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ÖSSZEFOGLALÁS 

A tanulmány célja azoknak az SNP-knek az azonosítása volt a szarvasmarha-genomban, amelyek ösz-

szefüggésbe hozhatók magyarországi holstein-fríz (HF) tehenek láb és lábvégekre vonatkozó becsült 

tenyészértékével (TÉláb). A lábak, ill. lábvégek egészségi állapota kiemelt jelentőségű a tejelő szarvas-

marhatenyésztésben, mivel a patabetegségek sántasághoz vezetnek, ami alacsony termékenységi 

arányt és termelékenységet eredményez. A hazai Holstein-fríz Tenyésztők Egyesülete (HTE) HF tehe-

neket genotipizáltatott Eurogenomics (EuroG_MDv4) chipen. A végleges adatbázis 2 963 állatot és 

59 151 SNP-t tartalmazott. Az TÉláb értékeket magas és alacsony csoportokra osztottuk és az ezek 

közötti genetikai differenciálódásra (genomszintű és lókusz-specifikus) vonatkozó összes számítást, a 

lineáris regressziót és a haplotípus-asszociációs teszteket a SNP and Variation Suite (SVS) szoftverrel 

végeztük. A TÉláb vonatkozásában 39 kapcsolt SNP-t határoztunk meg a BTA 3, 7, 8, 15, 21 és X kro-

moszómákon. Az azonosított SNP-k maximális értékei 0,22 voltak az Fst_marker esetében, 23,1 a lineáris 

regresszió −log10(p) értéke esetében, és 26,3 a BTA 3-on végzett haplotípus-asszociációs tesztek 

−log10(p) értéke esetében. A lábak becsült tenyészértékével (TÉláb) összefüggő SNP-khez legközelebb 

álló gének főként a szövetek szerkezetéhez, az immunválaszhoz, az anyagcseréhez, a fejlődéshez, a 

transzportfolyamatokhoz és a jelátvitelhez kapcsolódnak. Eredményeink hozzájárulhatnak azon te-

nyésztési programok sikeréhez, amelyek a HF szarvasmarhák lábegészségének javítására összponto-

sítanak. 

Kulcsszavak: egypontos nukleotid-polimorfizmus (SNP), holstein-fríz szarvasmarha, láb- és lábvég-

tenyészérték, genomikai szelekció, haplotípus-asszociáció 

SUMMARY 

The aim of this study was to identify SNPs in the cattle genome associated with estimated breeding 

values of feet (EBVfeet) 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. EBVfeet 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 EBVfeet, 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 Fst_marker, 23.1 for the −log10(p) of the linear regression, and 26.3 for the −log10(p) of the 

haplotype association tests on BTA 3. The closest genes to SNPs associated with estimated breeding 

values for feet (EBVfeet) 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) 

Kulcsszavak: single nucleotide polymorphism (SNP), Holstein-Friesian cattle, feet and legs breeding 

value, genomic selection, haplotype association 

1. Bevezetés 

Más tényezők mellett (Panigrahi és mtsai., 2024) a lábvég-betegségek gyakori-

sága döntő jelentőségű a tejelő szarvasmarha-tenyésztésben. A sántaságot okozó 

patabetegségeket alacsony termékenységi rátával és a termelékenység, valamint 

a hosszú hasznos élettartam csökkenésével (Charfeddine és Perez-Cabal, 2017) 

hozták összefüggésbe spanyolországi Holstein-Fríz (HF) tehenek esetében. Tar-

sani és mtsai. több olyan gént (ALOXE3, ALOX12B, ALOX12E, ALOX15, ALOX12, 

CMKLR1, C1QBP és ARRB2) azonosítottak, amelyek HF teheneknél a különböző 

laktációs szakaszokban előforduló lábvég-gyulladással állnak összefüggésben 

(Tarsani és mtsai., 2025). Egy kínai holstein szarvasmarhákra vonatkozó, több tu-

