-termelés statisztikai mutatéi — elézetes elvarasainkat igazolva —
szinte teljesen megfeleltethetdk a tejzsirtermelésnél kapott eredményeknek, azzal
az apro eltéréssel, hogy e tulajdonsag tenyészértékének szoérasa és eloszlasa
szlikebb tartomanyban mozog, és az R?-értékei alacsonyabbak:

R? gre 00228 < R? | 10,0933 < R? . .. 0,3707.
A hdarom tenyészértéktipus és a kiillemi biralati pontszam (fenotipus) kapcsolata
A két funkciondlis killemi biralati tulajdonsag — a tégypont és a labpont —
meghatarozza a tehenészetekben az allatok hasznos élettartamat. A holstein-friz
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fajtaju tejeld teheneket tdbbnyire szakosodott, nagy egyedszammal rendelkez6
tejtermel$ gazdasagokban tartjak, gépesitett, automatizalt kornyezeti feltételek
kozott. A hazai termelésellendrzétt allomanyra vonatkozo adatok alapjan 2020-ban
a fejt tehénlétszam 437 volt telepenként. Ez a vilag egyik legmagasabb értéke,
és egyben a hazai allomany koncentraltsagat is mutatja (Partnertajékoztato Hirle-
vél, AT Kft., 2021). Az iparszer( tartasi korilmények, az automatizalt, esetenként
napi haromszori gépi fejés, illetve a nagy telepméretek altal megkdvetelt szabad
mozgas feltétele a kivalod labszerkezet, valamint a nagy mennyiségli tej termelé-
sére és a gépi fejés soran torténd leadasara alkalmas funkcionalis tégyalakulas.
A kullemi biralati adatokat a Holstein-friz Tenyészték Egyestiletének szakemberei
vételezik fel és juttatjak el a kozponti adatbazisba (SZIR'"). A fenotipusos értékek
és az eltérd tenyészértéktipusok kapcsolatéat tekintve a tejtermelési tulajdonsagok
megfigyelt 0sszefliggései ismétlédnek azzal az eltéréssel, hogy a két kullemi
tulajdonsagra kapott R*-értékek (a labpont és a tej-, illetve a tejzsirtermelés
hagyomanyos tenyészértékkel mért korrelacioinak kivételével) minden esetben
magasabbak a az el8bbiekre szamitottaknal. Ez nem unikdlis megfigyelés, az
INTERBULL trendelemzései, illetve a WHFF'2 killemi biralati harmonizaciéért
felel6s munkacsoportjanak vizsgalatai is hasonlé megallapitasra (a mért termelési
tulajdonsagokénal magasabb korrelacios eredményekre) jutottak a tagorszagok
populacidinak klllemi tulajdonsagai vonatkozasaban.

A pedigré-, a genomikai és a hagyomanyos tenyészértékek kapcsolata a
tégyponttal:

R? e 0,081 <R2_ :03791 <R2_ . :0,4967.
A pedigré-, a genomikai és a hagyomanyos tenyészértékek kapcsolata a
labponttal:

RP e 00675 < RZ | 10,3504 < R?_ .t 0,4192.
Osszefoglalva, az el6bbi eredmények megfelelnek az elézetes elvarasainknak,
hiszen a kiemelt termelési, valamint a klillemi paraméterek fenotipusos értékei és
az egyes tenyészeértékek kdzotti korrelacio a pedigré, a genomikai és a hagyo-
manyos tenyészérték sorrendjében novekszik.

A harom tenyészértéktipus ésszevetése
Mindharom termelési tenyészértékre és a két killemi tulajdonsag tenyészértékeire

is korrelaciészamitast végeztlink. A harom tenyészeértéktipusra vonatkozé ered-
ményeket a 2. tablazat és a 10-14. abrak szemléltetik.

11 SZIR: szarvasmarha-informatikai rendszer, melyet a NEBIH altal (izemeltet.
12 WHFF (World Holstein Friesian Federation): Holstein Vilagszdvetség (http://www.whff.info). http://www.whff.info/
documentation/documents/progressoftypeharmonisationversionafterBuenosAiresv2.pdf
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Az Osszevetési parokat a kdvetkezdk szerint képeztiik:
- hagyomanyos tenyészérték — pedigré-tenyészérték;

- hagyomanyos tenyészérték — genomikai tenyészérték;
- pedigré-tenyészérték — genomikai tenyészérték.

Az 10-14. abrak 6sszehasonlitdsakor szembedtlik, hogy a tenyészértéktipusokat
reprezentald pontok legsUrlibben elhelyezkedve a hagyomanyos és a genomikai
tenyészérték dsszevetése esetében alkottak felh6t. Tovabbi emlitésre méltd
megfigyelés, hogy a hagyomanyos és genomikai tenyészérték kapcsolatanak
vizsgalata soran magasabb R?-értékek adddtak, mint a masik két (pedigré- és
genomikai tenyészérték, illetve hagyomanyos és pedigré-tenyészérték) tekin-
tetében. A diagramok pedig a pedigré- és a genomikai tenyészérték paroknal
mutattak a leglazabb szerkezet(i felhdket.

A tejtermel6 agazat rendkivil hatékonyan képes eléallitani a lakossag egyik
alapvet6 élelmiszerét a tejet. Munkank velejaréja a természetes korforgas, a
visszacsatold (korforgd) gazdalkodas. A felvett takarmanyok (tehat a névények,
amelyek a légkorbdl megkdtdtt széndioxidot a napfény energiaja segitségével
alakitjak at tapanyagokka), azok allatok altali megemésztése, majd a mellékter-
mékeknek (légzési, emésztési gazoknak) a légkorbe, a felvett viznek, valamint
a szervestragyanak (mint a talaj terméképességét és a benne éI6 mikro-, illetve
makroszervezetek életkdriiményeit biztositd, poétolhatatlan dsszetevének) a
talajba valo visszajuttatasa és végul az értékes tej termelése zart kdrfolyamatot,
~nullszaldéju” rendszert alkot. Természetesen e folyamat tanulmanyozasakor
figyelembe kell vennlink a felhasznalt kiilsé energiat is, de ez a faktor nem a
tejtermelés egyeduli velejaroja.

Az egyre hatékonyabban termeld tehenek nemesitése, célzott szelekcidja
ma mar elképzelhetetlen a tudomany és a technika modern vivmanyainak, a
genomikai ismeretek gyakorlati alkalmazasa nélkdl. Jelen tanulmanyban bemu-
tatott fejlesztéseinkkel és bevezetett szolgaltatasainkkal elérhetévé, illetve telepi/
gyakorlati szinten is egyszer(ien alkalmazhatéva tettiik a genomikai szelekciét a
hazai tenyésztdk, termel8k szamara.
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