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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.



252 Bognar: A hazai genomikai tenyészértékbecslés gyakorlati tapasztalatai

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
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*

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
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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

Zuke g 305 va. TE Zalr kg 305 i TE e g 305 v, TE
00 800 g T 800 porE T
T20 '...."" 720 [ 120 =
s40 640 640
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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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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
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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
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Figure 9. Cloud diagrams of the foot conformation points calculated in pedigree (left), genomic
(centre) and traditional (right) foot point breeding value systems
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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
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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
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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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