lajdonságra kiterjedő teljes genomvizsgálat 54 SNP-t tárt fel számos testfelépí-

téssel, valamint a lábvégek egészségével (GNAQ, SAMHD1 és SOGA1) kapcsolt 

kandidáns gén közelében (Li és mtsai., 2024). Több markert azonosítottak az 

észak-amerikai HF szarvasmarhák patahigiéniájával kapcsolatban, beleértve a di-

gitális és interdigitális dermatitist. Az azonosított genomikus régiók kapcsolódtak 

néhány korábban már ismertetett, termelési tulajdonságokkal is összefüggést 

mutató lókuszhoz (Sousa és mtsai., 2024). Az amerikai és ausztrál angus szarvas-

marhák genetikai elemzései több kandidáns gént (pl. FGF12 és GDF5) tártak fel a 

lábvég-betegségekkel összefüggésben, amelyeket korábban a csontszerkezethez 

társítottak (Alvarenga és mtsai., 2023). A skóciai HF szarvasmarhák pata-elválto-

zásainak genetikai hátterét elemezve azonosítottak néhány olyan genomi régiót, 

amelyek a talpvérzés, a talpfekélyek és a fehérvonal-betegségre való hajlammal 

társultak a BTA3 és BTA18 kromoszómákon (Li és mtsai., 2023). A DNS másolat-

szám-variánsok és a TÉláb közötti összefüggéseket vizsgálták HF szarvasmarhák-

nál. Az azonosított gének többsége (SCART1, NRXN2, KIF26A, GPHN és OR7A17) 

különböző anyagcsere-rendellenességekkel állt összefüggésben (Butty és mtsai., 

2021). Egy tejelő szarvasmarhákon végzett kétlépcsős GWAS-vizsgálat 33 olyan 

SNP-t azonosított a BTA7 kromoszómán, a RIOK2 és RGMB gének között, amely 

a patabetegségek előfordulásával állt összefüggésben (Suchocki és mtsai., 2020). 

Az indiai vrindavani tehenek, amelyek az rs41632254, rs41603160 és rs41636945 

lókuszokon AG, TT, illetve GG genotípussal rendelkeztek, ellenállóbbnak bizonyul-

tak a sántasággal szemben (Prakash és mtsai., 2020). HF szarvasmarhák esetében 
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tíz szignifikáns SNP-t társítottak a talpfekélyhez (a BTA8, BTA10, BTA11, BTA18 

és BTA22 kromoszómák), hármat pedig a dupla talphoz, az interdigitális hiper-

pláziához és a talpfekélyhez (a BTA13, BTA14 és BTA17 kromoszómák) kapcsol-

tak (van der Spek és mtsai., 2015). Több kandidáns gént azonosítottak, amelyek 

összefüggésbe hozhatók a kínai HF szarvasmarhák láb- és lábszerkezeti tulajdon-

ságaival, ideértve az ADIPOR2, INPP4A, DNMT3A, ALDH1A2, PCDH7, XKR4 és 

CADPS géneket (Abdalla és mtsai., 2021). 

Tekintettel a lábvégek egészségének fontosságára, tanulmányunk célja az volt, 

hogy azonosítsuk a láb és lábvégek becsült tenyészértékével (TÉláb) kapcsolt SNP-

ket magyarországi HF állományokban. Az SNP-k azonosításához három külön-

böző algoritmus leggyakoribb találatait kombináltuk; (i). Fst-módszer: ha egy 

adott SNP rendkívül magas Fst-értéket mutat, az arra utal, hogy a természetes 

szelekció vagy egy bizonyos tulajdonság miatt az allél gyakorisága az egyik cso-

portban magasabb. (ii). Lineáris regressziós módszer: a genotípusok a független 

változók, a tulajdonság pedig a függő változó. Minden SNP esetében teszteljük 

azt a nullhipotézist, hogy a hatás mértéke nulla. A SNP-khez valószínűségi értéket 

rendelünk, és a kis p-érték arra utal, hogy egy SNP és a tulajdonság közötti ösz-

szefüggés nagyon valószínűtlen. (iii). Haplotípus-összefüggés teszt: a haplotípus-

blokkok azonosítása és fázisba rendezése után a blokkokra kiszámított valószínű-

ségi értékek információt nyújtanak az összefüggésről, hasonlóan a lineáris reg-

resszióhoz. 

