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ELOZMENYEK

Az utobbi évtizedek allatgenetikai projektjeinek szerves részét képezik azok a kutatdsok,
melyeknek célja a kvantitativ tulajdonsagokat meghatdrozé I6kuszok (QTL) azonositasa. Szinte
valamennyi haszonallatfajban végeztek mar kiterjedt QTL-vizsgdlatokat. Szamos biztatd
eredmény sziletett, els6sorban szarvasmarha és sertés esetében, de dltalanos érvényd,
minden populdcidban egyarant érvényes 6sszefliggéseket nem irtak le. A kapott marker-QTL
kapcsolatok altalaban csalad-, vonal-, vagy dllomany-specifikusnak bizonyultak. Ennek az lehet
a magyarazata, hogy az un. egygénes tulajdonsagok vizsgalataval szemben a QTL
vizsgalatokban egy olyan DNS szakasz markerét keressiik, amely egynél tébb olyan gént
tartalmaz, amely egy adott termelési tulajdonsagot alakit ki.

A genomikai szelekcié (GS) elterjedésével a markereken alapuld szelekcid (MAS) részben
hattérbe szorult, bar - adott tulajdonsag(ok)ra vonatkozd - Ujabb géntesztek kifejlesztésére
tovabbra is sziikség van, amelyek jelentGsen segithetik a tenyészt6k munkajat. A GS ma mar
minden tenyészt6 és szakember szamara elérhet6 kozelségbe keriilt. Fontos hangsulyozni,
hogy a mddszer sikere gyakorlatilag a tenyészértékbecslés pontossagan mulik.

Jelenleg a hazai tenyészt6k, kutatok és szakemberek egyik legfontosabb feladata -hazai és
nemzetkozi eredmények alapjan- egy olyan nemzeti tenyésztési program kidolgozasa, amely
hozzdajarulhat a hazai allattenyésztés versenyképességének javitasahoz, ill. fenntartasdhoz.

Ertekezésemben olyan -a MAS és a GS témakorébe tartozd- molekuldris genetikai vizsgalatok
eredményeirdl szamolok be, amelyek lehetGvé tehetik a hazai szarvasmarha- és sertésfajtak
hatékonyabb felhasznalasat.

Az itt ismertetett munkak a NAIK Allattenyésztési, Takarmanyozasi és Husipari Kutatdintézet
genetikai laboratériumaban valdsultak meg.

1. A KUTATASOK CELJA

Szarvasmarha, DGAT1-TG-LEP vizsgalatok: Vizsgdlatsorozatunkban célul tlztik ki annak
elemzését, hogy - hazai korilmények kozott - van-e pozitiv hatasa a diacilglicerol-
aciltranszferdz 1 (DGAT1,) a leptin (LEP) és a tyroglobulin (TG) gén egyes alléljainak a
tejtermelésre, a tehéntej zsir- és fehérjetartalmara, ill. az intramuszkularis zsirtartalomra
kilénboz6, itthon tenyésztett szarvasmarhafajtak esetében. Ezen kivil vizsgalni kivantuk
a linolsavval kiegészitett takarmany hatdsat az intramuszkuldris zsirtartalomra hazai
angus allomanyban.

Magyar tarka szarvasmarha, genomvizsgalatok: Magyar tarka fajtdban teljes
genomvizsgalattal kivantuk elemezni az egypontos nukleotid-polimorfizmusok hatasat a
his tenyészérték-indexre, a fertilitds tenyészérték-indexre és az intramuszkularis
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zsirtartalomra. Emellett kivancsiak voltunk arra is, hogy a hagyomanyos
tenyészértékbecslés és a genomikai vizsgdlatok kombinalasaval kialakithaté-e egy nem
hagyomanyos genomikai tenyészértékbecslési mddszer.

Magyar sziirke szarvasmarha, genomvizsgalatok: Magyar sziirke fajtaban értékelni kivantuk
teljes genomvizsgalat segitségével az egypontos nukleotid-polimorfizmusok hatdsat a
becsllt tenyészértékre és a szarv szinére. A tenyészt6k szamara segitséget jelenthet a
szarvszin megvalasztasanak lehet8sége, amely hozzajarulhat a fajta valtozatossaganak
fenntartasahoz.

