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A növendék húsmarhák takarmányhasznosítását befolyásoló 
biológiai sajátosságok, és szelekciós lehetőségek

Biological characteristics influencing feed efficiency in 
growing beef cattle and selection possibilities
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ÖSSZEFOGLALÁS

Az állat takarmányhasznosítása a fejlődésben lévő szarvasmarhák esetében (azaz az állat képessége, 
hogy a legkevesebb takarmányfelvétellel elérje a piaci vagy felnőttkori testtömegét), kulcsfontosságú 
tényező a húsmarha ágazatban. A takarmányozás tudományterületein hatalmas előrelépést tettek, 
az állatok átlagos takarmányhasznosítását befolyásoló emésztési sajátosságok megértése terén. 
A hasonló körülmények között nevelt húsmarháknál a takarmányhasznosítás esetében azonban 
jelentős az egyedek közötti eltérés, melynek oka még mindig nem teljesen ismert. A tanulmány 
célja bemutatni a takarmányhasznosításban tapasztalható különbségek biológiai és genetikai hát‐
terét, különös tekintettel a maradék takarmányfelvétel (Residual Feed Intake, RFI) szempontjából 
fenotipizált növésben lévő húsmarhák esetében.
Kulcsszavak: növendék húsmarha, takarmányhasznosítás, RFI, biológiai sajátosságok

SUMMARY

Feed conversion in growing cattle (i.e., the animal’s ability to reach market or adult body weight 
with the least amount of feed intake) is a key factor in the beef cattle industry. Huge advances have 
been made in the field of animal nutrition, particularly in understanding the digestive characteristics 
that influence average feed conversion in animals. However, there are significant differences in 
feed conversion between individuals raised under similar conditions, the reasons for which are 
still not fully understood. The aim of this study is to present the biological and genetic background 
of differences in feed conversion, with particular emphasis on beef cattle phenotyped for residual 
feed intake (RFI) during growth.
Keywords: growing beef cattle, feed conversion, RFI, biological characteristics
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1. Bevezetés

A húsmarha ágazat számára fontos kérdés, hogy azonos körülmények kö‐
zött nevelt állatok miért különböznek ilyen mértékben a takarmányhasznosítás 
szempontjából. Az eddigi kutatások alapján arra lehet következtetni, hogy a 
takarmányhasznosítás és az azt befolyásoló tényezők egyaránt a szárazanyag-
bevitellel (Dry Matter Intake, DMI) együtt változnak, ami arra utal, hogy az anyag‐
csere energiaigényes folyamatai lehetnek a takarmányhasznosítást befolyásoló 
tényezők hátterében.

A kérődzők képesek az ember számára nem fogyasztható takarmányt (pl. 
fűfélék, cellulózban gazdag melléktermékek) kiváló minőségű, ember számára 
fogyasztható élelmiszerré (pl. hús, tej) alakítani. A kérődzők ezen egyedülálló 
képessége azonban - különösen a növésben lévő szarvasmarhák esetében - ala‐
csony konverziós hatékonyságú, továbbá N-szennyezéssel és az üvegházhatású 
gázok kibocsátásával jár. Az állatifehérje-tartalmú élelmiszerek iránti növekvő 
emberi igény, a természeti erőforrások szűkössége és a környezetünk megóvá‐
sának szükségessége miatt egyre nagyobb kihívást jelent a takarmányforrások 
állati termékekké történő átalakításának folyamata.

A takarmányhasznosítás egy összetett és több tényező által befolyásolt ér‐
tékmérő tulajdonság. Jelenleg két különböző mérőszámot használnak a takar‐
mányhasznosítás mérésére, növendék húsmarhák esetében. A marhahúsipar 
hagyományosan a felhasznált takarmány mennyisége és az állat súlygyarapodása 
közötti arányt, az úgynevezett takarmányértékesítő képesség (Feed Conversion 
Ratio, FCR) használja. Annak ellenére azonban, hogy az FCR hasznos mutató a 
termelési hatékonyságot befolyásoló gazdálkodási gyakorlatok értékelésére, ma 
már megkérdőjelezhető tulajdonság a genetikai szelekcióban, mivel az arányosított 
tulajdonságokra történő szelekció, mint amilyen az FCR is, eltérő és előre nem 
látható eredményeket hozhat a származtatott, mért tulajdonságok változásában 
(Zetouni és mtsai, 2017), mely kiszámíthatatlan összefüggéshez vezethet a takar‐
mányfelvétellel kapcsolatban (Arthur és Herd, 2012).

A második mérőszám a tényleges takarmányfelvétel, és az életfenntartáshoz 
és súlygyarapodáshoz szükséges várható takarmányszükséglet közötti különb‐
ség, amelyet maradék takarmányfelvételnek (Residual Feed Intake, RFI) neve‐
zünk. A maradék takarmányfelvétel olyan istállórendszerekben vizsgálható, ahol 
egyedi azonosítás mellett mérleggel ellátott etetővályú segítségével mérhető az 
egyedek pontos takarmányfelvétele. A takarmányösszetétel pontos ismeretében 
kiszámítható a vizsgálati időszakban az állatokra vonatkozó DMI, melyből az 
RFI számítás során kivonják a számított vagy várt DMI értékét. A várt értéknél 
alacsonyabb DMI bevitellel rendelkező állatok hatékonyabbnak tekinthetők, 
mivel a számítások szerinti várható értéknél kevesebb takarmányt vesznek fel.  
A maradék takarmányfelvétel az utóbbi években egyre népszerűbb mérőszámmá 
vált, főként a szarvasmarha nemesítők körében, mivel fenotípusos korrelációja 
nem mutat összefüggést a testtömeggyarapodással és az állat méretével. Mivel 
a takarmányhasznosítás az állat végsúlyától független mérőszám, az a meggyő‐
ződés alakult ki, hogy az RFI eltérései a termelés hatékonyságát meghatározó 
alapvető anyagcsere folyamatok eredendő eltéréseit jelenthetik (Archer és mtsai, 
1999). Az RFI-t azonban a szakma általánosságban kevéssé fogadta el, főként 
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azért, mert az RFI szempontjából kiválónak minősített állatok, esetenként lassú 
növekedésűek is lehetnek (Berry és Crowley, 2013).

