ALLATTENYESZTES ES TAKARMANYOZAS, 2010. 59. 5-6. 387-394. 387

A SZARVASMARHA DGAT1 GEN K232A
POLIMORFIZMUSANAK HATASA MAGYARTARKA TEHENEK
TEJTERMELESI TULAJDONSAGAIRA

FARKAS VALERIA — KOVACS KATALIN — HOLI’_O GABRIELLA — ZSOLNAI ATTILA -
SZABO FERENC — POLGAR J. PETER — ANTON ISTVAN

OSSZEFOGLALAS

A szerz6k 195 magyartarka tejel6 tehén DGAT1 polimorfizmusat vizsgaltak. A vérmintak tipizala-
sara restrikciés fragmenthossz polimorfizmus (PCR-RFLP) médszert hasznaltak. A kisérlet soran Cfrl
restrikciés endonukledzzal hasitott szarvasmarha DGAT1 gén két valtozatat (AA, GC) azonositottak.
A genotipusok, valamint a kétlaktacios tejtermelési tulajdonsagok kézétti dsszefiiggés feltarasara tobb-
tényezds varianciaanalizist végeztek (SPSS 15.0).

Az AA allél (lizin varians) gyakorisaga 0,52; a GC allélé pedig 0,48 volt. A harom genotipus meg-
oszlasa a kdévetkezbképpen alakult: 15,38% (AA/AA); 73,85% (AA/GC); 10,77% (GC/GC). A statiszti-
kai elemzés a 305 napos tejtermelési adatok (tejhozam (kg), tejzsir %, a tejfehérje %, tejfehérje kg), a
legnagyobb napi tej (kg) és az atlag napi tejmennyiség (kg) valamint a DGAT1 genotipusok kozétt szig-
nifikdns kilénbséget mutatott.

SUMMARY

Farkas, V. — Kovécs, K. — Hollé, G. — Zsolnai, A. — Szabd, F. — Polgar, J. P. —Anton, I.: EFFECT OF
THE DGAT1 GENE POLYMORPHISM ON THE MILK PRODUCTION TRAITS IN HUNGARIAN
SIMMENTAL COWS

195 Hungarian Simmental cows, from one herd, were typed for the bovine DGAT1 gene using
PCR-RFLP method. Cfrl restriction site of the gene generates two alleles: AA and GC. Multivariant
analyses (by SPSS 15.0 software) were carried out to evaluate the relationship between genotypes
and milk production.

Allele frequency values for the AA and GC allele were 0.52 and 0.48, respectively. Distribution of
the tree genotypes (AA/AA, AA/GC, GC/GC) were 15.38% (AA/AA); 73.85% (AA/GC); 10.77%
(GC/GC), respectively. Statistical results showed significant difference between DGAT1 genotypes and
305-day milk production (milk yield, milk fat percent, milk protein percent, milk protein yield), as well as
maximum and average monthly milk yield.
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BEVEZETES

A gazdasagi allatok fontos kvantitativ tulajdonsagait (tejhozam, tejzsir- és fe-
hérje mennyiség, hlstermelés) kilonb6z6 gének (QTL) alakitjak ki. Tejeld szar-
vasmarhék esetében szamos, a tejésszetételt, illetve a tejhozamot befolyasolé tu-
lajdonsagokhoz kapcsolt QTL-t mar azonositottak. Az Ujabb kutatasok ezért elsé-
sorban az egyes QTL-ek markerek segitségével térténd azonositasara iranyulnak.
Ezek ismerete és a szelekcidban valé felhasznaldsa a genetikai elérehaladast
nagymértékben felgyorsithatja.

A szamos ismert marker kézott jelentds a diacilglicerol-O-acyltranszferaz
(DGAT1), amely egyre inkabb a vizsgalatok kdzéppontjaba keril. A DGAT1 egy
mikroszémalis enzim, amely a triglicerid szintézis utolsé |épését katalizélja (Cases
és mtsai, 1998). ADGAT1 gén tejtermelésre kifejtett hatasa egy lizin/alanin (K 232
A) polimorfizmusbdl ered, amelyet mar tébb szerz6 is jelzett és szignifikans ki-
I6nbségeket allapitott meg a tejzsir, a tejfehérje és a tejmennyiség vonatkozasa-
ban (Grisart és mtsai, 2002; Winter és mtsai, 2002).

