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ÖSSZEFOGLALÁS

A szerzők 195 magyartarka tejelő tehén DGAT1 polimorfizmusát vizsgálták. A vérminták tipizálá­
sára restrikciós fragmenthossz polimorfizmus (PCR-RFLP) módszert használtak. A kísérlet során Cfrl 
restrikciós endonukleázzal hasított szan/asmarha DG ATI gén két változatát (AA, GC) azonosították. 
A genotípusok, valamint a kétlaktációs tejtermelési tulajdonságok közötti összefüggés feltárására több- 
tényezős varianciaanalízist végeztek (SPSS 15.0).

Az AA alléi (lizin variáns) gyakorisága 0,52; a GC alléié pedig 0,48 volt. A három genotípus meg­
oszlása a következőképpen alakult: 15,38% (AA/AA); 73,85% (AA/GC); 10,77% (GC/GC). A statiszti­
kai elemzés a 305 napos tejtermelési adatok (tejhozam (kg), tejzsír %, a tejfehérje %, tejfehérje kg), a 
legnagyobb napi tej (kg) és az átlag napi tejmennyiség (kg) valamint a DGAT1 genotípusok között szig­
nifikáns különbséget mutatott.

SUMMARY

Farkas, V. -Kovács, K .-H olló, G. -Zsolnai, A. -Szabó, F.-Polgár, J. P. -Anton, /..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.



BEVEZETÉS

A gazdasági állatol< fontos kvantitatív tulajdonságait (tejhozam, tejzsír- és fe­
hérje mennyiség, hústermelés) különböző gének (QTL) alakítják ki. Tejelő szar­
vasmarhák esetében számos, a tejösszetételt, illetve a tejhozamot befolyásoló tu­
lajdonságokhoz kapcsolt QTL-t már azonosítottak. Az újabb kutatások ezért első­
sorban az egyes QTL-ek markerek segítségével történő azonosítására irányulnak. 
Ezek ismerete és a szelekcióban való felhasználása a genetikai előrehaladást 
nagymértékben felgyorsíthatja.

A számos ismert marker között jelentős a diacilglicerol-O-acyltranszferáz 
(DGAT1), amely egyre inkább a vizsgálatok középpontjába kerül. A DGAT1 egy 
mikroszómális enzim, amely a triglicerid szintézis utolsó lépését katalizálja (Cases 
és mtsai, 1998). A DGAT1 gén tejtermelésre kifejtett hatása egy lizin/alanin (K 232 
A) polimorfizmusból ered, amelyet már több szerző is jelzett és szignifikáns kü­
lönbségeket állapított meg a tejzsír, a tejfehérje és a tejmennyiség vonatkozásá­
ban (Grisart és mtsai, 2002; Winter és mtsai, 2002).

Grisart és mtsai (2002) a szarvasmarha 14. kromoszómájának térképezésekor, 
3cM pontossággal azonosították az elsősorban a tej zsírtartalmára ható DGAT1 
gént a kromoszóma centromér régiójában. A gént több fajban is szekvenálták.

Letinerés Kul<sis (1996), valamint Coieman és mtsai (2000) megállapították, 
hogy a trigliceridek bioszintézise az endoplazmatikus retikulum membránjában ját­
szódik le. Emlősökben a trigliceridek in vivő bioszintézisének két útja ismeretes, a 
glicerol-3-foszfát út és a monoacilglicerol út.

A tejben lévő tejzsír szintézise a tőgy mirigyhámsejtjeiben történik, ahol a tej­
zsír 65-70%-a illózsírsavakból képződik. Itt képződnek a rövid és a közepes hosz- 
szúságú zsírsavak. A tejben lévő hosszú szénláncú zsírsavak egy része közvetle­
nül a táplálékból, másik része a zsírszövetben és a májban szintetizált zsírból 
származik {Csapó és mtsai, 2007).

A tejlipidek többségét a trigliceridek alkotják. A tej kis mennyiségben fosz- 
folipideket, koleszterint, zsíroldható vitaminokat, szabad zsírsavakat, mono- 
glicerideket és számos egyéb lipidet vagy lipidszerű anyagot is tartalmaz. A tejmi­
rigy szöveteiben folyó zsírszintézishez szükséges glicerin a vérglükózból szárma­
zik, kérődzőkben ugyanakkor a propionát is fő forrásként számít (Husvéth, 2000). 
A trigliceridek szintézisének gHcerin-3-foszfátúX\á\ szemlélteti az 1. ábra (Csapó 
és mtsai, 2007).

