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Egypontos nukleotid-polimorfizmusok hatasa a
magyarorszagi holstein-friz tehenek lab- és labvég-
tenyészértéekére

Associations between single nucleotide polymorphisms
and the estimated breeding values for feet of Holstein-
Friesian cows in Hungary

ZSOLNAI Attila — BOGNAR Laszl6 ' — BENE Szabolcs “ —
KOROsI Zsolt Jend — ROzsA Laszlo — SzABO Ferenc — ANTON Istvan
OSSZEFOGLALAS

A tanulmany célja azoknak az SNP-knek az azonositasa volt a szarvasmarha-genomban, amelyek 6sz-
szefliggésbe hozhatok magyarorszagi holstein-friz (HF) tehenek lab és labvégekre vonatkozé becsiilt
tenyészértékével (TEi). A labak, ill. labvégek egészségi allapota kiemelt jelentéségU a tejeld szarvas-
marhatenyésztésben, mivel a patabetegségek santasaghoz vezetnek, ami alacsony termékenységi
aranyt és termelékenységet eredményez. A hazai Holstein-friz Tenyészték Egyestlete (HTE) HF tehe-
neket genotipizaltatott Eurogenomics (EuroG_MDv4) chipen. A végleges adatbéazis 2 963 éllatot és
59 151 SNP-t tartalmazott. Az TEia értékeket magas és alacsony csoportokra osztottuk és az ezek
kozotti genetikai differencidlddasra (genomszintl és |6kusz-specifikus) vonatkozd Osszes szamitast, a
linedris regressziot és a haplotipus-asszociacios teszteket a SNP and Variation Suite (SVS) szoftverrel
végeztik. A TEub vonatkozasaban 39 kapcsolt SNP-t hataroztunk meg a BTA 3, 7, 8, 15, 21 és X kro-
moszémakon. Az azonositott SNP-k maximalis értékei 0,22 voltak az Fst marker esetében, 23,1 a lineéaris
regresszié —logio(p) értéke esetében, és 26,3 a BTA 3-on végzett haplotipus-asszociacios tesztek
~logro(p) értéke esetében. A labak becsiilt tenyészértékével (TEiss) Gsszefliggé SNP-khez legkozelebb
allo gének féként a szovetek szerkezetéhez, az immunvalaszhoz, az anyagcseréhez, a fejlédéshez, a
transzportfolyamatokhoz és a jelatvitelhez kapcsolédnak. Eredményeink hozzajarulhatnak azon te-
nyésztési programok sikeréhez, amelyek a HF szarvasmarhak labegészségének javitasara dsszponto-
sitanak.

Kulecsszavak: egypontos nukleotid-polimorfizmus (SNP), holstein-friz szarvasmarha, lab- és labvég-
tenyészérték, genomikai szelekcid, haplotipus-asszociacié

SUMMARY

The aim of this study was to identify SNPs in the cattle genome associated with estimated breeding
values of feet (EBVreet) in Holstein-Friesian (HF) cows in Hungary. Foot health is of major importance
in dairy cattle industry whereas claw disorders are leading to lameness and thus result in low fertility
rates and productivity. Genotyping was performed using the EuroG_MDv4 microarray platform. The
final database comprised 2,963 animals and 59,151 SNPs. EBV+et values have been divided into high
and low groups. All calculations regarding the genetic differentiation (genome-wide and locus-spe-
cific) between high- and low-value groups for EBVre, linear regression, and haplotype association
tests have been performed with the SNP and Variation Suite software. Thirty-nine SNPs associated
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with EBVfeet were determined on BTAs 3, 7, 8, 15, 21, and X. The maximum values of the identified SNPs
were 0.22 for Fstmarker, 23.1 for the —logio(p) of the linear regression, and 26.3 for the —logio(p) of the
haplotype association tests on BTA 3. The closest genes to SNPs associated with estimated breeding
values for feet (EBVret) are mainly associated with tissue structure, immune response, metabolism,
growth, development, transport and signaling. Our results could add additional information to the
genetic programs focusing on the improvement of foot health in HF cattle. (Animals, 2026)

Kulesszavak: single nucleotide polymorphism (SNP), Holstein-Friesian cattle, feet and legs breeding
value, genomic selection, haplotype association