2. Anyagok és módszerek 

Az állatok fenotípus- és genotípus-adatait a hazai Holstein-fríz Tenyésztők Egye-

sülete bocsátotta rendelkezésre, amely a magyarországi HF szarvasmarhák geno-

mikai szelekcióját koordinálja. A lábak és paták tekintetében rögzített öt standard 

tulajdonság a következő: hátsó lábállás, hátsó láb hátsó nézet, pataszög, elülső 

lábállás és mozgás. Ezek a tulajdonságok a Nemzetközi Állatnyilvántartási Bizott-

ság (ICAR) legfrissebb (2023-as) ajánlásán alapulnak (2023), és az első laktáció 

100. napja körül egy alkalommal kerülnek értékelésre. A pontszámot 1–9-es ská-

lán rögzítik, ahol „5” a legjobb pontszám a láb- és lábtartás tekintetében, „9” pe-

dig a mozgás tekintetében. A tulajdonságokat ezután egy indexben összegzik, és 

ehhez az indexhez egy TÉ-et (TÉláb) számítanak ki a bayesi modell alapján (Bognár 

és mtsai., 2024). A poligén hatás egy családfán alapuló kapcsolati mátrixon alapul, 

varianciastruktúráját pedig többváltozós normális eloszlásként modellezik. 

Minden egyed genotípusát az EuroG_MDv4 mikrochip (Eurogenomics, Amsz-

terdam, Hollandia) segítségével határozták meg, amely 67 227 SNP-t tartalma-

zott. Azok az SNP-k kerültek az adatkészletbe, amelyek GeneTrain-pontszáma 

0,25, call rate-értéke 0,95, illetve minor-allél gyakorisága 0,05 felett volt. A minták 
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minőség-ellenőrzését követően az adatbázis 2963 állatot és 59 151 SNP-t tartal-

mazott.  

A TÉláb értékeket magas és alacsony csoportokra osztottuk. Az elemzésre szánt 

minták számának kiválasztására egy lehetséges módszer az, hogy meghatározzuk, 

hol helyezkednek el a minták a 2 szigma-eloszláson belül, majd a fennmaradó álla-

tokat a szélső értékek közül választjuk ki. Esetünkben úgy döntöttünk, hogy a 

szigma értéket 1,4-re csökkentettük, ami az eloszlás szélső értékeiből 8-8 százalé-

kos állatarányt eredményezett. A 8 százalék 237 állatot jelent mindkét TÉláb osztály-

ban. A magas és alacsony csoportok közötti genetikai differenciálódási érték 0,008 

volt. A küszöbértékek a következők voltak: TÉláb_magas > 0,91, TÉláb_alacsony < −0,2. A 

populációs differenciálódást a genomszintű Fst és a lókusz-specifikus Fst (Fst_marker) 

alapján becsültük.  

Az összes számítást (Golden Helix, 2026) a magas és alacsony csoportok gene-

tikai differenciálódásával, az SNP-k genetikai differenciálódásával [Fst_marker], a li-

neáris regresszióval (Vilhjalmsson, 2012) és a haplotípus asszociációs tesztekkel 

(Excoffier és Slatkin, 1995) kapcsolatban az SNP and Variation Suite (SVS) szoft-

verrel (8.8.1-es verzió; Golden Helix, Bozeman, MT, USA) végeztük el. A vizsgálat-

ban egy csúszó, öt markerből álló ablakon belüli haplotípusokra alkalmazott chi-

négyzet próbát használtunk. Az 5-SNP-s ablak elegendő markert ölel fel ahhoz, 

hogy a régiók LD (linkage disequilibrium) mintázatát leképezze (Braz és mtsai., 

2019). Ezen haplotípusok kialakításához egy várható érték-maximalizáló (EM) al-

goritmust alkalmaztunk a következő paraméterekkel: maximális iterációk 

száma = 50, konvergencia-tolerancia = 0,0001. A TÉláb küszöbértékeit a követke-

zőképpen határoztuk meg: Fst_marker ≥ 0,07; −log10(p) a lineáris regresszióból ≥ 11; 