A takarmányhasznosítás állatok közötti eltérésének biológiai meghatározói még 
feltárás alatt vannak, de több okból is szükséges megérteni az RFI-t befolyásoló 
tényezőket (Richardson és mtsai, 2004). Egyfelől megismerhetjük a takarmány-
hasznosításra való szelekció mellékhatásait az értékmérő tulajdonságokra, (pl. 
szaporaság, ellenálló-képesség; Rauw és mtsai, 1998), mely segíthet a tenyésztési 
programok tervezésében. Másfelől új gazdálkodási stratégiákat alakíthatunk ki, 
melyek célja a takarmányhasznosítás szempontjából nem hatékony állatok telje‐
sítményének javítása és a takarmányadagok összeállításának összehangolása az 
állatok egyedi igényeivel. Továbbá lehetőség nyílna olcsó és gyors módszerekkel 
(pl.: biomarkerek), az egyedek genetikai és gazdálkodási célú rangsorolására, a 
takarmányhasznosítás mérése nélkül. A takarmányhasznosítás egyedek közötti 
eltérésének hátterében álló biológiai folyamatok tanulmányozása az elmúlt 15 
évben intenzívebbé vált. A legtöbb ilyen vizsgálat célja azoknak a meghatározó 
tényezőknek és molekuláris alapoknak a vizsgálata volt, amelyek megmagya‐
rázzák, hogy hasonló körülmények között nevelt, összehasonlítható állatok 
takarmányhasznosítása miért különbözik egymástól. Más vizsgálatok pedig a 
fenotípus előrejelzésére szolgáló biomarkerek felfedezését tűzték ki célul.

2. Takarmányfelvételi szokások és fizikai aktivitás

A takarmányfelvételt a felvett takarmány mennyisége és a felvétel gyakorisága 
határozza meg, amit fizikai és metabolikus mechanizmusok szabályoznak, a 
meghatározó táplálkozási és takarmányozási szokásoktól függően (Fitzsimons 
és mtsai, 2017).

Az RFI szempontjából hatékony és kevésbé hatékony húsmarhák között jelen‐
tős fenotípusos különbségek figyelhetők meg a szárazanyag felvételben (Kelly 

1. ábra: A szárazanyagfelvétel és a napi testtömeggyarapodás mért, és becsült értékei kö-
zötti különbségek Nellore húsmarhák esetében (Ceacero és mtsai, 2016)

M = hímivar (3); F = nőivar (4)

Figure 1: Differences between observed and predicted values for dry matter intake and average daily 
gain in Nellore beef cattle (Ceacero et al, 2016)
observed DMI (1); predicted DMI (2); male (3); female (4)
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és mtsai, 2010; Fitzsimons és mtsai, 2013, 2014), ami a táplálkozási viselkedés 
takarmányhasznosításban betöltött szerepét jelzi. Ugyanakkor a táplálkozással 
járó aktivitás jelentős energiafelhasználást jelent (Fitzsimons és mtsai, 2017). 
A táplálkozás időtartama és sebessége az RFI függvényében változik. Például 
nagy RFI-értékű szarvasmarhák arányosan 12%-al több időt töltöttek evéssel, és 
17%-al nagyobb szárazanyag bevitelük volt, mint az alacsony RFI-vel rendelkező 
társaiknak (Kenny és mtsai, 2018). Az RFI és a táplálkozási események közötti 
kapcsolatot befolyásolhatja a takarmány típusa is.

A fizikai aktivitás szintén befolyásolja az energiafelhasználást. A magas RFI-
vel rendelkező állatok gyakrabban álltak takarmányfogyasztás nélkül a vályúnál, 
mint alacsony RFI-értékű társaik (Kelly és mtsai, 2010). Az RFI-fenotípusok közötti 
viselkedési különbségek istállózott és legeltetési körülmények között egyaránt 
megfigyelhetők, de ellentmondásos eredményeket mutatnak (Lawrence és mtsai, 
2012; Kenny és mtsai, 2018).

A legtöbb kutatás istállózott állatokon történt, ahol a takarmányfelvételt kön�‐
nyebben lehetett mérni az automatizált rendszerek segítségével. Legeltetési kö‐
rülmények között viszont kevés adat áll rendelkezésre (Lawrence és mtsai, 2012). 
Ugyanakkor, a genotípus és a környezet közötti kölcsönhatás befolyásolja az RFI 
értékelését. Például különböző takarmányok mellett, azonos RFI-vel rendelkező 
állatok, különböző takarmányfelvételi mintázatot mutathatnak (Oliveira és mtsai, 
2016; Manafiazar és mtsai, 2015).

Egyes kutatások szerint zárt tartásban a kis és nagy RFI értékű szarvasmarhák 
közötti különbségek főként a takarmányfelvételt tükrözik, míg legeltetési körülmé‐
nyek között ezek a hatások kevésbé ismertek. A pontosabb mérések érdekében 
olyan rendszerek alkalmazhatók, amelyekben lehetséges az első növedékből 
származó réti széna takarmányozása mellett a takarmányhasznosítást és a ta‐
karmányfogyasztást vizsgálni (Coyle és mtsai, 2016, 2017).