Grisart és mtsai (2002) a szarvasmarha 14. kromoszémajanak térképezésekor,
3cM pontossaggal azonositottak az elsésorban a tej zsirtartalmara haté DGAT1

Lehner és Kuksis (1996), valamint Coleman és mtsai (2000) megallapitottak,
hogy a trigliceridek bioszintézise az endoplazmatikus retikulum membranjaban jat-
szddik le. EmI&sokben a trigliceridek in vivo bioszintézisének két Gtja ismeretes, a
glicerol-3-foszfat Ut és a monoacilglicerol at.

Atejben lévé tejzsir szintézise a t6gy mirigyhamsejtjeiben térténik, ahol a tej-
zsir 65-70%-a illézsirsavakbdl képzddik. Itt képzédnek a révid és a kdzepes hosz-
szUsagu zsirsavak. A tejben |Iév6 hosszu szénlancu zsirsavak egy része kozvetle-
nil a taplalékbdl, masik része a zsirszévetben és a majban szintetizalt zsirbdl
szarmazik (Csapo és mtsai, 2007).

A tejlipidek tébbségét a trigliceridek alkotjak. A tej kis mennyiségben fosz-
folipideket, koleszterint, zsiroldhaté vitaminokat, szabad zsirsavakat, mono-
glicerideket és szamos egyéb lipidet vagy lipidszer( anyagot is tartalmaz. A tejmi-
rigy széveteiben folyé zsirszintézishez sziikséges glicerin a vérglikézbdl szarma-
zik, kérédzékben ugyanakkor a propionat is f6 forrasként szamit (Husvéth, 2000).
A trigliceridek szintézisének glicerin-3-foszfat Gtjat szemlélteti az 1. dbra (Csapd
és mtsai, 2007).

1. dbra: A glicerin-3-foszfat ut
(Csapé és mtsai, (2007) nyoman Farkas (2010))

glicerin-3-foszfat (1) ” lizofoszfatidsav (2)]’ foszfatidsav (3) l’ diacil-glicerin (4) ]’triacil-glicerin (5)

glicerin-foszfat glicerin-foszfat foszfatidat diacil-glicerin
acil transzferdz (6) acil transzferaz (6) foszfataz (7) acil transzferaz (8)

Figure 1.: Glycerol-3-phosphate pathway
glycerol-3-phosphate (1), lysophosphatide (2), phosphatidate (3), diacilglycerol (4), triacylglicerol (5),
glycerol-phosphate acyltransferase (6), phosphatidate phosphatase (7), diacylglicerol acyltrans-
feras (8)
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Smith és mtsai (2000) vizsgalatai igazoltak, hogy a DGAT1-nek nem csak a tej-
mirigyekben zajlé lipid szintézisben van szerepe, hanem nélkulézhetetlen a tejter-
melésben. DGAT1 hianyos egereket vizsgalva azt tapasztaltak, hogy azok nem
termeltek tejet.

Winter és mtsai (2002) leirtak, hogy az alanin variansok esetében a 232-es po-
ziciéban 1évé alanin nagy valészinliséggel negativ hatassal van a DGAT zsirsav-
CoA megkotd képességére. Tehat ezzel magyarazhato, hogy az alanin varians
(GC/GC) egyedek alacsonyabb zsirtartalmu tejet termelnek. A lizin variansok a ha-
tékonyabb zsir szintézist képviselhetik, hiszen a tanulmany szerint a lizin varian-
soknal kdvetkezetesen magasabb volt a tej zsirtartalma, mint az alanin variansok
esetében.