és −log10(p) a haplotípus-tesztből ≥ 11. Az SNP-k téves felfedezési arányának 

(FDR) 0,02 alatt kellett maradnia. Az Fst_marker küszöbértéket úgy választottuk meg, 

hogy a két TÉláb csoport között a mérsékelt differenciálódás feletti értékkel bíró 

SNP-k kerüljenek be a vizsgálatba. A BTB-00549060 (BTA7), ARS-BFGL-NGS-

106172 (BTA15) és ARS-BFGL- NGS-75316 (BTA21) markerek esetében a legkö-

zelebbi gének 1 MB-nál távolabb helyezkedtek el. A távolságokat a 1. kiegészítő 

táblázat tartalmazza (Zsolnai és mtsai., 2026). Referenciaként az ARS-UCD1.2 B. 

taurus genom térképet használtuk. 
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3. Eredmények és értékelésük 

A TÉláb _alacsony csoport átlagértéke és szórása −0,50 ± 0,26 volt, a legkisebb és 

legnagyobb érték pedig −1,58, illetve −0,2 volt. A TÉláb _magas csoport átlagértéke 

és szórása 1,12 ± 0,16 volt, a legkisebb és legnagyobb érték pedig 0,91, illetve 1,73 

volt. Az állatok száma mind a magas, mind az alacsony csoportban 237 volt. Az 

elemzés 39 szignifikáns SNP-t azonosított, amelyek megfigyelt FDR-értékei 

1,9 × 10−21 és 1,0 × 10−4 között mozogtak. A TÉláb -hoz kapcsolódó SNP-ket a 

BTA-k 3, 7, 8, 15, 21 és X kromoszómákon azonosítottuk (1. kiegészítő táblázat, 

Zsolnai és mtsai., 2026). Az azonosított SNP-k maximális értéke 0,22 volt az Fst_marker 

esetében, 23,1 a lineáris regresszió −log10(p) esetében, és 26,3 a BTA 3-on végzett 

haplotípus-asszociációs tesztek −log10(p) esetében. Az 1. táblázat áttekintést 

nyújt a kijelölt SNP-khez legközelebb eső gének tulajdonságairól, míg azok leírását 

az S1. kiegészítő táblázat tartalmazza (Zsolnai és mtsai., 2026). Az Fst_marker értékek, 

a lineáris és haplotípus regressziók −log10(p) pontszámai, a regressziós béta-

együtthatók és a téves azonosítási arányok tekintetében lásd az S2. kiegészítő táb-

lázatot (Zsolnai és mtsai., 2026). Emellett az allélfrekvenciák az S3. kiegészítő táb-

lázatban találhatók (Zsolnai és mtsai., 2026). A Manhattan-diagramok az 1. ábrán 

láthatók. 

1. táblázat. A TÉláb-hoz kapcsolódó SNP-khez legközelebb eső gének listája, azok tulaj-

donságai és a hivatkozott szakirodalomban vizsgált fajok. Az SNP-k sorrendje a kromo-

szómán elfoglalt pozíciójukat követi 

gén tulajdonság fajta 

CD101 Expressziója különböző rákos megbetegedések-

ben a betegség állapotának és a terápiák haté-

konyságának mutatójaként használható (Zhou és 

mtsai 2020). 

ember 

SLC22A15 A nagyfehér fajtában az izomfejlődés szelekciójá-

nak tárgya (Atrian-Afiani és mtsai 2023). 

sertés 

TCOF1 Részt vesz a születés előtti fejlődés során fellépő 

koponya-arc rendellenességek (Luo and Yu 2025) 

és az emlőrák kialakulásában (He és mtsai 2024). 

ember 

SYT6 Szerepet játszik az óriáspandák termékenységé-

nek szabályozásában (Guang és mtsai 2021). 