3. Emészthetőség és metánkibocsátás

A takarmány állati termékké történő alakítása során az emészthetőség és a 
metánkibocsátás korlátozó tényezői az emésztés során felszabadult energia 
hasznosításának. Mivel a metántermelés (g CH₄/nap) lineárisan összefügg a 
szárazanyag-felvétellel (DM-bevitel), a szarvasmarhák alacsony RFI-re történő 
szelekciója csökkentheti a metántermelést anélkül, hogy az állatok növekedési 
erélye csökkenne (Basarab és mtsai, 2013).

Ugyanakkor az alacsonyabb RFI-vel rendelkező állatok esetében nem mindig 
figyelhető meg kisebb metántermelés. Ennek lehetséges okai: 1. Az eltérő RFI-
vel rendelkező szarvasmarhák között nincs mindig különbség a DM-bevitelben, 
amikor az emészthetőséget az RFI-vizsgálati időszakon kívül mérik (Jones és 
mtsai, 2011). 2. Az alacsony RFI értékkel rendelkező állatoknak akár 4%-kal is 
jobb lehet a szárazanyag (DM) emésztő képessége, ami növeli a fermentációhoz 
és a metanogenezishez rendelkezésre álló szubsztrát mennyiségét takarmány 
egységenként (Bonilha és mtsai, 2017).

Richardson és Herd (2004) szerint az emésztési folyamatok az RFI varianciájá‐
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nak legalább 10%-áért felelősek. Meta-analízis során, amely az eltérő RFI értékkel 
rendelkező szarvasmarhák takarmányfelvételi és emészthetőségi adatait értékelte, 
negatív korrelációt mutattak ki a DM emészthetőség és a DM bevitel között (Sauvant 
és Nozière, 2016). Ez arra utal, hogy a kisebb RFI-értékhez kapcsolódó nagyobb 
DM emészthetőség leginkább az alacsonyabb DM bevitel következménye lehet.

Az alacsony RFI-vel rendelkező szarvasmarhák esetében nem mutathatók ki 
következetes eltérések a metántermelésben (MY: methane yield), melynek mérték‐
egysége: CH₄(g)/DMI(kg). Ez azért lehet, mert az alacsonyabb metánkibocsátás 
ellenére a MY nem feltétlenül csökken. Sőt, az alacsonyabb takarmányfelvétel 
szintje gyakran növeli a MY-t, ahogyan azt szélsőséges RFI-értékkel rendelkező 
húsmarháknál megfigyelték (Herd és mtsai, 2016). Bár az alacsony RFI-értékű 
állatok esetében kisebb bendőméretet és rövidebb bendőemésztési időt mutattak 
ki (Fitzsimons és mtsai, 2014; Rius és mtsai, 2012), a metántermelés és a takar‐
mányhasznosítás közötti kapcsolat nem teljesen egyértelmű.

4. Metántermelés és genetikai szelekció

A metántermelés (MY) genetikai szabályozottsága lehetőséget ad arra, hogy a 
MY csökkentésére irányuló szelekcióval növeljük az energiafelvétel hatékonyságát. 
Egy adott állományon belül az alacsony RFI-vel és alacsony MY-val rendelkező 
egyedek kiválasztása célzott tenyésztési stratégiákhoz vezethet (Donoghue és 
mtsai, 2016). Az ilyen szelekció ugyanakkor kihívásokkal is jár, például a MY és 
más tulajdonságok közötti esetleges kedvezőtlen genetikai összefüggések miatt.

A reziduális metán (az egyed metántermelése az előre jelzett kibocsátáshoz 

2. ábra: A metánkibocsátás csökkentése a takarmányhasznosítás javításával  
(Grainger és mtsai, 2007)

Figure 1: Reducing methane through improved feed efficiency (Grainger et al, 2007)
Canadian data (1); Australian data (2); CH4 emission g/day (3); dry matter intake kg/nap (4)
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képest) mint szelekciós cél jelentős előrelépést kínálhat a metánkibocsátás 
csökkentésére. Ez az érték erősen korrelál a metántermeléssel (r = 0,82–0,95), 
de független a DM-beviteltől, és csak gyenge kapcsolatot mutat a termelési tu‐
lajdonságokkal (Herd és mtsai, 2014).

Az állatok közötti genetikailag meghatározott eltérések, szelekció révén, lehe‐
tőséget nyújtanak a metánkibocsátás csökkentésére. Az RFI-re és a reziduális 
metánra történő szelekció együttes alkalmazása csökkentheti a kibocsátás mér‐
tékét mind egyedenként, mind teljes állományok esetében. Az emészthetőség 
javítása ugyanakkor kompromisszumokat eredményezhet a metántermelés (MY) 
növekedése révén, ami óvatos egyensúlyozást igényel a tenyésztési és környe‐
zetvédelmi célkitűzések között.

5. Bendő mikrobiom

A takarmányhasznosítás és a bendő mikrobiom közötti kapcsolatot vizsgálva 
a kutatások azt igazolták, hogy az állatok azonos takarmányozási és környe‐
zeti feltételek mellett is egyedi mikrobiális összetétellel rendelkeznek (Jami és 
Mizrahi, 2012). Guan és mtsai (2008) elsők között kezdték el a bendő mikrobiális 
összetétele és a takarmányhasznosítás közötti összefüggések vizsgálatát. Azóta 
további vizsgálatok igazolták, hogy bizonyos mikrobiális változások összefüggés‐
be hozhatók az eltérő takarmányhasznosítási fenotípusokkal. Például bizonyos 
bakteriális fajok, mint a Succinivibrio sp., Eubacterium sp. és Robinsoniella sp., 
kapcsolatba hozhatók a maradék takarmányfelvétellel, bár ez az összefüggés 
étrendfüggő (Pope és mtsai, 2011).