1. ábra: A glicerin-3-foszfát út
(Csapó és mtsai, (2007) nyomán Farkas (2010))

glicerin-3-foszfát (1) lizofoszfatidsav (2) foszfatidsav (3) diacil-glicerin (4) triacil-glicerin (5)

glicerin-foszfát glicerin-foszfát foszfatldát diacil-glicerin
acil transzferáz (6) acil transzferáz (6) foszfatáz (7) acil transzferáz (8)

Figure 1.: Glycerol-3-phosphate pathway 
glycerol-3-phospfiate (1), lysophospfiatide (2), phosphatidate (3), diacilglycerol (4), triacylglicerol (5), 
glycerol-phosphate acyltransferase (6), phosphatidate phosphatase (7), diacylglicerol acyltrans- 
feras (8)



Smith és mtsai (2000) vizsgálatai igazolták, hogy a DGAT1 -nek nem csak a tej­
mirigyekben zajló lipid szintézisben van szerepe, hanem nélkülözhetetlen a tejter­
melésben. DGAT1 hiányos egereket vizsgálva azt tapasztalták, hogy azok nem 
termeltek tejet.

Winter és mtsai (2002) leírták, hogy az alanin variánsok esetében a 232-es po­
zícióban lévő alanin nagy valószínűséggel negatív hatással van a DGAT zsírsav- 
CoA megkötő képességére. Tehát ezzel magyarázható, hogy az alanin variáns 
(GC/GC) egyedek alacsonyabb zsírtartalmú tejet termelnek. A lizin variánsok a ha­
tékonyabb zsír szintézist képviselhetik, hiszen a tanulmány szerint a lizin varián­
soknál következetesen magasabb volt a tej zsírtartalma, mint az alanin variánsok 
esetében.

A DGAT 1 gén hatásait új-zélandi és holland holstein populációkban Grisart és 
mtsai (2002), új-zélandi holstein populációban Speiman és mtsai (2002), és német 
holstein populációban Thalierés mtsai (2003) vizsgálták.

Az idézett szerzők megfigyelték, hogy a lizin/alanin polimorfizmusnak erős ha­
tása van a tej zsír- és fehérjetartalmára.

Speiman és mtsai (2002) által leírt eredmények szerint tejelő teheneknél a tej ma­
gasabb zsírtartalma alacsonyabb fehérjetartalommal és tejmennyiséggel párosult.

Régóta ismert összefüggés, hogy negatív korreláció figyelhető meg a tejhozam 
és a tej összetevőinek százalékos aránya között. A magasabb tejhozamot produ­
káló egyedek tejének fehérje- és zsírtartalma általában alacsonyabb.

Anton és mtsai (2008) a hazai holstein-fríz populációt vizsgálva azt tapasztal­
ta, hogy a GC/GC genotípusú (alanin variáns) egyedeknél szignifikánsan maga­
sabb volt a tej zsír- mennyisége (kg), mint az AA/AA és AA/GC genotípusú cso­
portokban. A tejfehérje mennyisége (kg) ugyancsak a GC/GC genotípusú állatok 
esetében mutatott szignifikánsan magasabb értéket, mint az AA/AA genotípusú 
csoportban. Az AA/GC genotípusú egyedek esetében nem tapasztaltak szignifi­
káns eltérést e tulajdonságban. Ezen kívül, a lizin variánst (AA/AA) hordozó egye­
deknél az alacsonyabb tejhozamhoz magasabb tejzsír % és fehérje % párosult, 
mint az AA/GC genotípusú egyedeknél. A GC/GC genotípusú egyedek esetében 
nem tapasztaltak szignifikáns eltérést e három tulajdonságban. Hasonló negatív 
korrelációt mutattak Strzalkowska és mtsai (2005) vizsgálati eredményei, melye­
ket lengyel fekete-fehér (fríz) szarvasmarhákon végeztek.

A jelen vizsgálat célja a magyartarka szarvasmarha fajta egy populációjában a 
DGAT1 polimorfizmus, valamint az enzim genotípus és a tejtermelés összefüggé­
sének vizsgálata volt.