1. Bevezetés

Mas tényezék mellett (Panigrahi és mtsai, 2024) a labvég-betegségek gyakori-
sdga dontd jelentéségu a tejeld szarvasmarha-tenyésztésben. A santasagot okozé
patabetegségeket alacsony termékenységi rataval és a termelékenység, valamint
a hosszU hasznos élettartam csokkenésével (Charfeddine és Perez-Cabal, 2017)
hoztak 6sszefliggésbe spanyolorszagi Holstein-Friz (HF) tehenek esetében. Tar-
sani és mtsai. tobb olyan gént (ALOXE3, ALOX12B, ALOX12E, ALOX15, ALOX12,
CMKLR1, C1QBP és ARRB?2) azonositottak, amelyek HF teheneknél a kiilénb6z6
laktacids szakaszokban eléforduld labvég-gyulladassal allnak Osszefliggésben
(Tarsani és mtsai., 2025). Egy kinai holstein szarvasmarhakra vonatkozé, tébb tu-
lajdonsagra kiterjed6 teljes genomvizsgalat 54 SNP-t tart fel szamos testfelépi-
téssel, valamint a labvégek egészségével (GNAQ, SAMHD1 és SOGAT) kapcsolt
kandidans gén kozelében (Li és mtsai, 2024). Tobb markert azonositottak az
észak-amerikai HF szarvasmarhak patahigiéniajaval kapcsolatban, beleértve a di-
gitélis és interdigitalis dermatitist. Az azonositott genomikus régiék kapcsolodtak
néhany kordbban mar ismertetett, termelési tulajdonsagokkal is 6sszefliggést
mutaté lokuszhoz (Sousa és mtsai, 2024). Az amerikai és ausztral angus szarvas-
marhak genetikai elemzései tébb kandidans gént (pl. FGF12 és GDF5) tartak fel a
labvég-betegségekkel 6sszefliggésben, amelyeket korabban a csontszerkezethez
tarsitottak (Alvarenga és mtsai, 2023). A skoéciai HF szarvasmarhak pata-elvalto-
zasainak genetikai hatterét elemezve azonositottak néhany olyan genomi régiot,
amelyek a talpvérzés, a talpfekélyek és a fehérvonal-betegségre val6 hajlammal
tarsultak a BTA3 és BTA18 kromoszomakon (Li és mtsai,, 2023). A DNS masolat-
szam-variansok és a TEjs, kozotti Osszefiiggéseket vizsgaltak HF szarvasmarhéak-
nal. Az azonositott gének tobbsége (SCARTT, NRXNZ2, KIF26A, GPHN és OR7A17)
kilonbdzé anyagcsere-rendellenességekkel allt 6sszefliggésben (Butty és mtsai.,
2021). Egy tejel6é szarvasmarhakon végzett kétlépcsés GWAS-vizsgalat 33 olyan
SNP-t azonositott a BTA7 kromoszéman, a RIOK2 és RGMB gének kdzott, amely
a patabetegségek eléfordulasaval allt 6sszefliggésben (Suchocki és mtsai., 2020).
Az indiai vrindavani tehenek, amelyek az rs41632254, rs41603160 és rs41636945
I6kuszokon AG, TT, illetve GG genotipussal rendelkeztek, ellenallébbnak bizonyul-
tak a santasaggal szemben (Prakash és mtsai.,, 2020). HF szarvasmarhak esetében
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tiz szignifikdns SNP-t tarsitottak a talpfekélyhez (a BTA8, BTA10, BTA11, BTA18
és BTA22 kromoszomak), harmat pedig a dupla talphoz, az interdigitalis hiper-
plédzidhoz és a talpfekélyhez (a BTA13, BTA14 és BTA17 kromoszémak) kapcsol-
tak (van der Spek és mtsai., 2015). Tobb kandidans gént azonositottak, amelyek
Osszefliggésbe hozhatdk a kinai HF szarvasmarhak lab- és labszerkezeti tulajdon-
sagaival, ideértve az ADIPOR2, INPP4A, DNMT3A, ALDHT1A2, PCDH7, XKR4 és
CADPS géneket (Abdalla és mtsai,, 2021).