A jobb takarmányhasznosítással rendelkező állatok bendőjében kevésbé 
változatos metanogén baktérium flóra található, ami arra utal, hogy a mikrobák 
kevesebb szubsztrátot használnak fel saját szaporodásukhoz, így több tápanyag 
áll a gazdaszervezet rendelkezésére. Ez a megfigyelés megkérdőjelezi azt az 
általános feltételezést, hogy a nagyobb mikrobiális diverzitás mindig előnyös 
(Zhou és mtsai, 2010; Carberry és mtsai, 2012).

A bendőmikrobiom genetikai alapjainak vizsgálata során kiderült, hogy annak 
bizonyos elemei örökölhetők, különösen a Firmicutes törzsbe tartozó baktériu‐
mok, amelyek jelentős szerepet játszanak a rostok lebontásában és a szénhidrát 
anyagcserében. Ez a felismerés új tenyésztési stratégiák kialakításához vezethet, 
amelyek célja a takarmányhasznosítás javítása lehet a bendőmikrobiom optima‐
lizálásán keresztül (Li és mtsai, 2017).

Az állatok közötti genetikai eltérések és a bendőmikrobiom individualizált ös�‐
szetétele együttesen hatással vannak a takarmányhasznosításra. Bár a mikrobiális 
összetétel és a takarmányhasznosítás közötti kapcsolat még nem teljesen tisz‐
tázott, a kutatások azt mutatják, hogy a mikrobiális diverzitás csökkentése és a 
„felesleges” mikrobiális aktivitás mérséklése hozzájárulhat az energiahatékonyság 
növeléséhez. A jövőbeni vizsgálatok célja ennek a kapcsolatnak a pontosabb 
feltárása, nagyobb állományméret és reprezentatív mintavétel mellett, figyelembe 
véve a gazdaszervezet genetikai és fiziológiai jellemzőit is.
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6. Energiaforgalom

6.1. Az állat szervezete szintjén

Richardson és Herd (2004), valamint Herd és Arthur (2009) vizsgálataik kö‐
vetkeztetéseként az alacsony RFI értékkel rendelkező vonalak életfenntartásra 
fordított energiaszükségletének csökkentését hangsúlyozták. Azonban kevés adat 
áll rendelkezésre az eltérő RFI-vonalak energiahatékonyságáról. Húsmarháknál 
csupán néhány tanulmány mérte az oxigénfogyasztás alapján a hőtermelést 
(Nkrumah és mtsai, 2006; Chaves és mtsai, 2015), miközben az emésztés és egyéb 
kulcsfontosságú mechanizmusok vizsgálata gyakran elmaradt. A kísérletek korlá‐
tait tovább növelik a kis statisztikai különbségek és módszertani pontatlanságok. 
Mindezek ellenére bizonyították, hogy az alacsony RFI-vel rendelkező állatok 
életfenntartásra fordított energiaszükséglete alacsonyabb, és a metabolizálható 
energia (ME) felhasználásuk hatékonyabb.

Az életfenntartáshoz szükséges ME felhasználást sertések esetében vizsgálták, 
ahol az alacsony RFI-vel rendelkező malacoknál 10%-os életfenntartáshoz szük‐
séges ME szükséglet csökkenést állapítottak meg (Barea és mtsai, 2010). Ezek az 
eredmények hasonlóak a húsmarháknál végzett megfigyelésekkel, amelyek szintén 
alacsonyabb ME szükségletet és magasabb metabolikus energiahatékonyságot 
mutattak (Castro Bulle és mtsai, 2007; Fitzsimons és mtsai, 2013).

Nkrumah és mtsai (2006) kimutatták, hogy az alacsony RFI értékű ökrök ME 
felhasználása a növekedés során hatékonyabb. Az alacsony RFI-vel rendelkező 
állatok nemcsak kevesebb energiát igényelnek életfenntartásukhoz, hanem 
hatékonyabban hasznosítják a takarmányt a növekedéshez. Ezzel az energia‐
takarékossággal kisebb metánkibocsátás (24% - 28%-kal kevesebb) és jobb 
takarmányértékesítés is együtt jár.

6.2. Sejtszinten

Az energiafelhasználás állatok közötti eltérései több sejtszintű folyamat mű‐
ködéséből erednek, mint például az ionpumpálás, a mitokondriális protonszivár‐
gás, a pajzsmirigy (T3, T4) hormonok hatása, és a fehérjeforgalom (Johnson és 
mtsai, 2003). A mitokondriumok szerepe kiemelkedő az ATP-termelésben, ahol 
az oxidatív foszforiláció során a protonáramlás hőtermelést és ATP-szintézist 
eredményez. Bottje és Carstens (2009) hatékonyabb mitokondriális működést 
találtak brojler csirkék esetében, ahol az alacsony RFI-vel rendelkező állatoknál, 
kisebb mértékű elektronszivárgást és reaktív oxigéngyök (ROS) képződését 
figyelték meg sejten belül.

Az alacsony RFI-vel rendelkező állatok izomrosttípus eloszlásának és oxidatív 
aktivitásának változásai is hozzájárulnak az energiahatékonysághoz (Gilbert és 
mtsai, 2007). Kong és mtsai (2016) kimutatták, hogy az alacsony RFI-vel rendel‐
kező állatok bendőhámjában magasabb az oxidatív foszforilációval összefüggő 
gének expressziója, bár sejtenként a mitokondriális genom transzkripció 26%-kal 
alacsonyabb volt. Ezek az eredmények arra utalnak, hogy a hatékonyabb ener‐
giafelhasználás sejtszinten jelentősen befolyásolja az állatok RFI-vel kapcsolatos 
fenotípusait.
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7. Fehérjeforgalom

A fehérjeforgalom a fehérjék lebomlásának és szintézisének folyamatos egyen‐
súlyát jelenti, amely biztosítja a sejtműködéshez szükséges aminosav ellátást. 
Növendék állatoknál a fehérjeszintézis mértéke meghaladja a fehérjebontást, így 
a fehérjeforgalom közvetlenül a bontás intenzitásával jellemezhető. Lobley és 
mtsai (2000) kimutatták, hogy fiatal hízóbikáknál a teljes test fehérjeszintézisének 
94%-a a fehérjebontás kompenzálására szolgál.