panda 

FAM19A3 Szabályozza a mikroglia/makrofág polarizációt és 

javítja az agyi ischaemia tüneteit (Shao és mtsai 

2015). 

egér 

ST7L A súlyos szepszisre vonatkozó hatása igazolt 

(Wang és mtsai 2024). 

ember 
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gén tulajdonság fajta 

AMPD2 Kapcsolatban áll a vázizom hidegstresszre adott 

reakciójával a kínai őshonos min fajtában (Zhang 

és mtsai 2022). 

sertés 

CYB561D1 Részt vesz a transzmembrán transzportban (Asard 

és mtsai 2013), kapcsolatban áll az autizmussal 

emberben (Ning és mtsai 2015). Tumorszuppresz-

szorként azonosították egerekben (Berczi és mtsai 

2010). 

ember, egér 

RNPC3 Kapcsolatban áll a hipopituitarizmussal és az el-

sődleges petefészek-elégtelenséggel nőstény 

egerekben (Akin és mtsai 2022). 

egér 

SLC30A7 Ezt a cinktranszportort klinikai ketózisban szen-

vedő tejelő tehenek kezelésében alkalmazták 

(Chirivi és mtsai 2025), és összefüggésbe hozták a 

zsíranyagcsere és a kardiopulmonális funkciók ja-

vulásával, ami segítheti a tibeti sertések magaslati 

alkalmazkodását (Yang és mtsai 2024). 

szarvas-

marha, ser-

tés 

PRR16 Összefüggésbe hozható a duroc × lapály × nagy-

fehér keresztezett fajták húsának színével (Li és 

mtsai 2022). 

sertés 

CSNK1A1 Kulcsszerepet játszik az embrionális fejlődésben 

(Ma és mtsai 2023). 

egér 

SLF1 Kapcsolatban áll a kínai holstein tehenek tőgyjel-

lemzőivel (Nazar és mtsai 2022). 

szarvas-

marha 

DENND4C Kapcsolatban áll az intramuszkuláris zsírtartalom-

mal (Sosa-Madrid és mtsai 2020). 

nyúl 

TECTA Kapcsolatba hozták az emberek hallásvesztésével 

(Alde és mtsai 2023). 

ember 

PIK3C2A Részt vesz az egerek amiloid patológiájában 

(Perez Garcia és mtsai 2023). 

egér 

SETD3 A metilációs folyamat révén szerepet játszik az 

izommemóriában embereknél (Seaborne és mtsai 

2018). Hiánya csökkentette az alom méretét ege-

reknél (Wilkinson és mtsai 2019). 

ember, egér 

RPA4 Támogatja a sejt genomikai integritását fenntartó 

folyamatokat (Haring és mtsai 2010). 

ember 
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A sorok az Fst_marker eredményeit (A), a lineáris regressziót (B) és a haplotípus-korrelációkat (C) ábrázolják. A 

zöld vonalak (küszöbértékek) felett elhelyezkedő narancssárga pontok azokat az SNP-ket jelölik, amelyeket 

a közös találatok azonosításához használtunk. 

1. ábra. Manhattan-diagramok a TÉláb esetében alkalmazott analitikai módszerek 

Az általunk meghatározott markerek a kandidáns-gének közelében helyez-

kedtek el, a medián távolság 260 kilobázis volt; ez 338 kilobázisra nőtt, ha a BTA7, 