A DGAT1 gén hatasait Gj-zélandi és holland holstein populéciékban Grisart és
misai (2002), Uj-zélandi holstein populacidéban Spelman és mtsai (2002), és német
holstein populaciéban Thaller és mtsai (2003) vizsgaltak.

Az idézett szerzék megfigyelték, hogy a lizin/alanin polimorfizmusnak erés ha-
tasa van a tej zsir- és fehérjetartalmara.

Spelman és mtsai (2002) altal leirt eredmények szerint tejelS teheneknél a tej ma-
gasabb zsirtartalma alacsonyabb fehérjetartalommal és tejmennyiséggel parosult.

Régodta ismert dsszefliggés, hogy negativ korrelacio figyelheté meg a tejhozam
és a tej 6sszetevlinek szazalékos aranya kozétt. A magasabb tejhozamot produ-
kal6 egyedek tejének fehérje- és zsirtartalma altalaban alacsonyabb.

Anton és misai (2008) a hazai holstein-friz populéciét vizsgalva azt tapasztal-
ta, hogy a GC/GC genotipusu (alanin varians) egyedeknél szignifikdnsan maga-
sabb volt a tej zsir- mennyisége (kg), mint az AA/AA és AA/GC genotipust cso-
portokban. A tejfehérje mennyisége (kg) ugyancsak a GC/GC genotipust allatok
esetében mutatott szignifikdnsan magasabb értéket, mint az AA/AA genotipusu
csoportban. Az AA/GC genotipusu egyedek esetében nem tapasztaltak szignifi-
kans eltérést e tulajdonsagban. Ezen kivill, a lizin varianst (AA/AA) hordozé egye-
deknél az alacsonyabb tejhozamhoz magasabb tejzsir % és fehérje % péarosult,
mint az AA/GC genotipusu egyedeknél. A GC/GC genotipust egyedek esetében
nem tapasztaltak szignifikéns eltérést e harom tulajdonsagban. Hasonlé negativ
korrelaciot mutattak Strzalkowska és mtsai (2005) vizsgélati eredményei, melye-
ket lengyel fekete-fehér (friz) szarvasmarhakon végeztek.

A jelen vizsgalat célja a magyartarka szarvasmarha fajta egy populéciéjaban a
DGAT1 polimorfizmus, valamint az enzim genotipus és a tejtermelés dsszefliggé-
sének vizsgalata volt.

ANYAG ES MODSZER

A vizsgalathoz 195, legaldbb két laktaciét zart magyartarka tejel6 tehéntél vet-
tink vértmintat a Radéci Agrar Mez6gazdaséagi Termel6 és Szolgéltaté Kft. szar-
vasmarha telepén. A vizsgalt tehenek génhanyad Gsszetételét és a genotipus sze-
rinti megoszlaséat az 1. t4bldzat szemlélteti. A 300 féréhelyes telepen kétetlen,
mélyalmos istallékban helyezik el a fejésteheneket, termelési szinvonaluk szerint
csoportositva. A telepen 5 csoportot (nagy-, kézepes-, kis termelés(i, szarazonallé
ill. elokészités idészakaban all6 csoport) alakitanak ki. A tehenek taplaléanyag
szlikségletét komplett takarmany adagok (TMR = total mixed ration) etetésével
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biztositjak a kiilénb6z6 csoportokban. F& tdémegtakarmany komponens a siloku-
korica szilazs, melynek mennyisége csoportonként 8—12 kg kdzétt valtozik. Nyari
id6szakban a szilazzsal egyitt z6ldtakarmanyokat (rozs, lucerna) etetnek. A tehe-
nek emellett még lucerna és réti szénat is kapnak 1-3 kg adagban. Az abrak ta-
karméanyban a gazdaséagi abrakok (kukorica, rozs, arpa) mellett extrahalt napra-
forgé-, ill. repce dara tovabba asvanyi és vitamin premix szerepel. Az egyes cso-
portok taplaléanyag sziikséglete szerint valtozik a tdmegtakarmany és az abrak
aranya.