A fehérjeforgalom jelentős energiaszükségletet igényel, amely a teljes energia‐
felhasználás 23%-a is lehet (Caton és mtsai, 2000). A fehérje turnover, a fehérjék 
pótlására vonatkozó mutató, amely a szabad aminosavakból képződő (FRS – 
frakcionális szintézis), és az aminosavakra bomló testfehérjék (FRD – frakcionális 
degradáció) mennyiségének összegéből számolható, mértékegysége pedig a na‐
ponta kicserélődött fehérjetömeg %-ban kifejezve (Halas, 2011). A fehérje turnovert 
ezért általában az életfenntartáshoz szükséges energiaszükséglet egyénenként 
eltérő általános mutatójának tekintik (Hawkins, 1991). Ez a fehérjeforgalom az 
életfenntartás energiaszükségletének és az RFI értéknek (Richardson és Herd, 
2004) meghatározó mutatója.

A takarmányértékesítő képesség javításának leghatékonyabb módja a fehérje‐
bontás mértékének csökkentése lenne, ezt azonban a szakirodalom nem minden 
esetben támasztja alá. Egyes vizsgálatok szerint a takarmányértékesítésben 
hatékony állatok alacsonyabb fehérjeforgalmú „stratégiát” alkalmaznak, míg 
más tanulmányok növekedést jeleztek a fehérjebontási rátában. Ez a különböző 
módszerek, takarmányértékesítést jelző indexek és fajspecifikus különbségek 
eredménye lehet (Oddy és mtsai, 1998; McDonagh és mtsai, 2001).

Az állatok energiafelhasználására és takarmányértékesítésére a fehérjeforgalom 
eltérései komoly hatással lehetnek, amelyeket genetikai és hormonális szabá‐
lyozás is befolyásol. A jövőbeli vizsgálatok hozzájárulhatnak a fehérjeforgalom 
és a takarmányértékesítés közötti összefüggések részletesebb megértéséhez.

8. Testösszetétel

A szarvasmarhák testösszetétele jelentősen befolyásolja a tápanyagszükség‐
letet és az energia hatékonyságot. Az életkor és a vágósúly növekedésével a 
zsír mennyisége nő, míg az izom és csont aránya csökken (Moloney és McGee, 
2017). Az olyan szervek, mint a gyomor, bélrendszer és a máj, nagy anyagcsere 
energiaigénnyel jellemezhetőek, és e szervek méretének és funkcionalitásának 
eltérései befolyásolhatják az energiaszükségletet (Fitzsimons és mtsai, 2017).

A fehérje és zsír raktározásának különbözőségei is befolyásolják a 
testtömeggyarapodást. A zsír raktározáshoz több metabolizálható energiára 
(ME) van szükség, de a fenntartása kevesebb energiát igényel, mint a fehérjéé 
(Moloney és McGee, 2017). Kenny és mtsai (2018) metaanalízist végezve megál‐
lapították, hogy a testösszetétel és az RFI státusz közötti kapcsolat nem egyértel‐
mű. Az ultrahanggal mért ágyéki faggyú vastagságban sem találtak szignifikáns 
különbséget az RFI-ben eltérő állatok között.

Az RFI és a testösszetétel metabolikus indikátorai közötti kapcsolatok vegyes 
eredményeket mutatnak. Egyes tanulmányok szerint az RFI pozitívan korrelál a 
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testzsírral, míg másokban nincs kapcsolat (Berry és Crowley, 2013). Az össze‐
függések tisztázásához további kutatásokra van szükség, amelyek figyelembe 
veszik a genotípus-környezet interakciókat is.

Összefoglalva, a testösszetétel kismértékben befolyásolja a takarmányértéke‐
sítő képesség mérhető különbségeit, de kulcsszerepet játszik bizonyos termelési 
tulajdonságokban, így további vizsgálatok szükségesek a pontosabb megértéshez.

9. Endokrin rendszer

Az endokrin rendszer szabályozza a takarmányfelvételt és a tápanyag fel‐
használást, ezáltal befolyásolja a takarmányértékesítést is. Bár számos kísér‐
let vizsgálta a hormonok és neuropeptidek szerepét, ezek többsége nem az 
ok-okozati összefüggéseket célozta, hanem csak korrelációkat állapított meg.  
A hasnyálmirigy, a máj és a gyomor-bélrendszer hormonjai, mint az inzulin, ghrelin 
és IGF-1, fontos szerepet játszanak a tápanyagok hasznosításában. A táplálék 
összetétele és energiakoncentrációja befolyásolja a hormonok szintjét, szabá‐
lyozva az energiafelvételt és felhasználást (Relling és mtsai, 2014).

A ghrelin hormon mennyiségét összefüggésbe hozták az energiafelvétellel, de 
a pontos szabályozási mechanizmusok még nem egyértelműek (Foote és mtsai, 
2014). Az IGF-1, amely a fehérjeszintézist serkenti, potenciális biomarkerként 
szerepelhet az RFI szempontjából. Azonban az IGF-1 koncentrációjának és az 
RFI-nek az összefüggése eltérő takarmányozási körülmények között változhat. 
Hasonlóképpen, a leptin és kortizol hormonok szerepe is vegyes eredményeket 
mutatott, az állatok fiziológiai állapotától és a mintavétel idejétől függően (Davis 
és mtsai, 2012).