15 és 21 kromoszómán azonosított markereket is figyelembe vesszük. Míg a 

szarvasmarháknál a kapcsolódás átlagos távolsága általában 50–100 kilobázis 

között mozog (Bordbar és mtsai 2024), és általában exponenciálisan csökken a 

távolság növekedésével, hosszú LD- régiókat is sikerült meghatározni. Ezeket a 

régiókat, amelyek 1–5 Mb-t ölelnek fel (El Hou és mtsai 2021), korábban francia 

szarvasmarhafajtáknál dokumentálták. Ezért a szekvenálás után el kell végezni a 

kapcsoltsági egyenlőtlenség elemzését a meghatározott SNP-k és a PRR16, 

TECTA, PIK3C2A és SETD3 génekben található variánsok között (kiegészítő 1. táb-

lázat), amelyek egymástól több mint 1 Mb-ra helyezkednek el. A meghatározott 

SNP-k közelében található szomszédos szerkezeti variánsok a jelenlegi tanul-

mányban még nem kerültek feltárásra. A TÉláb -hoz kapcsolódó SNP-khez legkö-

zelebb álló gének elsősorban a szöveti szerkezethez, az immunválaszhoz, az 

anyagcseréhez, a növekedéshez, a fejlődéshez, a transzportfolyamatokhoz és a 

jelátvitelhez kapcsolódnak (2. táblázat). Az azonosított gének rávilágítanak az 

immunrendszer, az energia- egyensúly és a sejtes jelátviteli folyamatok fontos-

ságára, amelyek elengedhetetlenek a lábszövetek megfelelő növekedéséhez és 

integritásához. Az SLF gén, amelyet korábban már a tőgyjellemzőkkel hoztak 
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összefüggésbe (Nazar és mtsai., 2022), kapcsoltságot mutatott a TÉláb-al is. Az 

alkalmazott algoritmusok segítségével szintén a TÉ láb -al kapcsolatos összefüg-

gést mutattunk ki az SLC22A15 és az SLC30A7 gén esetében (BTA3) is. 

2. táblázat. A TÉláb -hoz kapcsolható SNP-khez legközelebb eső gének biológiai funkciók 

szerinti csoportosítása. Az azonos színnel jelölt gének különböző biológiai funkciókban 

vesznek részt 

  
szövetek 

szerkezete 

immun-

válasz 
anyagcsere 

Növekedés, 

fejlődés és 

differen-

ciálódás 

Transzport-

folyamatok 

és jelátvitel 

Közvetett 

élettani 

összefüggések 

TEláb 

TECTA, 

SLC22A15, 

PIK3C2A, 

PRR16, 

SETD3 

CD101, 

ST7L, 

FAM19A3, 

CSNK1A1 

DENND4C, 

SLC30A7, 

AMPD2, 

PRR16,  

SETD3 

TCOF1, 

CSNK1A1, 

RPA4 

CYB561D1, 

SLC22A15, 

CSNK1A1 

SYT6, RNPC3, 

SLF1 

3.1. A TÉláb -hoz kapcsolódó SNP-khez legközelebb álló gének 

Szövetek szerkezete 

A TECTA az extracelluláris mátrixban kifejtett aktivitása révén kapcsolódik a hal-

láshoz (Alde és mtsai., 2023), de extracelluláris mátrix integritása ugyanolyan fon-

tos szerepet játszik a láb kötőszövetében, például a bőrben, az ínszalagokban és 

az inakban (Legan és mtsai., 2014). Az izomfejlődéshez köthető SLC22A15 (Atrian-

Afiani és mtsai., 2023), ill. az izomtömeg szabályozásához kapcsolható QTL (Chen 

és mtsai., 2013) közelében található PIK3C2A fehérje közvetetten fejti ki hatását, 

mivel az izomfunkció és a végtag szerkezete befolyásolja a mozgást és a lábra 

ható mechanikai erőket. 

Immunválasz 

A szarvasmarha lába folyamatosan ki van téve a környezeti kórokozóknak (Garvey, 

2022). A sejtek állapotában szerepet játszó fehérjék, mint a CD101 (Zhou és mtsai., 

2020) és az ST7L (Wang és mtsai., 2024), valamint az immunsejtek polarizációját 

szabályozó FAM19A3 (Shao és mtsai., 2015) nagy jelentőséggel bírnak a láb azon 

képességében, hogy hatékonyan reagáljon olyan fertőzésekre, mint a lábfekély és 

a digitális dermatitis. 