Sertés, MYOG vizsgalatok: Vizsgdlni kivantuk a myogenin (MYOG) polimorfizmus hatasat
egyes tenyésztési és szaporasagi mutatokra hazai sertésfajtaknal. Kapcsoltsag esetén -a
kedvez6 hatdsu genotipusokra torténd szelekcioval- lehet&ség nyilik a vizsgalt mutatok
értékeinek javitasara.

Magyar nagyfehér sertés, genomvizsgalatok: Magyar nagyfehér sertéseknél teljes
genomvizsgalattal kivantuk értékelni az egypontos nukleotid-polimorfizmusok hatasat
egyes szaporoddsbioldgiai mutatdkra. Az emlitett |ékuszok feltdrasa lehetGséget
biztosithat a magyar nagyfehér fajta versenyképességének javitasara.

2. ANYAG ES MODSZER

2.1. Alkalmazott markerek és kimutatasuk

Vizsgéalatainkban SNP markereket és tobbféle meghatarozasi technikat alkalmaztunk. Az
egygénes vizsgalatoknal PCR-RFLP, ill. gPCR mddszert haszndltunk, a teljes
genomelemzéseknél chip-vizsgalatot (lllumina Bovine/Porcine HD Chip) végeztettiink.

A tovabbiakban fajok (szarvasmarha, sertés), illetve azon belilil vizsgalati mddszerek
(egygénes, illetve teljes genomvizsgalatok) szerint ismertetem az elvégzett kutatasokat.

2.2. Szarvasmarha, DGAT1-TG-LEP vizsgalatok

2.2.1. A DGAT1 ES A TG POLIMORFIZMUS HATASA AZ INTRAMUSZKULARIS
ZSIRTARTALOMRA, A TEJTERMELESRE ES A TEJ BELTARTALMI ERTEKEIRE MAGYARORSZAGI
SZARVASMARHA FAJTAKBAN

Osszesen 250 holstein-friz tehénb8l vérmintat vettiink, a vérmintakbdl izolaltuk az
allatok DNS-ét, majd pedig -PCR-RFLP moddszerrel- meghataroztuk az dllatok DGAT1
genotipusat. A TG gén és az intramuszkularis zsirtartalom kozotti kapcsolat vizsgalatara
kivalasztottunk 15 vords angus, 15 limousin, 15 charolais és 15 magyar tarka bikat. Az allatok
vagoésulyra valé hizlaldsa utdn megtortént azok levagdsa, kicsontozasa és husmintak (m.
longissimus dorsi, LD, rostélyos) vétele. Az allatokbdl vagdskor vért vettiink, majd pedig
meghataroztuk azok TG genotipusat (PCR-RFLP maddszerrel). A hismintakbdl intézetiinkben
Soxhlet mddszerrel meghataroztuk az intramuszkularis zsirtartalmat.
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Az alabbi primereket hasznaltuk:

DGAT1 polimorfizmus:

primer 1: 5'-(T)30CGC TTG CTC GTA GCT TTG G-3'

primer 2: 5'-CAC CGC GGT AGG TCA GGT TGT C-3'

TG polimorfizmus:

primer 1: 5° GGGGATGACTACGAGTATGACTG 3’

primer 2: 5" GTGAAAATCTTGTGGAGGCTGTA 3’

Megfelel6 eredményeket a polimeraz lancreakcié korilményeinek (a denaturaldsnak, a
primerek feltapaddsdnak és a lancépités hémérsékletének), illetve a ciklusok szamdanak
optimalizalasaval sikerilt elérni. A kdvetkezd PCR paramétereket hasznaltuk:

DGAT1 polimorfizmus:

94°C 5 min.; 92°C 15 sec., 62°C 1 min., 72°C 15 sec., ciklusszam: 32; 72°C 10 min.

TG polimorfizmus:

94°C 1 min.; 94°C 30 sec., 55°C 1 min., 72°C 15 sec., ciklusszam: 30; 72°C 10 min.

Adataink elemzését SPSS 15 for Windows szoftverrel (SPSS Inc., Chicago, IL, USA)
végeztlk. Az altalanos linearis modellt (GLM) hasznaltuk mindkét polimorfizmus vizsgalatara.
A DGAT1 polimorfizmus vizsgalatanal a farm, a tehenek sziiletési éve és a teljesitett laktaciok
szama, mig a TG polimorfizmus esetében a fajta és a genotipus szerepeltek fix hatdsokként.

