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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
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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.
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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.
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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.

IRODALOMJEGYZEK

Anton, I. — Kovéacs, K. — Hollé, G. — Farkas, V. — Lehel, L. — Hajda, Z. — Zsolnai, A. (2011): Effect of leptin,
DGAT1 and TG gene polymorphisms on the intramuscular fat of Angus cattle in Hungary.
Livest. Sci., 135. 300-303.

Anton, I. — Huth, B. — Fiiller, I. — Gabor, Gy. — Hollé, G. — Zsolnai, A. (2018a): Effect of single-nucleotide
polymorphisms on the breeding value of fertility and breeding value of beef in Hungarian
Simmental cattle. Acta Vet. Hung., 66. 215-225.

Anton, |. — Huth, B. — Filler, I. — Rézsa, L. — Hollo, G. — Zsolnai, A. (2018b): Effect of single nucleotide
polymorphisms on intramuscular fat content in Hungarian Simmental cattle. Asian-Australas.
J. Anim. Sci., 31. 1415-1419.

Ashburner, M. - Ball, C. A. — Blake, J.A. — Botstein, D. — Butler, H. — Cherry, J. M. — Davis, A. P. — Dolinski,
K. -Dwight, S. S. - Eppig, J. T., —Harris, M. A. — Hill, D. P. — Issel-Tarver, L. — Kasarskis, A. — Le-
wis, S. — Matese, J. C. — Richardson, J. E. — Ringwald, M. — Rubin, G. M. — Sherlock, G. (2000):
Tool for the unification of biology. The Gene Ontology Consortium. Nat. Genet., 25. 25-29.

Barendse, W. J. (1999): Assessing lipid metabolism. Patent. International Publication Number: WO
99/23248. World Intellectual Property Organization, Geneva.

Bene, Sz. — Giczi, A. — Radli, A. - Polgar, J. P. — Szabd, F. (2013): Tébbfajtas tenyészértékbecslés
a valasztasi eredmények alapjan egy hazai hismarha allomanyban. Allattenyésztés és
Takarmanyozas, 62. 218-233.

Buchanan, F. C. - Fitzsimmons, C. J. — Van Kessel, A. G. — Thue, T. D. — Winkelman-Sim, C. — Schmutz,
S. M. (2002): Association of a missense mutation in the bovine leptin gene with carcass fat
content and leptin mRNA levels. Genet. Sel. Evol., 34. 105-116.

Fiiller, I. (2010): Hustermel6képesség-javitasra iranyuld szelekcié tovabbfejlesztése a magyartarka
fajtaban. Doktori (PhD) értekezés. Kaposvari Egyetem, Kaposvar

Grisart, B. — Coppieters, W. — Farnir, F. — Karim, L. — Ford, C. — Berzi, P. — Cambisano, N. — Mni, M.
- Reid, S. — Simon, P. — Spelman, R. — Georges, M. — Snell, R. (2002): Positional candidate
cloning of a QTL in dairy cattle: identification of a missense mutation in the bovine DGAT1
gene with major effect on milk yield and composition. Genome Res., 12. 222-231.



ALLATTENYESZTES ES TAKARMANYOZAS, 2021. 70. 3. 249

Hocquette, J. F. — Gondret, F. — Baéza, E. — Médale, F. — Jurie, C. — Pethick, D. W. (2010): Intramuscular
fat content in meat-producing animals: development, genetic and nutritional control, and
identification of putative markers. Animal, 4. 303-319.

Huth, B., Hollé, 1., Fiiller, I., Polgar, J. P., Komlési, I. (2013): Breeding and selection strategy in Hungarian
Simmental cattle. Allattenyésztés és Takarmanyozas 62. 384-397.

Koohmaraie, M. — Kent, M. P. — Shackelford, S. D. — Veiseth, E. — Wheele, T. L. (2002): Meat tenderness
and muscle growth: is there any relationship? Meat Sci., 62., 345-352.

Li, X. — Ekerljung, M. — Lundstrém, K. — Lundén, A. (2013): Association of polymorphisms at DGAT1,
leptin, SCD1, CAPN1 and CAST genes with color, marbling and water holding capacity in
meat from beef cattle populations in Sweden. Meat Sci., 94. 1563-158.