A tehenekidl vett vérmintakat NaEDTA-s vérvételi csévekben —20 °C-on tarol-
tuk a DNS izolalasaig. A DNS izolalasa a Zsolnai és misai (2003) altal ismertetett
maodszer szerint tortént.

Az allatok DGAT1 genotipusat PCR-RFLP (restrikciés fragmenthossz-polimor-
fizmus) médszerrel hataroztuk meg Winter és mtsai, 2002 altal leirt PCR koril-
mények adaptalasaval.

A felszaporitott termék hasitasat, vagyis a polimorf hely azonositasat, a Cfrl (10
u/ul) (ER0162, MBI Fermentas, St. Leon-Rot, Germany) restrikciés endo-
nukleazzal végeztik. A reakcidkeveréket (10 pl amplifikalt DNS, 1,3 ul 10 x puf-
fer, 0,5 ul Cfrl enzim, 1,2 pl steril desztillalt viz) 12 éran at inkubaltuk 37 C°-os viz-
firdében. A hasitott DNS fragmentumokat ethidium bromiddal festett 4%-os
metafor agaréz gélen valasztottuk el egymastél, amelyek a festék hatasara UV
fényben jol elkilonithetdk. :

A tehenek tejtermelési adatait az elsd és a masodik laktacié soran az Allatte-
nyésztési Teljesitményvizsgald Kft. ltal havonta végzett befejések adatai alapjan
értékeltlk.

A vizsgalt polimorfizmus feltételezett hatasainak elemzéséhez az allatok 305
napos laktaciés adatait (tejnozam (kg), tejzsir (kg, %), tejfehérje (kg, %)), vala-
mint a legnagyobb napi tejhozamat (kg) és a befejések atlag tejhozamat (kg)
hasznaltuk.

A statisztikai analizist SPSS 15.0 for Windows szoftver segitségével végeztik.

A vizsgalt I6kusz (DGAT1), valamint a termelési adatok koz6tti feltételezett
kapcsolat felderitésére tébbtényezés varianciaanalizis, Altalanos Linearis Mo-
dell (GLM) és a legkisebb négyzetes kildnbségek (LSD) mddszerét alkalmaz-
tunk.

Az értékelés soran a tehenek DGAT1 genotipusat, szliletési évét és laktacio
sorszamat, fix hatasnak tekintettlik, a genotipus hatasanak elemzéséhez az
utdbbiakra — azok zavar6 hatasanak kiszlrése érdekében — korrekciot alkal-
maztunk.

Az altalanos linearis modell matematikai képlete a kdvetkez6 volt:

Yikim = 1 +DGAT1, + laktacio szama, + sziiletési év+ Cijk

ahol y a vizsgalt tulajdonsag fenotipusos megnyilvanulasa, paz altalanos atlag,
DGAT1i az allat DGAT1 genotipusa (AA/AA, AA/GC, GC/GC), a laktécié szdma a
lezart laktaciok szamara utal, valamint az adott allat szdiletési évén til e a mara-
dék hiba.
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EREDMENYEK ES MEGBESZELESUK

A Cfrl hasitas eredményeként haromféle gélmintazat keletkezett (AA/AA,
AA/GC, GC/GC). Az AA allél (lizin varians) gyakorisaga 0,52; a GC allélé pedig
0,48 volt. A harom genotipus megoszlasa az alabbiak szerint alakult: 15,38%
(AA/AA); 73,85% (AA/GC); 10,77% (GC/GC) (1. tablazat).

1. tablazat
A vizsgalt magyar tarka tehenek génhanyad Gsszetétele és genotipus megoszlasa

Génhanyad %(1) Genotipusok(5) Aliél(6)

Allatok
Magyar | Holstein | Szama(4)
tarka(2) friz(3)

AA/AA AA/GC GC/GC AAallél GC allél

100% e 14 714% | 7857% | 14,29% 047 0,53
>96,88% | <3,12% 38 15,79% | 71,05% | 13,16% 0,52 0,48
i%%gjf Sf,ﬁg/es 23 17.30% | 7826% | 435% 0,57 0,43
iié%is S:%"SZZ‘;Z’S 51 15,69% | 7647% | 7,84% 0,54 0,46
igs;/‘éf;f S>2152°/;§f 69 1594% | 71,02% | 1304% | 052 0,48