2.2.2. A LEPTIN, A DGAT1 ES A TG POLIMORFIZMUS HATASA AZ
INTRAMUSZKULARIS ZSIRTARTALOMRA MAGYARORSZAGI ANGUS SZARVASMARHAKBAN

Kilonb6z6 hazai allomanyokbdl szarmazdé 173 angus bika hizlaldsat és vagasat
kisértik figyelemmel. Vagaskor minden allatbdl husmintat (m. longissimus dorsi, LD és m.
semitendinosus, ST) és vérmintat gy(jtottlink. A hdsmintakbdél meghataroztuk az
intramuszkularis zsirtartalmat, a vérmintakbdl pedig az allatok -mindharom |dkuszra
vonatkozo- genotipusat. A LEP, a DGAT1 és a TG polimorfizmusok vizsgalatara, ill. -ezek
kapcsan- az allélfrekvenciak kiszamitasara PCR-RFLP maddszert hasznaltunk. A vérmintakat a
DNS izolaldsaig -20°C-on taroltuk.

A LEP polimorfizmus vizsgalatara a kovetkezé6 primereket alkalmaztuk:
primer 1: 5'-CATTGC GTG CAA GCT TCT CACT-3'
primer 2: 5'-(T)24CGA GCC CAA GCT CCA GAG CCT-3'

A DGAT1 és TG polimorfizmus esetében a 2.2.1. fejezetben ismertetett primereket
hasznaltuk.
Emellett a vizsgalatba vont, hasonlé életkoru bikakat (173) két csoportra osztottuk: a kontroll
csoportra (86) és a napraforgdmaggal kiegészitett takarmanyt fogyaszté (87) csoportra. A
bikakat hasonlé koérilmények kozott tartottdk, és ugyanazt a takarmanyt fogyasztottak:
cukorrépa szilazs (33%), gabonaszilazs (32%), extrahdlt repceszilazs (3%), nedves kukorica
(28%) és gabona (4%). A kiegészitett takarmdanyt fogyaszté bikak, 500-550 kg koruli élésulyuk
elérése utdn, 90 napon keresztiil -a vagasi suly eléréséig (670-680 kg)- magas linolsav-tartalmu
napraforgdmagot fogyasztottak, fejenként napi 1 kg-os adagban.
A husmintak faggyutartalmanak, ill. az allatok genotipusanak meghatarozasat kovetéen
asszociacios vizsgalatokat végeztilink az 6sszefliggések megallapitdsara.

Adataink elemzését SPSS 15 for Windows szoftverrel (SPSS Inc., Chicago, IL, USA)
végeztik. Az 3altaldnos linedris modellt (GLM) hasznaltuk mindharom polimorfizmus
vizsgalatara, az alabbi képlet szerint:
yiik = U + Lepi+ TG+DGAT+ TG;*DGAT +dieti+ eijju



dc_1834 20

A kapott eredményeket az alabbi képletek alapjan végzett szamitasokkal is ellendriztik:

yi = U+ Lepi + diet) +Lep; *diet; + ej

yi = U+ TG; + diet + TG; *diet/+ ei

yii = U + DGAT; + diet; + DGAT; *diet+ ej

ahol y a vizsgalt tulajdonsag (pl. az LD/ST intramuszkuldris zsirtartalma), u a kozépérték, Lep a
leptin hormon genotipusait (CC, TC, TT), TG a TG polimorfizmus genotipusait (CC, TC, TT), DGAT
pedig a DGAT1 polimorfizmus genotipusait (AA/AA, AA/GC, GC/GC) jelenti, diet a
napraforgdmaggal kiegészitett takarmanyra vonatkozik, e pedig a maradék hibat jeldli.
Mindharom polimorfizmusndl kiszdmoltuk az allélfrekvencidkat, ill. elvégeztiik a Hardy-
Weinberg egyensuly vizsgalatat is (2 teszt).

2.2.3. ADGAT1, A LEPTIN ES A TG POLIMORFIZMUS HATASA A TEJTERMELESRE ES
EGYES TEJBELTARTALMI ERTEKEKRE HAROM MAGYARORSZAGI SZARVASMARHAFAJTABAN

Osszesen 1236 vérmintat gydjtottiink holstein-friz (n=415), jersey (n=340) és
magyar tarka (n=481) tehenektdl. A vérmintakat a DNS izolalasdig -20°C-on taroltuk. A DGAT1
és LEP I6kuszok vizsgalatat TagMan modszerrel végeztik egy Rotor-Gene RG 3000 Real-Time
PCR késziléken (Corbett Research Ltd, Cambridge, UK).