Tekintettel a ldbvégek egészségének fontossagara, tanulmanyunk célja az volt,
hogy azonositsuk a lab és labvégek becsiilt tenyészértékével (TEsp) kapcsolt SNP-
ket magyarorszagi HF allomanyokban. Az SNP-k azonositdsahoz harom kilon-
b6z6 algoritmus leggyakoribb taldlatait kombinaltuk; (i). Fs-mddszer: ha egy
adott SNP rendkivil magas Fs-értéket mutat, az arra utal, hogy a természetes
szelekcid vagy egy bizonyos tulajdonsag miatt az allél gyakorisaga az egyik cso-
portban magasabb. (ii). Linearis regressziés modszer: a genotipusok a fliggetlen
valtozok, a tulajdonsag pedig a fliggd valtozé. Minden SNP esetében teszteljik
azt a nullhipotézist, hogy a hatas mértéke nulla. A SNP-khez valoszinlségi értéket
rendellink, és a kis p-érték arra utal, hogy egy SNP és a tulajdonsag kézotti 6sz-
szefliggés nagyon valdszinGtlen. (iii). Haplotipus-0sszefliggés teszt: a haplotipus-
blokkok azonositasa és fazisba rendezése utan a blokkokra kiszamitott valészin(-
ségi értékek informaciot nyujtanak az dsszefliggésrél, hasonldan a lineéaris reg-
resszidhoz.

2. Anyagok és modszerek

Az allatok fenotipus- és genotipus-adatait a hazai Holstein-friz Tenyészték Egye-
siilete bocsatotta rendelkezésre, amely a magyarorszagi HF szarvasmarhak geno-
mikai szelekcidjat koordinalja. A labak és patak tekintetében rogzitett 6t standard
tulajdonsag a kovetkezd: hatsod laballas, hatso lab hatsd nézet, pataszog, elilséd
laballas és mozgas. Ezek a tulajdonsagok a Nemzetkozi Allatnyilvantartasi Bizott-
sag (ICAR) legfrissebb (2023-as) ajanlasan alapulnak (2023), és az elsé laktacio
100. napja korul egy alkalommal keriilnek értékelésre. A pontszamot 1-9-es ska-
lan rogzitik, ahol ,5" a legjobb pontszam a lab- és labtartas tekintetében, ,9" pe-
dig a mozgas tekintetében. A tulajdonsagokat ezutan egy indexben 6sszegzik, és
ehhez az indexhez egy TE-et (TEis) szamitanak ki a bayesi modell alapjan (Bogndr
és mtsai., 2024). A poligén hatas egy csaladfan alapulé kapcsolati matrixon alapul,
varianciastrukturajat pedig tébbvaltozds normalis eloszlasként modellezik.
Minden egyed genotipusat az EuroG_MDv4 mikrochip (Eurogenomics, Amsz-
terdam, Hollandia) segitségével hataroztak meg, amely 67 227 SNP-t tartalma-
zott. Azok az SNP-k keriiltek az adatkészletbe, amelyek GeneTrain-pontszama
0,25, call rate-értéke 0,95, illetve minor-allél gyakorisaga 0,05 felett volt. A mintak
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min&ség-ellendrzését kdvetden az adatbazis 2963 allatot és 59 151 SNP-t tartal-
mazott.

A TEusp értékeket magas és alacsony csoportokra osztottuk. Az elemzésre szant
mintak szamanak kivalasztasara egy lehetséges modszer az, hogy meghatarozzuk,
hol helyezkednek el a mintak a 2 szigma-eloszlason belil, majd a fennmaradé alla-
tokat a szélsé értékek kozil valasztjuk ki. Esetlinkben Ugy dontottiink, hogy a
szigma értéket 1,4-re csokkentettlik, ami az eloszlas szélsé értékeibdl 8-8 szazalé-
kos &llataranyt eredményezett. A 8 szazalék 237 llatot jelent mindkét TEis osztély-
ban. A magas és alacsony csoportok kdzotti genetikai differencialédasi érték 0,008
volt. A kiiszébértékek a kovetkezok voltak: TEisb magas > 0,91, TEiab atacsony < —=0,2. A
populacios differencialédast a genomszintl Fs és a lokusz-specifikus Fs; (Fst_marker)
alapjan becsultik.