ANYAG ÉS MÓDSZER

A vizsgálathoz 195, legalább két laktációt zárt magyartarka tejelő tehéntől vet­
tünk vértmintát a Rádóci Agrár Mezőgazdasági Termelő és Szolgáltató Kft. szar­
vasmarha telepén. A vizsgált tehenek génhányad összetételét és a genotípus sze­
rinti megoszlását az 1. táblázat szemlélteti. A 300 férőhelyes telepen kötetlen, 
mélyalmos istállókban helyezik el a fejősteheneket, termelési színvonaluk szerint 
csoportosítva. A telepen 5 csoportot (nagy-, közepes-, kis termelésű, szárazonálló 
ill. előkészítés időszakában álló csoport) alakítanak ki. A tehenek táplálóanyag 
szükségletét komplett takarmány adagok (TMR = totál mixed ration) etetésével



biztosítják a különböző csoportokban. Fő tömegtakarmány komponens a silóku­
korica szilázs, melynek mennyisége csoportonként 8-12 kg között változik. Nyári 
időszakban a szilázzsal együtt zöldtakarmányokat (rozs, lucerna) etetnek. A tehe­
nek emellett még lucerna és réti szénát is kapnak 1-3 kg adagban. Az abrak ta­
karmányban a gazdasági abrakok (kukorica, rozs, árpa) mellett extrahált napra­
forgó-, ill. repce dara továbbá ásványi és vitamin premix szerepel. Az egyes cso­
portok táplálóanyag szükséglete szerint változik a tömegtakarmány és az abrak 
aránya.

A tehenektől vett vérmintákat NaEDTA-s vérvételi csövekben -20 °C-on tárol­
tuk a DNS izolálásáig. A DNS izolálása a Zsolnai és mtsai (2003) által ismertetett 
módszer szerint történt.

Az állatok DGAT1 genotípusát PCR-RFLP (restrikciós fragmenthossz-polimor- 
fizmus) módszerrel határoztuk meg Winter és mtsai, 2002 által leírt PCR körül­
mények adaptálásával.

A felszaporított termék hasítását, vagyis a polimorf hely azonosítását, a Cfrl (10 
u/̂ i-l) (ERŐI 62, MBi Fermentas, St. Leon-Rot, Germany) restrikciós endo­
nukleázzal végeztük. A reakciókeveréket (10 fii amplifikált DNS, 1,3 |il 10 x puf- 
fer, 0,5 ni Cfrl enzim, 1,2 ni steril desztillált víz) 12 órán át inkubáltuk 37 C°-os víz­
fürdőben. A hasított DNS fragmentumokat ethidium bromiddal festett 4%-os 
metafor agaróz gélen választottuk el egymástól, amelyek a festék hatására UV 
fényben jól elkülöníthetők.

A tehenek tejtermelési adatait az első és a második laktáció során az Állatte­
nyésztési Teljesítményvizsgáló Kft. által havonta végzett befejések adatai alapján 
értékeltük.

A vizsgált polimorfizmus feltételezett hatásainak elemzéséhez az állatok 305 
napos laktációs adatait (tejhozam (kg), tejzsír (kg, %), tejfehérje (kg, %)), vala­
mint a legnagyobb napi tejhozamát (kg) és a befejések átlag tejhozamát (kg) 
használtuk.

A statisztikai analízist SPSS 15.0 fór Windows szoftver segítségévei végeztük.
A vizsgált lókusz (DGAT1), valamint a termelési adatpk közötti feltételezett 

kapcsolat felderítésére többtényezős varianciaanalízis, Általános Lineáris Mo­
dell (GLM) és a legkisebb négyzetes különbségek (LSD) módszerét alkalmaz­
tunk.

Az értékelés során a tehenek DGAT1 genotípusát, születési évét és laktáció 
sorszámát, fix hatásnak tekintettük, a genotípus hatásának elemzéséhez az 
utóbbiakra -  azok zavaró hatásának kiszűrése érdekében -  korrekciót alkal­
maztunk.

Az általános lineáris modell matematikai képlete a következő volt:

yykim = +DGAT1 ¡ + laktáció számaj + születési éV|̂ + eŷ

ahol y  a vizsgált tulajdonság fenotípusos megnyilvánulása, /laz általános átlag, 
DGATIlaz állat DGAT1 genotípusa (AA/AA, AA/GC, GC/GC), a laktáció száma a 
lezárt laktációk számára utal, valamint az adott állat születési évén túl e a mara­
dék hiba.