A LEP I6kusznal a primerek és probdk tervezését a szakirodalomban ismertetett DNS-
szekvencidk alapjan (GenBank azonosité: AB070368) végeztiik.

primer 1: 5’-AGG TGC CCA GGG ACT CA-3’

primer 2: 5’-CAA CAA AGG CCG TGT GAC A-3’

préba 1 (FAM): 5’-CAA GCT CTA GAG CCT GTG T-3’

préba 2 (HEX): 5’-AAG CTC TAG AGC CTA TGT-3'.

A kovetkez6 PCR reakcidokorilményeket hasznaltuk: 95°C - 10 min; 95°C - 7 sec, 55°C - 7 sec és
72 °C- 15 sec. (ciklusszam: 40).

A DGAT1 lokusznal a primerek és prébak tervezését szintén a szakirodalomban ismertetett
DNS-szekvenciak alapjan (GenBank azonositd: AJ318490) végeztiik.

primer 1: 5’-CGC TTG CTC GTA GCT TTG G-3’

primer 2: 5-CGC GGT AGG TCA GGT TGT C-3’

préba 1 (FAM): 5’-TTG GCC GCC TTA C-3’

préba 2 (HEX): 5’-CGT TGG CCT TCT TAC-3'

Ebben az esetben a kovetkez6 PCR reakciokoriilményeket hasznaltuk: 95°C - 10 min; 94 °C -
20 sec, 62°C - 30 sec, 72°C - 30 sec (ciklusszam: 15); 94°C - 20 sec, 38°C - 20 sec, 72°C - 20 sec
(ciklusszam: 35).

A TG l6kusz vizsgalatara a 2.2.1. fejezetben ismertetett modszert hasznaltuk.

Adataink elemzését SPSS 15 for Windows szoftverrel (SPSS Inc., Chicago, IL, USA)
végeztik. Mindhdrom polimorfizmus vizsgalatara az 3altalanos linearis modellt (GLM)
hasznaltuk. Fix hatasként a DGAT1, TG és LEP genotipus, a sziiletés éve, a teljesitett laktacidok
szama, ill. az ellési évszak szerepelt, fligg6é valtozdként pedig a 305 napos tejhozammal, a
zsirtartalommal (%) és a fehérjetartalommal (%) szamoltunk.

Magyar tarka teheneknél az alabbi képletet hasznaltuk:

Yiikimn = U + Lepi+ TGj+ DGAT + szliletési év, + laktdciom + ellési évszak, + Lepi*DGAT + Lepi*TG;j
+ €ijjkimn

Holstein-friz fajtaban a kovetkez8 képlettel szamoltunk:
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Yikimn = U + Lepi + TGj + DGATy + sziiletési év, + laktdciom + ellési évszak, + Lepi*DGAT +
DGAT*TG;j + €ijkimn

Jersey fajtaban a képlet a kovetkez6képpen alakult:

Viikimno = U + Lepi+ TGj+ DGAT + sziiletési év, + laktdciom + ellési évszakn + farmo + €jjkimn

A képletekben y a vizsgalt tulajdonsag regiszralt értékét jelenti (pl. tejzsir %), u a kozépérték,
Lep; a leptin genotipus (CC, TC, TT), TG, a TG polimorfizmus genotipusait jeloli (CC, TC, TT),
DGAT pedig a DGAT1 genotipusokra vonatkozik (AA/AA, AA/GC, GC/GC), sziiletési év; a
tehenek sziiletési évét jelenti, laktdciom a tehenek altal teljeitett teljes laktacidk szamat jeldli,
ellési évszak, az utolso laktaciét megel6z6 ellés id6pontjara vonatkozik, farm, az adott telep
hatasat jeloli, ejumn pedig a maradék hiba.

2.3. Magyar tarka szarvasmarha, genomvizsgalatok

2.3.1. EGYPONTOS NUKLEOTID-POLIMORFIZMUSOK HATASA A FERTILITAS
TENYESZERTEK-INDEXRE (FerTl) ES A HUS TENYESZERTEK-INDEXRE (HTI) MAGYAR TARKA
SZARVASMARHABAN

FerTl becslés

A bikaknal nem all rendelkezésre kozvetlen modszer a fertilitas-tenyészérték megallapitasara.
Ebben az esetben a nGivaru utddok tenyészértékének megitélésébdl lehet becsiilni a bikak FTI-
értékét. llyenkor a ndivard utdodok sikeres termékenyliléséhez sziikséges termékenyitések
szamat, ill. a termékenyitést kdvets 56. napig vissza nem ivarzok aranyat (NR56) vizsgaljak.