Az Osszes szamitast (Golden Helix, 2026) a magas és alacsony csoportok gene-
tikai differencidlédasaval, az SNP-k genetikai differencidlodasaval [Fs marker], a li-
neéris regresszidval (Vilhjalmsson, 2012) és a haplotipus asszociacios tesztekkel
(Excoffier és Slatkin, 1995) kapcsolatban az SNP and Variation Suite (SVS) szoft-
verrel (8.8.1-es verzid; Golden Helix, Bozeman, MT, USA) végeztik el. A vizsgalat-
ban egy csuszo, 6t markerbdl all6 ablakon beldli haplotipusokra alkalmazott chi-
négyzet probat hasznaltunk. Az 5-SNP-s ablak elegendd markert 6lel fel ahhoz,
hogy a régidk LD (linkage disequilibrium) mintazatat leképezze (Braz és mtsal.,
20179). Ezen haplotipusok kialakitdsdhoz egy varhatd érték-maximalizalé (EM) al-
goritmust alkalmaztunk a kovetkezd paraméterekkel: maximalis iteraciok
szama = 50, konvergencia-tolerancia = 0,0001. A TEisp kiiszobértékeit a kovetke-
z6képpen hataroztuk meg: Fst marker 2 0,07; —log10(p) a lineéris regresszidbdl > 11;
és —log10(p) a haplotipus-tesztbdl > 11. Az SNP-k téves felfedezési aranyanak
(FDR) 0,02 alatt kellett maradnia. Az Fsi_marker kliszObértéket Ugy valasztottuk meg,
hogy a két TEis» csoport kozdtt a mérsékelt differencialédas feletti értékkel bird
SNP-k kerlljenek be a vizsgalatba. A BTB-00549060 (BTA7), ARS-BFGL-NGS-
106172 (BTA15) és ARS-BFGL- NGS-75316 (BTA21) markerek esetében a legko-
zelebbi gének 1 MB-nal tavolabb helyezkedtek el. A tavolsagokat a 1. kiegészitd
tablazat tartalmazza (Zsolnai és mtsai., 2026). Referenciaként az ARS-UCD1.2 B.
taurus genom térképet hasznaltuk.
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3. Eredmények és értékelésiik

A TEis _alacsony csoport atlagértéke és szérasa —0,50 + 0,26 volt, a legkisebb és
legnagyobb érték pedig - 1,58, illetve —0,2 volt. A TEs, _magas csoport atlagértéke
és szorasa 1,12 + 0,16 volt, a legkisebb és legnagyobb érték pedig 0,91, illetve 1,73
volt. Az allatok szama mind a magas, mind az alacsony csoportban 237 volt. Az
elemzés 39 szignifikdns SNP-t azonositott, amelyek megfigyelt FDR-értékei
1,9 x 10-21 és 1,0 x 10-4 kdzétt mozogtak. A TEi -hoz kapcsolédd SNP-ket a
BTA-k 3, 7, 8, 15, 21 és X kromoszémakon azonositottuk (7. kiegészité tabldzat,
Zsolnai és mtsai., 2026). Az azonositott SNP-k maximalis értéke 0,22 volt az Fst marker
esetében, 23,1 a linearis regresszié —log10(p) esetében, és 26,3 a BTA 3-on végzett
haplotipus-asszociaciés tesztek —-log10(p) esetében. Az 1. tdbldzat attekintést
nyujt a kijelolt SNP-khez legkdzelebb esd gének tulajdonsagairdl, mig azok leirdsat
az S1. kiegészité tablazat tartalmazza (Zsolnai és mtsai.,, 2026). Az Fs;_marker €rtékek,
a lineéris és haplotipus regressziok —log10(p) pontszamai, a regresszids béta-
egyltthatok és a téves azonositasi aranyok tekintetében lasd az S2. kiegészité tab-
lazatot (Zsolnai és mtsai,, 2026). Emellett az allélfrekvencidk az S3. kiegészitd tab-
lazatban talalhatok (Zsolnai és mtsai, 2026). A Manhattan-diagramok az 1. dbrdn
lathatok.