Anyagcsere 

Az paták egészségének fenntartásához megfelelő anyagcsere és tápanyagellátás 

szükséges (Langova és mtsai., 2020). A DENND4C gén, amely az intramuszkuláris 

zsírtartalommal hozható összefüggésbe (Sosa-Madrid és mtsai., 2020), valamint 
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az SLC30A7, amely a ketózis kezelésében is alkalmazott (Chirivi és mtsai., 2025), 

zsíranyagcserében részt vevő cink-transzporter (Yang és mtsai., 2024), rávilágít a 

lipidek és ásványianyagok bevitelének fontosságára a láb egészségének megőr-

zése szempontjából. Különösen a cink döntő fontosságú a keratinizáció, azaz a 

pataszaru képződésének folyamatában (Langova és mtsai., 2020). Az AMPD2 és a 

vázizom stresszre adott reakciója közötti összefüggés (Zhang és mtsai., 2022) arra 

utal, hogy a gén fontos szerepet játszik a szövetek anyagcsere-folyamataiban, 

amely kiterjedhet a perifériás területekre, például a végtagokra is. 

Növekedés, fejlődés és differenciálódás 

A TCOF1 részt vesz az arckoponya fejlődésében (Luo és Yu, 2025), amely a lábak 

csont- és porcképződésével párhuzamosan zajlik. A CSNK1A1 kulcsszerepet ját-

szik az embrionális fejlődésben (Ma és mtsai., 2023) és különböző sejtszintű fo-

lyamatokban, amelyek potenciálisan magukban foglalják a paták növekedésében 

meghatározó hatású sejtdifferenciálódást is. Az RPA4 fenntartja a genom integri-

tását (Haring és mtsai., 2010), ami alapvető fontosságú az összes aktívan osztódó 

sejt integritásának és működésének szempontjából. 

Transzportfolyamatok és jelátvitel 

Az olyan fehérjék, mint a CYB561D1, amely egy transzmembrán transzporter 

(Asard és mtsai., 2013), és az SLC22A15, egy transzporter (Yee és mtsai., 2020), 

kiemelik a molekulák és ionok sejtmembránon keresztüli mozgásának fontossá-

gát a salakanyagok eltávolítása és a jelátvitel érdekében. A CSNK1A1 egy fehérje-

kináz, amely részt vesz a foszforilációban (Jiang és mtsai., 2018), ill. kulcsfontos-

ságú szabályozó szerepet tölt be a jelátviteli rendszerben, ezáltal a sejtek alapvető 

működését irányítja. 

Közvetett élettani összefüggések 

Míg az olyan fehérjék, mint az SYT6 és az RNPC3, közvetlenül kapcsolódnak a 

szaporodáshoz (Guang és mtsai., 2021) és az endokrin működéshez (Akin és 

mtsai., 2022), az állat általános élettani állapota – amelyet a szaporodási szerv-

rendszer és az endokrin rendszer befolyásol – közvetett hatással lehet a lábak 

egészségi állapotára. Például az olyan anyagcsere-stressz, mint a ketózis, hajla-

mosíthatja a szarvasmarhákat a sántaságra (Jukna és mtsai., 2024). 

4. Következtetések 

Az eddig publikált GWAS-eredmények arra utalnak, hogy a láb egészségi állapo-

tával, ill. a lábvég-betegségekkel szembeni ellenállóképességgel kapcsolatos is-

meretek sikeresen felhasználhatók a genomikai szelekcióban. A fejlődéshez és 
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differenciálódáshoz (TCOF1, CSNK1A1, RPA4), transzportfolyamatokhoz és jelát-

vitelhez (CYB561D1, SLC22A15, CSNK1A1), szöveti szerkezethez (TECTA, 

SLC22A15, PIK3C2A), immunválaszhoz (CD101, ST7L, FAM19A3) és az anyagcse-

réhez (DENND4C, SLC30A7, AMPD2) kapcsolható gének úgy tűnik, hogy hatással 

vannak a TÉláb értékeinek alakulására. Eredményeink további információval szol-

gálhatnak azoknál a genetikai projekteknél, amelyek a tejelő szarvasmarhák 

egészségének javítására összpontosítanak. A sűrűbb markertérképeken alapuló 

további tanulmányok jelentősen javíthatják a tejelő szarvasmarhák TÉláb értékeit. 
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