Az eddigi eredmények arra utalnak, hogy az endokrin rendszer hormonjai jelen‐
tős, de nem egyértelmű hatást gyakorolnak a takarmányhasznosításra. További 
kutatásokra van szükség az összefüggések pontos meghatározásához, valamint 
a hormonális szabályozás és a takarmányhasznosítás közötti kapcsolatok teljese 
megértéséhez.

10. A takarmányhasznosítás, egyedek közötti eltérésének molekuláris 
alapja

A takarmányhasznosítást számos gén szabályozza, amelyek különböző mole‐
kuláris mechanizmusokon és biológiai folyamatokon keresztül okoznak genetikai 
eltéréseket az állatok között. Bár az RFI fenotípusosan független a növekedéstől és 
a testmérettől, genetikai szempontból bizonyos összefüggések mégis fennállnak 
(Saatchi és mtsai, 2014; Ceacero és mtsai, 2016). Egyes gének pleiotróp hatásai 
és komplex génhálózatok működése tovább bonyolítja a takarmányhasznosítás 
genetikai alapjainak megértését.

A sejtek működését és összetevőit kutató tudományterületek (összefoglaló 
nevén omika) és bioinformatikai eszközök révén új ismeretek tárultak fel a takar‐
mányhasznosítás molekuláris alapjaival kapcsolatban. A komplex omikai adatok 
modellezéséhez, analizálásához és megértéséhez szolgáló rendszer az Ingenuity 
Pathway Analysis (IPA) segítségével elvégzett vizsgálatok, 334 gén, fehérje és 
metabolit azonosítását segítették, amelyek 24 biológiai rendszert alkotnak a ta‐
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karmányhasznosítás molekuláris bázisán belül. Ezek a rendszerek öt fő biológiai 
funkcióra oszthatók: (1) növekedés és sejtciklus, szénhidrát-anyagcsere, (2) ener‐
giatermelés és lipidanyagcsere, (3) sejtjelek és transzport, (4) szervfejlődés, sejt- 
és szervmorfológia, (5) rendellenességek és betegségek (pl.: anyagcserében és 
immunválaszban). Az energiatermelés és lipidanyagcsere hálózatai például fontos 
gének, mint az ACSL6 és az UCP2, működését érintik (Richardson és Herd, 2004).

1. táblázat: Fenotípusos és genetikai korreláció a takarmányhasznosítás, a testméretek és a 
vágási paraméterek között Nellore húsmarhák esetében (Ceacero és mtsai, 2016)

Tulajdon-
ság
(1)

DMI ADG WS HH CC BF RF

Fenotípusos korreláció (2)

FCR -0,28 0,58 0,10 -0,03 0,07 -0,02 0,01

RFI 0,73 0,04 0,06 0,04 0,06 0,05 0,06

RFIb 0,71 0,02 0,05 0,03 0,04 0,03 0,04

RFIsf 0,70 0,02 0,05 0,04 0,04 0,02 0,03

RG -0,10 0,68 0,17 0,00 0,09 -0,03 0,01

RIG -0,44 0,34 0,04 -0,03 0,00 -0,08 -0,05

RIGb -0,41 0,35 0,05 -0,03 0,01 -0,04 -0,04

RIGsf -0,41 0,35 0,05 -0,04 0,01 -0,05 -0,02

Genetikai korreláció (3)

FCR -0,11±0,18 0,39±0,15 0,09±0,15 0,08±0,15 0,15±0,20 -0,22±0,20 -0,23±0,20

RFI 0,68±0,08 0,33±0,16 0,17±0,14 0,06±0,13 0,14±0,17 0,37±0,17 0,30±0,16

RFIb 0,73±0,09 0,40±0,17 0,23±0,16 0,06±0,14 0,14±0,18 0,33±0,19 0,31±0,17

RFIsf 0,71±0,09 0,38±0,17 0,22±0,15 0,08±0,14 0,14±0,18 0,33±0,18 0,32±0,17

RG 0,21±0,17 0,66±0,09 0,34±0,14 0,25±0,14 0,34±0,18 -0,17±0,17 -0,18±0,17

RIG -0,27±0,16 0,19±0,17 0,10±0,15 0,13±0,14 0,17±0,19 -0,38±0,20 -0,31±0,20

RIGb -0,27±0,19 0,14±0,20 0,08±0,17 0,13±0,14 0,22±0,22 -0,45±0,26 -0,42±0,25

RIGsf -0,28±0,18 0,12±0,20 0,07±0,17 0,15±0,16 0,20±0,22 -0,45±0,26 -0,43±0,25

WS = választási súly (4); HH = választáskori üsző és bika borjak farmagassága (5); CC = választáskori 
üsző és bika borjak övmérete (6); BF = háti faggyúvastagság (7); RF = fartájéki faggyúvastagság 
(8); RFIb = maradék takarmányfelvétel háti faggyúvastagságra korrigálva (9); RFIsf = maradék takar‐
mányfelvétel háti és fartájéki faggyúvastagságra korrigálva (10); RIGb = maradék takarmányfelvétel 
és gyarapodás az RFIb értékkel számolva (11); RIGsf = maradék takarmányfelvétel és gyarapodás 
az RFIsf értékkel számolva (12)

Table 4: Phenotypic and genetic correlations between the feed efficiency traits and the growth and 
carcass traits in Nellore beef cattle (Ceacero et al, 2016)
traits (1); phenotypic correlations (2); genetic correlations (3); weight at selection (4); hip height 
of males and females at selection (5); chest circumference of males and females at selection (6); 
backfat thickness (7); rump fat thickness (8); residual feed intake adjusted for backfat thickness (9); 
residual feed intake adjusted for backfat and rump thickness (10); residual intake and gain using 
RFIb (11); residual intake and gain using RFIsf (12)
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A Database for Annotation, Visualization and Integrated Discovery (DAVID) 
adatbázisa a génlisták funkcionális részleteivel látja el a kutatókat, segítve a 
génfunkciók megértését. Az adatbázis elemzései szerint a PI3K-Akt és MAPK 
jelátviteli biológiai útvonalak kiemelten fontosak a takarmányhasznosítás szem‐
pontjából. Ezek az útvonalak befolyásolják a fehérjeszintézist, a sejtnövekedést 
és az apoptózist, de további kutatások szükségesek az egyes útvonalak relatív 
jelentőségének tisztázásához. Az eredmények alapján a takarmányhasznosítás 
genetikai és molekuláris alapjainak megértése lehetővé teszi a jövőbeli szelekciós 
stratégiák finomhangolását.