1. tablazat. A TE;s5-hoz kapcsol6dé SNP-khez legkdzelebb esé gének listaja, azok tulaj-
donséagai és a hivatkozott szakirodalomban vizsgalt fajok. Az SNP-k sorrendje a kromo-
szoman elfoglalt pozicidjukat koveti

gén tulajdonsag fajta
CD101 Expresszidja kilonbozd rakos megbetegedések- ember

ben a betegség allapotanak és a terapidk haté-
konységanak mutatéjaként hasznalhat6 (Zhou és
mtsai 2020).

SLC22A715 A nagyfehér fajtdban az izomfejlédés szelekcidja- sertés
nak targya (Atrian-Afiani és mtsai 2023).

TCOF1 Részt vesz a sziiletés el6tti fejlédés soran fellépd ember
koponya-arc rendellenességek (Luo and Yu 2025)
és az emldrak kialakulasaban (He és mtsai 2024).

SYTe Szerepet jatszik az driaspandak termékenységé- panda
nek szabalyozasaban (Guang és mtsai 2021).

FAMT19A3 Szabélyozza a mikroglia/makrofag polarizaciét és egér
javitja az agyi ischaemia tiineteit (Shao és mtsai
2015).

ST7L A sulyos szepszisre vonatkozd hatdsa igazolt ember
(Wang és mtsai 2024).
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gén tulajdonséag fajta
AMPD?2 Kapcsolatban all a vazizom hidegstresszre adott sertés

reakcidjaval a kinai 6shonos min fajtaban (Zhang
és mtsai 2022).

CYB561D1  Résztvesz a transzmembran transzportban (Asard ember, egér
és mtsai 2013), kapcsolatban all az autizmussal
emberben (Ning és mtsai 2015). Tumorszuppresz-
szorként azonositottak egerekben (Berczi és mtsai
2010).

RNPC3 Kapcsolatban all a hipopituitarizmussal és az el- egér
sOdleges petefészek-elégtelenséggel ndstény
egerekben (Akin és mtsai 2022).

SLC30A7 Ezt a cinktranszportort klinikai ketozisban szen- szarvas-
vedd tejeld tehenek kezelésében alkalmaztak marha, ser-
(Chirivi és mtsai 2025), és 6sszefliggésbe hoztdka  tés
zsiranyagcsere és a kardiopulmonalis funkcidk ja-
vulasaval, ami segitheti a tibeti sertések magaslati
alkalmazkodasat (Yang és mtsai 2024).

PRR16 Osszefliggésbe hozhatd a duroc x lapaly x nagy- sertés
fehér keresztezett fajtak hisanak szinével (Li és
mtsai 2022).

CSNK1AT Kulcsszerepet jatszik az embriondlis fejlédésben egér
(Ma és mtsai 2023).

SLF1 Kapcsolatban all a kinai holstein tehenek tégyjel- szarvas-
lemzbivel (Nazar és mtsai 2022). marha

DENND4C  Kapcsolatban all az intramuszkularis zsirtartalom-  nyul
mal (Sosa-Madrid és mtsai 2020).

TECTA Kapcsolatba hoztak az emberek hallasvesztésével ember
(Alde és mtsai 2023).

PIK3C2A Részt vesz az egerek amiloid patolégidjaban egér
(Perez Garcia és mtsai 2023).

SETD3 A metilacios folyamat révén szerepet jatszik az ember, egér
izommemoriaban embereknél (Seaborne és mtsai
2018). Hidnya csokkentette az alom méretét ege-
reknél (Wilkinson és mtsai 2019).

RPA4 Tamogatja a sejt genomikai integritasat fenntarté ember

folyamatokat (Haring és mtsai 2010).
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A sorok az Fst_marker eredményeit (A), a linearis regressziot (B) és a haplotipus-korrelaciokat (C) abrazoljak. A
z6ld vonalak (kliszobértékek) felett elhelyezkedd narancssarga pontok azokat az SNP-ket jel6lik, amelyeket
a kozos talalatok azonositasahoz hasznaltunk.