Liefers, S. C. — Te Pas, M. F. W. — Veerkamp, R. F. — Van der Lende, T. (2002): Associations between
leptin gene polymorphisms and production, live weight, energy balance, feed intake, and
fertility in Holstein heifers. J. Dairy Sci., 85. 1633-1638.

Meissner, K. (1929): A magyarfajta szarvasmarha standardja. Kéztelek, 39. 150-151.

Nkrumah, J. D. - Li C. — Yu, J. — Basarab, J. A. - Guercio, S. — Meng, Y. — Murdoch, B. — Hansen, C.
— Moore, S. S. (2004): Association of a single nucleotide polymorphism in the bovine leptin
gene with feed intake, growth, feed efficiency, feeding behavior and carcass merit. Can. J.
Anim. Sci., 84. 211-219.

Nkrumah, J. D. - Li, C. - Yu, J. — Hansen, C. — Keisler, D. H. — Moore, S. S. (2005): Polymorphism in
the bovine leptin promoter associated with serum leptin concentration, growth, feed intake,
feeding behavior and measures of carcass merit. J. Anim. Sci., 83. 20-28.

Raddcsi, A. — Béri, B. — Bod6, I. (2008): Szarvszin-valtozatok a magyar sziirke szarvasmarha fajtaban.
Allattenyésztés és Takarmanyozas, 57. 291-303.

Sedykh, T. - Gizatullin, R. — Dolmatova, I. — Kalashnikova, L. A. (2016): Effects of Polymorphism in TG5 and LEP
Genes on meat productivity of Hereford and Limousin bull calves. Russian Agric. Sci. 42. 361-366.

Segura, V. — Vihjalmsson, B. J. — Platt, A. — Korte, A. — Seren, U. - Long, Q. — Nordborg, M. (2012):
An efficient multi-locus mixed model approach for genome-wide association studies in
structured populations. Nat. Gen., 44. 825-830.

Stone, R. T. — Kappes, S. M. — Beattie, C. W. (1996): The bovine homologue of the obese gene maps
to chromosome 4. Mamm. Genome, 7. 399-400.

Sziics, M. (2020): A hazai limousin husmarhaallomany genetikai elemzése. PhD értekezés, Széchenyi
Istvan Egyetem, Mosonmagyarévar.

Thaller, G. — Kiihn, C. — Winter, A. — Ewald, G. — Bellmann, O. — Wegner, J. — Ziihlke, H. - Fries, R. (2003):
DGAT1, a new positional and functional candidate gene for intramuscular fat deposition in
cattle. Anim. Genet., 34. 354-357.

Thompson, J. M. (2004): The effect of marbling on flavour and juiciness scores of cooked beef, after
adjusting to a constant tenderness. Aust. J. Exp. Agric., 44. 645-52.

Winter, A. — Kramer, W. — Werner, F. — Kollers, S. — Kata, S. — Durstewitz, G. — Buitkamp, J. - Womack,
J. — Thaller, G. — Fries, R. (2002): Association of a lysine-232/alanine polymorphism in a
bovine gene encoding acyl-Co A: diaglycerol acyltransferase (DGAT1) with variation at a
quantitative trait locus for milk fat content. Proc. Nat. Acad. Sci. U.S.A., 99. 9300-9305.

Zsolnai, A. — Kovacs, A. — Kaltenecker, E. — Anton, I. (2021): Identification of markers associated with
estimated breeding value and horn colour in Hungarian Grey cattle. Anim. Biosci., 34. 482-488.

Erkezett: 2021. augusztus

Szerzbk cime: Anton I. — Zsolnai A.
Magyar Agrar- és Elettudomanyi Egyetem, Allattenyésztési tudomanyok Intézet,
Allatnemesitési Tanszék
Authors’ address: Hungarian University of Agriculture and Life Sciences
Institute of Animal Sciences, Department for Animal Breeding
H-2053 Herceghalom, Gesztenyés Ut 1.
anton.istvan@uni-mate.hu