11. A molekuláris útvonalak és a biomarkerek

A takarmányhasznosítást meghatározó biomarkerek, mint az IGF-I, 
β-hidroxibutirát, leptin és kortizol, potenciális eszközként használhatók geneti‐
kai szelekcióban. Bár ezek a biomarkerek ígéretesek, egyikük sem magyarázta 
meg teljesen az RFI egyedek közötti varianciáját, így rutinszerű alkalmazásuk 
korlátozott (Huang és mtsai, 2006). További potencionális biomarkerek, mint 
például a kreatin és hipurát, szintén a tudományos vizsgálatok középpontjában 
állnak (Karisa és mtsai, 2014).

Az omikai adatokra alapozott genetikai markerpanelek fejlesztése javíthatja a 
tenyészérték előrejelzést, és a különböző fajták közötti különbségek feltárásában 
is segíthet. Ezek az eszközök költséghatékonyabbá tehetik a keresztezett állatok 
szelekcióját. Ugyanakkor a takarmányhasznosításra történő szelekció, pleiotróp 
hatások révén más tulajdonságokra, például a növekedésre, húsminőségre vagy 
termékenységre is hatással lehet. Például az RFI és a szubkután faggyúvastagság 
közötti pozitív korreláció (r = 0,37) azt mutatja, hogy a zsíranyagcserében részt 
vevő gének szabályozása befolyásolhatja a testösszetételt és a termékenységet 
(Weber és mtsai, 2016).

A jó takarmányértékesítő állatok szelekciója késleltetett ivarérettséget ered‐
ményezhet, mivel az RFI és a tenyészérettség kezdete között szoros kapcsolat 
áll fenn (Huang és mtsai, 2006). Az RFI alapú szelekció hatásai a termékenységi 
tulajdonságokra, például az ellésig eltelt napok számára, szintén kedvezőtlenek 
lehetnek (Mu és mtsai, 2016). Ezeket a lehetséges negatív hatásokat megfelelő 
szelekciós indexekkel lehet minimalizálni, amelyek figyelembe veszik a takar‐
mányértékesítő képességet, és más gazdaságilag fontos tulajdonságokat is. A 
genetikai stratégiák finomhangolása hosszú távon hozzájárulhat a fenntartható 
és hatékony állattenyésztéshez.

12. A maradék takarmányfelvétel (RFI) értékének tenyésztésben betöltött 
szerepe

A maradék takarmányfelvétel fontos tulajdonság lehet a szarvasmarhák sze‐
lekciója és tenyésztése során. A kutatások azt mutatják, hogy az RFI-t tartalmazó 
tenyésztési programok jelentős előnyöket biztosítanak, mind gazdasági, mind 
a környezeti erőforrások felhasználásának hatékonysága terén, a különböző 
szarvasmarha tenyésztési rendszerekben (Lawrence és mtsai, 2011, Foroutan 
és mtsai, 2020).
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Az RFI szelekciós lehetőségei közé elsősorban a közvetlen fenotípusos mé‐
rések és a genomikai szelekciók tartoznak. Az RFI érték örökölhetősége (h2) 
a különböző irodalmak szerint 0,26 és 0,46 közé becsülhető, tehát közepes a 
tulajdonság genetikai meghatározottsága, ami lehetővé teszi, hogy szelekcióval 
érdemi eredményt érjünk el a tulajdonság javításában (Foroutan és mtsai, 2020, 
Basarab és mtsai, 2013). Míg az egyéni takarmányfelvétel mérése gyakran költ‐
séges és munkaigényes, a genomikai szelekcióban elért eredmények lehetővé 
teszik a tenyésztők számára, hogy az RFI értéket a takarmányhasznosítással 
összefüggő genetikai markerek segítségével lehetséges legyen előre jelezni 
(Higgins és mtsai, 2018; Weber és mtsai, 2016). Ez lehetővé teszi az RFI bevonását 
a genomikai tenyésztési programokba, ami végső soron felgyorsítja a genetikai 
előrehaladást (Higgins és mtsai, 2019).

Emellett más tanulmányok azt is leírták, hogy az alacsony RFI értékkel rendel‐
kező szarvasmarhák jobb takarmánykonverziós arányokat mutatnak, és gyakran 
korrelálnak olyan kívánatos tulajdonságokkal, mint a kedvezőbb testösszetétel és 
a jobb anyagcsere-profil (Kenny és mtsai, 2018; Kelly és mtsai, 2011). A kutatások 
kimutatták, hogy az alacsonyabb RFI-re szelektált szarvasmarhák gyakran jobb 
általános egészségi állapotot és nagyobb metabolikus hatékonyságot mutatnak 
(Taiwo és mtsai, 2024). Mindazonáltal az RFI-re történő szelekció során feltétlenül 
figyelembe kell venni a másodlagos értékmérő tulajdonságokat, mint például a 
kondícióromlással járó csökkent termékenység kockázatát (Williams és mtsai, 
2011; Fitzsimons és mtsai, 2013).