HTI becslés

A kettSs hasznositasi magyar tarka fajtaban a hus tenyészérték-index meghatarozasa a
sulygyarapodas, a vagasi % és az EUROP izmoltsag pontszamai alapjan torténik. A nettd
sulygyarapodas 0,22, a vagasi szazalék és az EUROP izmoltsag pedig 0,39-0,39 sulyozdassal
szerepel a képletben:

HTI = 0,22 nsgyt + 0,39 v%t+ 0,39 EUROPt

(nsgyt = nettd sulygyarapodds tenyészérték; v%t = vagdasi % tenyészérték; EUROPt = EUROP
izmoltsag tenyészérték)

Mintavétel, tipizalas

Tizenegy kilénb6z6 teleprél szarmazd, 6sszesen 146 magyar tarka bikabdl szarmazo vérmintat
gyljtottink az allatok vagdsa soran, melyeket -20°C-on taroltunk a DNS kivonasaig. A mintak
kivalasztasanal fontos szempont volt, hogy lehetdség szerint ne alljanak rokoni kapcsolatban
egymassal. A Magyartarka Tenyészt6k Egyeslletének adatbazisabdl kigy(jtottik az allatok
tenyésztési adatait, ill. a tenyészértékbecslés soran szerzett tenyésztési indexek értékeit.

A DNS kivondsat kovetden a tipizalast nagy s(rlségl DNS chipeken (lllumina Bovine HD Chip,
San Diego, CA, USA) végeztettiik el (Neogen Europe Ltd., Skdcia, Egyesiilt Kiralysag).
Vizsgalatainkban csak a 95%-nal magasabb tipizalasi eredményességgel rendelkezé SNP-ket
vettik figyelembe. A duplikdlt mintakat (ldentity By Descent, IBD> 0,95) kizartuk az
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adatallomanybdl. A monomorf és a MAF<0,05 |6kuszok kizarasaval a végsé adatallomany 129
allatot és 76 592 SNP-t tartalmazott.

Az adatszliréshez és a FerTl-vel, ill. HTI-vel kapcsoltsagot mutatd lokuszok azonositdsahoz
multi-lékusz vegyes modellt alkalmaztunk. A fenotipusos értékeket folyamatos valtozoként
kezeltuk. A hasznalt multi-l6kusz vegyes modell a kdvetkezd volt:

y = X8 + Zu + e, ahol y a fenotipusos érték (FerTl, HTI), X az SNP-k és a kovariancidkbdl (kor és
telep) all6 fix hatasok matrixa, Z a véletlen allati hatds matrixa, e a maradék hatasokat jelenti,
B és u a fix és a véletlen hatasok egyutthatoit képvisel6 vektorok. Az azonositott SNP-k
kdzelében levé géneket az Ensemble cow UMD3.1 és Gene ontology (Ashburner és mtsai,
2000) adatbazis alapjan tartuk fel. Az 6sszes adatformadzast, sz(irést és statisztikai elemzést az
SNP & Variation Suite v.8.8.1 (Golden Helix, Bozeman, MT, USA) szoftverrel végeztiik.