EREDMÉNYEK ÉS MEGBESZÉLÉSÜK

A Ctrl hasítás eredményeként háromféle gélmintázat keletkezett (AA/AA, 
AA/GC, GC/GC). Az AA alléi (lizin variáns) gyakorisága 0,52; a GC alléié pedig
0,48 volt. A három genotípus megoszlása az alábbiak szerint alakult: 15,38% 
(AA/AA); 73,85% (AA/GC); 10,77% (GC/GC) (1. táblázat).

1. táblázat
A vizsgált magyar tarka tehenek génhányad összetétele és genotípus megoszlása

Génhányad %(1)

Magyar
tarka(2)

Holstein
fríz(3)

Állatok
száma{4)

Genotípusok(5)

AA/AA AA/GC GC/GC

Allél(6)

AA alléi GC alléi

100% 14 7,14% 78,57% 14,29% 0,47 0,53

s3,12% 38 15,79% 71,05% 13,16% 0,52 0,48

a 93,75 és 
< 96,88%

s 6,25% és 
>3,12% 23 17,39% 78,26% 4,35% 0,57 0,43

a 87,5% és 
< 93,75%

s 12,5% és 
> 6,25% 51 15,69% 76,47% 7,84% 0,54 0,46

a 75% és 
< 87,5%

£ 25% és 
> 12,5% 69 15,94% 71,02% 13,04% 0,52 0,48

Összesen:
195 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, /WGC, GC/GC, alleles AA, GC(6)

A feltételezett populáció egyensúlyt a érték kiszámolásával vizsgáltuk, mely 
jelen esetben = 45,554 volt. Ez a magas érték az alacsony szignifikancia 
szinttel párosulva azt jelenti, hogy a populáció nincs genetikai egyensúlyban. 
A Hardy-Weinberg aránytól való szignifikáns eltérés esetén feltételezhetjük, hogy 
a vizsgált lokuszra nézve a populáció nem ideális, tehát pl. a párosodás nem vé­
letlenszerű, a vizsgált egyedek száma kicsi, vagy az utódok életbenmaradási esé­
lye attól is függ, hogy a lokusz mely alíéiját hordozzák (szelekció). A genetikai 
egyensúlytól való eltérés egyértelműen mutatja a DGAT1 génen keresztül a tej­
zsírra való szelekció hatását, illetve azt, hogy szoros összefüggés van a lokusz és 
a tulajdonság között.

Winter ás mtsai {2002) 66 szimentáli szarvasmarha vizsgálatakor 0,07 (lizin va­
riáns) és 0,93 (alanin variáns) allélgyakoriságot kaptak. Thaller és mtsai (2003) 23 
német szimentáli szarvasmarha család vizsgálatakor a lizint kódoló variáns (alléi) 
esetében 0,072 gyakoriságot mutattak ki. Kaupe és mtsai (2004) 126 német szi­
mentáli szarvasmarha esetében 0,06 (lizin variáns) és 0,94 (alanin variáns) allél­
gyakoriságot tapasztaltak. Ezek az értékek eltérnek az általunk mért allélgyakori- 
ságoktól. Ennek magyarázatául szolgálhat, hogy az általunk vizsgált magyartarka



állományban korábban holstein-fríz keresztezések fordultak elő, és e fajta bizo­
nyos százalékban növelhette a pozitív (lizin variáns) alléi gyakoriságát. A holstein 
fríz fajtánál ugyanis a lizint kódoló alléi esetében nagyobb aliéigyakoriság tapasz­
talható, mint a szimentáli fajtánál. Ezt Thalierés mtsai {2003) vizsgálatai is iga­
zolják, akik holstein fríz fajtánál 0,55; míg a szimentáli fajtánál 0,07 allélgyakori- 
ságot tapasztaltak. Számos szerző, többek között Speiman és mtsai (2002) 1527 
új-zélandi holstein fríz vizsgálatakor 0,60; Winter és mtsai, (2002) 40 német 
holstein esetében 0,34; Anton és mtsai (2008) 250 magyar holstein fríz vizsgála­
takor pedig 0,84 aliéigyakoriságot figyelt meg a lizint kódoló alléi esetében.