633125559": 15,38% | 73,85% | 10,77% 0,52 0,48

Table 2: Blood proportion composition and genotype distribution in Hungarian Simmental cows
blood proportion (1), Hungarian Simmental (2), Holstein Friesian (3), number of animals (4), genotypes
AA/AA, AA/(}C, GC/GC, alleles AA, GC(6)

A feltételezett populacié egyenstlyt a x2 érték kiszamolasaval vizsgéltuk, mely
jelen esetben %2 = 45,554 volt. Ez a magas 2 érték az alacsony szignifikancia
szinttel parosulva azt jelenti, hogy a populacié nincs genetikai egyensulyban.
A Hardy-Weinberg aranytél valé szignifikans eltérés esetén feltételezhetjiik, hogy
a vizsgalt lokuszra nézve a populécié nem idedlis, tehat pl. a parosodas nem vé-
letlenszerd, a vizsgalt egyedek szama kicsi, vagy az utédok életbenmaradasi esé-
lye attdl is fligg, hogy a lokusz mely alléljat hordozzék (szelekcid). A genetikai
egyensulytdl valé eltérés egyértelmien mutatja a DGAT1 génen keresztill a tej-
zsirra val szelekcid hatasat, illetve azt, hogy szoros Gsszefliggés van a lokusz és
a tulajdonsag koézott.

Winter 4s mtsai (2002) 66 szimentali szarvasmarha vizsgalatakor 0,07 (lizin va-
rians) és 0,93 (alanin varians) allélgyakorisagot kaptak. Thaller és mtsai (2003) 23
német szimentéli szarvasmarha csalad vizsgélatakor a lizint kddol6 varians (allél)
esetében 0,072 gyakorisagot mutattak ki. Kaupe és mtsai (2004) 126 német szi-
mentali szarvasmarha esetében 0,06 (lizin varians) és 0,94 (alanin varians) allél-
gyakorisagot tapasztaltak. Ezek az értékek eltérnek az altalunk mért allélgyakori-
sagoktél. Ennek magyarazataul szolgalhat, hogy az altalunk vizsgalt magyartarka
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alloméanyban korabban holstein-friz keresztezések fordultak el, és e fajta bizo-
nyos szézalékban névelhette a pozitiv (lizin varians) allél gyakorisagat. A holstein
friz fajtanal ugyanis a lizint kddolé allél esetében nagyobb allélgyakorisag tapasz-
talhatd, mint a szimentali fajtanal. Ezt Thaller és mtsai (2003) vizsgélatai is iga-
zoljék, akik holstein friz fajtanal 0,55; mig a szimentdli fajtanal 0,07 allélgyakori-
ségot tapasztaltak. Szamos szerzd, tébbek kézétt Spelman és mtsai (2002) 1527
Uj-zélandi holstein friz vizsgalatakor 0,60; Winter és mtsai, (2002) 40 német
holstein esetében 0,34; Anton és mtsai (2008) 250 magyar holstein friz vizsgéla-
takor pedig 0,84 allélgyakorisagot figyelt meg a lizint kédolé allél esetében.

A statisztikai elernzés soran az allatok keresztezett voltat nem vettik figyelem-
be. Ennek oka az volt, hogy a 100%-ban magyartarka egyedek AA allél gyakori-
séga alig maradt el a holstein friz keresztezettekétdl (1. tablazat). A statisztikai
elemzés a 305 napos termelési adatok (tejhozam, tejzsir %, tejfehérje %, tejfe-
hérje kg), a legnagyobb napi tej és atlag napi tejmennyiség, valamint a DGAT1 ge-
notipusok kdzétt szignifikdns kapcsolatot mutatott (2. tabldzat).