Az RFI-t alkalmazó tenyésztési eljárásoknak több tulajdonságot, köztük a nö‐
vekedési erélyt, a termékenységet és a hasított test minőségét is egyensúlyba 
kell hozniuk az állomány teljes termelékenységének optimalizálása érdekében 
(Pryce és mtsai, 2015; Berry és Crowley, 2012). A több tulajdonságot tartalmazó 
szelekciós megközelítésnek súlyoznia kell a különböző teljesítménymérők ös�‐
szefüggéseit, szem előtt tartva az egyéb értékmérő tulajdonságokat az RFI-ra 
történő szelekció során. Emellett fontos tudni, hogy a környezeti tényezők, mint 
például a takarmány milyensége, befolyásolhatják az RFI rangsorokat, ami jól 
mutatja a tenyésztési programok összetettségét (Jorge-Smeding és mtsai, 2021).

Hazai kutatások is vizsgálták az RFI-t befolyásoló tényezőket. Holló és mtsai 
(2022) azt találták Charolaise fiatal bikák esetében, hogy a takarmányfogyasz‐
tást befolyásoló paraméterek főként a maradék takarmányfelvételtől függnek. 
Ugyanakkor az RFI nem volt bizonyítható hatással a fenotípusos megjelenésre, és 
a teljesítmény vizsgálat eredményeire (kivéve a takarmányfelvételt/szárazanyag-
felvételt és G/F arányt). A testfelépítés jellemzői, beleértve a hát- és farhosszúságot, 
valamint a rámát és a szutyak szélességét, negatív összefüggést mutattak az RFI 
értékkel, ami azt jelzi, hogy a hosszabb, magasabb, nagyobb testfelépítésű bikák 
hatékonyabbak voltak. Ugyanakkor a jobb RFI értékekkel rendelkező bikáknál az 
elülső/hátsó lábak gyengesége volt megfigyelhető. A szárazanyag-felvétel és a 
takarmányhasznosítás szoros kapcsolata a Charolaise tenyészbika jelölteknél arra 
utal, hogy ezek a mérőszámok relevánsak és alkalmazhatók a teljesítménytesz‐
tekben. Az egyedi szárazanyag-felvételi adatokból származó teljesítmény lehet a 
legköltséghatékonyabb módszer az évente növekvő számú állatok vizsgálatára.

Összefoglalva, az RFI integrálása a szarvasmarha tenyésztési gyakorlatba 
ígéretes utat jelent a takarmányhasznosítás és az általános termelékenység fo‐
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kozására a húsmarha tenyésztésben. A genetikai eszközök folyamatos kutatása 
és fejlesztése tovább fogja finomítani a szelekciós folyamatokat, lehetővé téve a 
hatékonyabb és fenntarthatóbb szarvasmarhatartást.

13. Következtetések

A takarmányhasznosítás egyedek közötti eltérésében számos tényező játsz‐
hat szerepet, melyek esetenként összefüggnek egymással. A takarmányozással 
és az emésztéssel kapcsolatos mechanizmusok (azaz a takarmányfogyasztási 
szokások, az emésztés, a metánkibocsátás és a bendő mikrobiom) összefüg‐
gésbe hozhatók a RFI-vel, főként azért, mert a DM-bevitellel együtt változnak. A 
takarmányhasznosítás állatok közötti varianciájának valódi meghatározásában 
betöltött szerepük feltételezhetően kisebb lehet. Ez azonban még megerősítésre 
vár a jövőbeni kutatások során, melyet a 1) DM bevitel szabályozása mellett a 
biológiai tényezők vizsgálatával (az állatok rangsorolása az átlag feletti növekedés 
alapján), vagy a 2) különböző fiziológiai mérések kombinálásával ugyanabban 
a vizsgálatban, és a 3) takarmányozás és RFI közötti összefüggések, mint a le‐
geltetett állatok (vagy frissen kaszált szénával etetett) és a takarmánykeverékkel 
etetett állatok RFI eltéréseinek további vizsgálatával lehetne folytatni. Ami az 
anyagcserével kapcsolatos mechanizmusokat illeti, a különböző módszereket 
alkalmazó tanulmányok szűkössége ellenére úgy tűnik, hogy a hatékony (alacsony 
RFI-vel rendelkező) állatok energiaforgalma jelentősen alacsonyabb, függetlenül 
a takarmány és energia bevitel csökkentéstől. Az energia metabolizmus tehát a 
takarmányhasznosítás egyedek közötti eltérésének valódi meghatározója lehet. 
A hatékony (alacsony RFI-vel rendelkező) állatok alacsonyabb hőtermelése (fenn‐
tartásból és termelésből), a csökkent fehérjeforgalomból és mitokondriumok ATP-
termelésének nagyobb hatékonyságából egyaránt eredhet, mely eredményeket 
molekuláris hálózatelemzéssel is alátámasztottak. Ezzel szemben a hormonok és 
a testösszetétel nem mutattak meggyőző összefüggést az RFI fenotípusos varian‐
ciájával kapcsolatban. A RFI-variancia hátterében álló biológiai hálózatok elemzése 
néhány biológiai útvonal jelentőségét emelte ki, mint például a lipidanyagcsere, 
az immunitás és a stresszválasz. Ezeknek a biológiai útvonalaknak a szerepét 
további vizsgálatokban kell megerősíteni, amelyekben különböző molekuláris 
szinteken (gének, RNS, fehérjék és metabolitok) gyűjtött információkat szükséges 
összevetni. Végezetül, az eddigi kutatások azt sugallják, hogy a takarmányhasz‐
nosító képesség hátterében húzódó metabolikus funkciók genetikai varianciája 
(fehérjeforgalom, lipidek anyagcseréje, immunitás), összefüggésbe hozható az 
állattenyésztés más fontos tulajdonságaival. Fontos tehát az állattenyésztést 
meghatározó tulajdonságok biológiai alapjainak megértése, mely hozzájárul a 
természetközelibb és hatékonyabb tenyésztési programok létrehozásához.
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