A statisztikai elemzés során az állatok keresztezett voltát nem vettük figyelem­
be. Ennek oka az volt, hogy a 100%-ban magyartarka egyedek AA alléi gyakori­
sága alig maradt el a holstein fríz keresztezettekétől {1. táblázat). A statisztikai 
elemzés a 305 napos termelési adatok (tejhozam, tejzsír %, tejfehérje %, tejfe­
hérje kg), a legnagyobb napi tej és átlag napi tejmennyiség, valamint a DGAT1 ge­
notípusok között szignifikáns kapcsolatot mutatott (2. táblázat).

2. tábiázat
A vizsgált tejtermelési paraméter legkisebb négyzetes átlaga és a standard hiba értéke 

az eltérő DGAT1 genotípus csoportok között

AA/AA AA/GC GC/GC
LSD±SE

305 napos tejhozam (kg)(1) 4511,90±138,07a 4863,20 + 85,19b 4818,711151,29b
305 napos tejzsír (%)(2) 4,40±0,08® 4,00 ± 0,05b 3 ,9 9 10 ,09b
305 napos tejzsír (kg){3) 197,12±5,58 193,5413,45 190,3516,29
305 napos tejfehérje (%)(4) 3,66±0,03® 3,4910,02b 3,6010,04®
305 napos tejfehérje (kg) (5) 162,83±5,04® 168,8813,11b 170,9715,68b
Legnagyobb napi befejés (kg)(6) 20,1110,6® 21,5510,38b 22,1610,67b
Átlagos napi befejés (kg)(7) 15,66±0,49® 16,81 ± 0,30b 16,6610,54b
a, b: A különböző betűvel jelölt értékek szignifikánsan eltérnek egymástól p<0,005

Table 3: Least square means and standard errors o f some milk production parameters in DGAT 1 
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 genotípusú egyedek esetében szignifikánsan alacsonyabb (p<0,05) 
305 napos tejmennyiséget (kg), 305 napos tejfehérje mennyiséget (kg), legna­
gyobb napi tejmennyiséget (kg), valamint átlagos napi tejmennyiséget (kg) ta­
pasztaltunk a másik két genotípust hordozó állatokhoz képest.

Szignifikáns (p<0,05) összefüggést lehetett kimutatni a 305 napos tejzsír %, a 
305 napos tejfehérje % és a DGAT 1 genotípusok között is.

Az AA/AA genotípusú tehenek 305 napos tejzsír % adatai szignifikánsan ma­
gasabbak (p<0,05) voltak a másik két genotípust hordozó állatok értékeinél.

Az AA/GC genotípusú tehenek esetében szignifikánsan alacsonyabb (p<0,05) 
305 napos tejfehérje %-ot tapasztaltunk, mint az AA/AA és GC/GC genotípusú 
egyedeknél.



Mindezek alapján megállapítliatjuk, liogy az AA alléi pozitív hatással van a tej­
zsír mennyiségére és arányára és negatív hatással a 305 napos tejhozamra, a 
legnagyobb ill. az átlagos napi tejmennyiségre, valamint a 305 napos tejfehérje 
mennyiségére egyaránt.

Ezt a megállapítást Grisart és mtsai (2002); Speiman és mtsai (2002); valamint 
Ttiaiier és mtsai (2003) által elért eredmények is megerősítik, melyek szerint a lizin 
variánst hordozó egyedek esetében magasabb tejzsír arány és mennyiség volt ki­
mutatható, ugyanakkor ez a tejhozam, illetve a tejfehérje mennyiség (kg) csökke­
nésével párosult. Ezt a negatív korrelációt mindhárom szerző igazolta.

A vizsgálati eredmények, az irodalmi adatokkal megegyezően, azt jelzik, hogy 
a DGAT1 gén minden bizonnyal hatással van a tejzsír termelésre.

E megállapítás lehetőséget nyújt arra, hogy a szóban forgó gént, mint markert, 
felhasználjuk a tejelő állományok szelekciójában. A genotipizálás tehát megteremti 
a tenyésztők számára a szelekció egészen korai (akár születés után azonnali) le­
hetőségét, jóval azelőtt, hogy a tejtermelés elkezdődne.

Vizsgálatainkat az OTKA (78174) ill. a NKFP (4/025/2005) támogatásával vé­
geztük.
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