2. tablazat
A vizsgalt tejtermelési paraméter legkisebb négyzetes atlaga és a standard hiba értéke
az eltéré DGAT1 genotipus csoportok k6zott

| ANAA | AAGC GC/GC
LSD+SE

305 napos tejhozam (kg)(1) 4511,00+138,072 | 486320+85,19> | 4818,71+ 151,290
305 napos tejzsir (%)(2) 4,40+0,082 4,00 + 0,050 3,99+ 0,090
305 napos tejzsir (kg)(3) 197,12+5,58 193,54 £ 3,45 190,35+ 6,29
305 napos tejfehérie (%)(4) 3,66+0,032 3,49 + 0,020 3,60+ 0,042
305 napos tejfehérje (kg)(5) 162,83+5,042 168,88 + 3,110 170,97 + 5,680
Legnagyobb napi befejés (kg)(6) 20,11+0,62 21,55 + 0,38 22,16+ 0,67°
Atlagos napi befejés (kg)(7) 15,66+0,492 16,81 +0,30P 16,66+ 0,54

a, b: Akilénbdz6 betdvel jeldlt értékek szignifikdnsan eltérnek egymastél p<0,005

Table 3: Least square means and standard errors of some milk production parameters in DGAT1

genotype groups

(a, b: different characters indicate significant difference between genotypes)
305-day milk yield (1), 305-day milk fat % (2) 305-day milk fat yield (3), 305-day milk protein % (4), 305-
day milk protein yield (5), max. amount of daily milk yield (6), mean amount of daily milk yield (7)

Az AA/AA genotipust egyedek esetében szignifikdnsan alacsonyabb (p<0,05)

305 napos tejmennyiséget (kg), 305 napos tejfehérje mennyiséget (kg), legna-
gyobb napi tejmennyiséget (kg), valamint atlagos napi tejmennyiséget (kg) ta-
pasztaltunk a masik két genotipust hordozé allatokhoz képest.

Szignifikans (p<0,05) 6sszefliggést lehetett kimutatni a 305 napos tejzsir %, a
305 napos tejfehérje % és a DGAT1 genotipusok kdzétt is.

Az AA/AA genotipust tehenek 305 napos tejzsir % adatai szignifikdnsan ma-
gasabbak (p<0,05) voltak a masik két genotipust hordozé allatok értékeinél.

Az AA/GC genotipusu tehenek esetében szignifikdnsan alacsonyabb (p<0, 05)
305 napos tejfehérje %-ot tapasztaltunk, mint az AA/AA és GC/GC genotipust
egyedeknél.
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Mindezek alapjan megallapithatjuk, hogy az AA allél pozitiv hatéssal van a tej-
zsir mennyiségére és aranyara és negativ hatassal a 305 napos tejhozamra, a
legnagyobb ill. az atlagos napi tejmennyiségre, valamint a 305 napos tejfehérje
mennyiségére egyarant.

Ezt a megallapitast Grisart és mtsai (2002); Spelman és mtsai (2002); valamint
Thaller és mtsai (2003) altal elért eredmények is megerdsitik, melyek szerint a lizin
varianst hordozé egyedek esetében magasabb tejzsir arany és mennyiség volt ki-
mutathatd, ugyanakkor ez a tejhozam, illetve a tejfehérje mennyiség (kg) csdkke-
nésével parosult. Ezt a negativ korrelaciét mindharom szerzé igazolta.

A vizsgélati eredmények, az irodalmi adatokkal megegyezden, azt jelzik, hogy
a DGAT1 gén minden bizonnyal hatassal van a tejzsir termelésre.

E megallapitas lehetGséget nydijt arra, hogy a széban forgd gént, mint markert,
felhasznaljuk a tejel6 allomanyok szelekcidjaban. A genotipizalas tehat megteremti
a tenyészt6k szamara a szelekcié egészen korai (akar sziiletés utan azonnali) le-
het6ségét, joval azel6tt, hogy a tejtermelés elkezdédne.

Vizsgalatainkat az OTKA (78174) ill. a NKFP (4/025/2005) tamogatasaval vé-
geztuk.
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