1. abra. Manhattan-diagramok a TE s, esetében alkalmazott analitikai modszerek

Az altalunk meghatarozott markerek a kandidans-gének kozelében helyez-
kedtek el, a median tavolsag 260 kilobazis volt; ez 338 kilobazisra nétt, ha a BTA7,
15 és 21 kromoszéman azonositott markereket is figyelembe vesszik. Mig a
szarvasmarhaknal a kapcsolédas atlagos tavolsaga altaldban 50-100 kilobazis
kdzott mozog (Bordbar és mtsai 2024), és altaldban exponencidlisan csokken a
tavolsadg novekedésével, hosszi LD- régidkat is sikerlilt meghatarozni. Ezeket a
régidkat, amelyek 1-5 Mb-t 6lelnek fel (El Hou és mtsai 2021), korabban francia
szarvasmarhafajtdknal dokumentalték. Ezért a szekvenalas utén el kell végezni a
kapcsoltsagi egyenldtlenség elemzését a meghatarozott SNP-k és a PRRIT6,
TECTA, PIK3C2A és SETD3 génekben taldlhaté varidnsok kozott (kiegészité 1. tab-
ldzat), amelyek egymastdl tobb mint 1 Mb-ra helyezkednek el. A meghatarozott
SNP-k kozelében talalhatd szomszédos szerkezeti variansok a jelenlegi tanul-
manyban még nem keriiltek feltarasra. A TE -hoz kapcsolédd SNP-khez legkd-
zelebb allé gének elsésorban a szoveti szerkezethez, az immunvalaszhoz, az
anyagcseréhez, a ndvekedéshez, a fejlédéshez, a transzportfolyamatokhoz és a
jelatvitelhez kapcsolédnak (2. tablazat). Az azonositott gének ravilagitanak az
immunrendszer, az energia- egyensuly és a sejtes jelatviteli folyamatok fontos-
sagara, amelyek elengedhetetlenek a labszévetek megfeleld novekedéséhez és
integritasahoz. Az SLF gén, amelyet korabban mar a tégyjellemzdékkel hoztak
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dsszefliggésbe (Nazar és mtsai, 2022), kapcsoltsadgot mutatott a TEisp-al is. Az
alkalmazott algoritmusok segitségével szintén a TEj, -al kapcsolatos Osszefiig-
gést mutattunk ki az SLC22A15 és az SLC30A7 gén esetében (BTA3) is.

2. tablazat. A TEs -hoz kapcsolhaté SNP-khez legkdzelebb esé gének bioldgiai funkciok
szerinti csoportositasa. Az azonos szinnel jeldlt gének kilénbdzé bioldgiai funkcidkban
vesznek részt
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3.1. A TEisb -hoz kapcsol6dé SNP-khez legkézelebb allé gének
Szovetek szerkezete

A TECTA az extracellularis matrixban kifejtett aktivitasa révén kapcsolédik a hal-
lashoz (Alde és mtsai., 2023), de extracellularis matrix integritasa ugyanolyan fon-
tos szerepet jatszik a lab kotészovetében, példaul a bérben, az inszalagokban és
az inakban (Legan és mtsai., 2014). Az izomfejlédéshez kdthetd SLC22A15 (Atrian-
Afiani és mtsai,, 2023), ill. az izomtdmeg szabalyozasahoz kapcsolhaté QTL (Chen
és mtsai., 2013) kozelében taldlhatd PIK3C2A fehérje kdzvetetten fejti ki hatasat,
mivel az izomfunkci6 és a végtag szerkezete befolyasolja a mozgast és a labra
haté mechanikai eréket.

Immunvalasz

A szarvasmarha laba folyamatosan ki van téve a kdrnyezeti korokozéknak (Garvey,
2022). A sejtek allapotaban szerepet jatszd fehérjék, mint a CD101 (Zhou és mtsa.,
2020) és az ST7L (Wang és mtsai., 2024), valamint az immunsejtek polarizaciojat
szabalyozé FAM19A3 (Shao és mtsai., 2015) nagy jelentdséggel birnak a lab azon
képességében, hogy hatékonyan reagaljon olyan fertézésekre, mint a labfekély és
a digitalis dermatitis.

Anyagcsere

Az patdk egészségének fenntartasdhoz megfelelé anyagcsere és tapanyagellatas
szlikséges (Langova és mtsai., 2020). A DENND4C gén, amely az intramuszkularis
zsirtartalommal hozhaté 6sszefliggésbe (Sosa-Madrid és mtsai,, 2020), valamint
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az SLC30A7, amely a ketdzis kezelésében is alkalmazott (Chirivi és mtsai, 2025),
zsiranyagcserében részt vevé cink-transzporter (Yang és mtsai., 2024), ravilagit a
lipidek és asvanyianyagok bevitelének fontossagara a lab egészségének megér-
zése szempontjabdl. Kilondsen a cink déntd fontossagu a keratinizacio, azaz a
pataszaru képzddésének folyamataban (Langova és mtsai, 2020). Az AMPD2 és a
vazizom stresszre adott reakcidja kozotti 6sszefliggés (Zhang és mtsai., 2022) arra
utal, hogy a gén fontos szerepet jatszik a szovetek anyagcsere-folyamataiban,
amely kiterjedhet a periférias terlletekre, példaul a végtagokra is.

Novekedés, fejlédés és differencialddas

A TCOF1 részt vesz az arckoponya fejlédésében (Luo és Yu, 2025), amely a labak
csont- és porcképzédésével parhuzamosan zajlik. A CSNK1A1 kulcsszerepet jat-
szik az embrionalis fejlédésben (Ma és mtsai, 2023) és kiulonbozd sejtszintl fo-
lyamatokban, amelyek potencialisan magukban foglaljak a patadk névekedésében
meghatarozd hatasu sejtdifferencialdédast is. Az RPA4 fenntartja a genom integri-
tasat (Haring és mtsai,, 2010), ami alapvet6 fontossagu az Osszes aktivan osztddo
sejt integritdsanak és mikodésének szempontjabol.

Transzportfolyamatok és jelatvitel

Az olyan fehérjék, mint a CYB561D1, amely egy transzmembran transzporter
(Asard és mtsai, 2013), és az SLC22A15, egy transzporter (Yee és mtsai, 2020),
kiemelik a molekulak és ionok sejtmembranon keresztili mozgéasanak fontossa-
gét a salakanyagok eltavolitasa és a jelatvitel érdekében. A CSNK1A1 egy fehérje-
kindz, amely részt vesz a foszforilacidban (Jiang és mtsai., 2018), ill. kulcsfontos-
sagu szabalyozé szerepet tolt be a jelatviteli rendszerben, ezéltal a sejtek alapvetd
mukodését iranyitja.

Kozvetett élettani dsszefliggések

Mig az olyan fehérjék, mint az SYT6 és az RNPC3, kdzvetlenil kapcsoldédnak a
szaporodashoz (Guang és mtsai, 2021) és az endokrin mUkddéshez (Akin és
mtsai, 2022), az allat altalanos élettani allapota — amelyet a szaporodasi szerv-
rendszer és az endokrin rendszer befolydsol — kozvetett hatassal lehet a labak
egészségi allapotara. Példaul az olyan anyagcsere-stressz, mint a ketozis, hajla-
mosithatja a szarvasmarhéakat a santasagra (Jukna és mtsai., 2024).

4. Kovetkeztetések

Az eddig publikalt GWAS-eredmények arra utalnak, hogy a lab egészségi allapo-
taval, ill. a labvég-betegségekkel szembeni ellenalléképességgel kapcsolatos is-
meretek sikeresen felhasznalhatdék a genomikai szelekcidban. A fejlédéshez és
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differencidlédashoz (TCOF1, CSNK1A1, RPA4), transzportfolyamatokhoz és jelat-
vitelhez (CYB561D1, SLC22A15, CSNKT1AT), szbveti szerkezethez (TECTA,
SLC22A15, PIK3C2A), immunvalaszhoz (CD101, ST7L, FAM19A3) és az anyagcse-
réhez (DENNDA4C, SLC30A7, AMPD?2) kapcsolhato gének Ugy tlnik, hogy hatassal
vannak a TEs, értékeinek alakulasara. Eredményeink tovabbi informéaciéval szol-
galhatnak azoknal a genetikai projekteknél, amelyek a tejelé szarvasmarhak
egészségének javitasara dsszpontositanak. A slrlbb markertérképeken alapuld
tovabbi tanulmanyok jelentésen javithatjak a tejelé szarvasmarhak TE s, értékeit.
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