2.3.2. EGYPONTOS NUKLEOTID-POLIMORFIZMUSOK HATASA AZ
INTRAMUSZKULARIS ZSIRTARTALOMRA MAGYAR TARKA SZARVASMARHABAN

Tizenegy kulonb6z6 telepr6l szarmazd, Osszesen 146 magyar tarka
szarvasmarhabol hus- és vérmintat gydjtottink az allatok vagasa soran. Az allatokat hasonld
kortlmények kozott tartottak, ugyanazt a takarmanyt fogyasztottak és hasonld vagodsuly
(530,6%44,7 kg) elérése utan kertiltek levagasra a Magyar Szabvany el6irasai szerint. Vagaskor
a 11. és 13. borda kozotti Un. harmasbordarészt kivagtuk a hosszu hatizombél. A hdsmintakat
folyékony nitrogénben -196°C-on, a vérmintakat pedig fagyasztdban, -20°C-on taroltuk a
vizsgalatok elvégzéséig. A husmintak intramuszkularis zsirtartalmanak meghatarozasat a
Soxhlet altal ismertetett modszer szerint végeztik el. A vizsgalt mintak zsirtartalma (IMF) 0,5%
és 5,8% kozott valtakozott. A DNS vérmintakbdl tortént kivondsa utan a tipizalast nagy
sGrliségl DNS chipeken (lllumina Bovine HD Chip, San Diego, CA, USA) végeztettiik el (Neogen
Europe Ltd., Skécia, Egyesilt Kirdlysag). Az Osszes adatformazast, szlirést és statisztikai
elemzést az SNP & Variation Suite v. 8.8.1 (Golden Helix, Bozeman, MT, USA) szoftverrel
végeztik. Vizsgalatainkban csak a 95%-ndl magasabb tipizalasi eredményességgel rendelkezé
SNP-ket vettik figyelembe. A duplikdlt mintakat (Identity By Descent, IBD> 0,95) kizartuk az
adatallomanybdl. A monomorf és a MAF<0,05 |6kuszok kizarasaval a végs6 adatallomany 129
allatot és 120 774 SNP-t tartalmazott.

Az adatszliréshez és az intramuszkularis zsirtartalommal kapcsoltsagot mutaté Idkuszok
azonositasahoz vegyes multi-l6kusz modellt alkalmaztunk. A fenotipusos értékeket
folyamatos valtozoként kezeltiik. A hasznalt vegyes multi-lokusz modell a kévetkezd volt:

y = X8 + Zu + e, ahol y a fenotipusos érték (IMF), X az SNP-k és a kovariancidkbdl (kor és ivar)
allé fix hatasok matrixa, Z a véletlen allati hatds matrixa, e a maradék hatdsokat jelenti, 6 és u
a fix és a véletlen hatasok egyltthatdit képvisel6 vektorok. Az azonositott SNP-k kdzelében
lev6é géneket az Ensemble cow UMD3.1 és Gene ontology (Ashburner és mtsai, 2000)
adatbazis alapjan helyeztik el.

2.4. Magyar szirke szarvasmarha, genomvizsgalatok
EGYPONTOS NUKLEOTID-POLIMORFIZMUSOK HATASA A BECSULT TENYESZERTEKRE ES A
SZARV SZINERE MAGYARORSZAGI SZURKEMARHA ALLOMANYOKBAN

Tizenhat tenyészetb6l szarmazd 136 magyar sziirke (MSZ) bikabdl gydjtottiink
vérmintat, a Magyar Szirke Szarvasmarhat Tenyészt6k Egyesilete (MSZTE) altal szervezett,
szokasos allategészségiigyi vérvételek alkalmaval. A vérmintakat -20°C-on taroltuk, majd a
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DNS vérmintdkbdl tortént kivonasa utan, a tipizalast nagy s(irlségl SNP-chipeken (lllumina
GeneSeek GGP Bovine 150K SNP chip, San Diego, CA, USA) végeztettiik el (Neogen Europe Ltd.,
Skécia, Egyesiilt Kiralysag). A vérvételre a bikakat az MSZTE jel6lte ki ugy, hogy egyrészt az
alacsony és magas tenyészértékkel rendelkezd allatok csoportja is reprezentdlva legyen (44-
188 kozotti értékkel), masrészt pedig a fehér- és zoldszarva allatok is megfelelé szdmban
el6forduljanak a vizsgalatban. Az MSZTE 100-300 napos bikakat jel6lt ki a vizsgalatra, a
tenyészértékbecsléshez pedig a sziiletési sulyt, a silygyarapodast, a 205 napos él8sulyt, ill. az
anyai hatdst vette figyelembe. Az értékelést a Bene és mtsai (2013) altal ismertetett mdédszer
szerint végezték és az alabbi képletet hasznaltak:

y=Xb +Zu +Wm + Spe + e

ahol y a becsilt tenyészérték, X a fix hatasok el6forduldsi matrixa (tenyészet, ellés, sziletési
id6), Z a véletlen hatasok el6fordulasi matrixa; W az anyai genetikai hatds el6forduldsi matrixa;
Sazanya allandd kornyezeti hatdsanak el6fordulasi matrixa és e a hiba vektor, b a fix hatas(ok)
vektora, u a véletlen hatds vektora (egyed); m az anyai genetikai hatds vektora; pe az anya
allandd koérnyezeti hatasanak vektora.

A statisztikai elemzést az SNP & Variation Suite v.8.8.1 (Golden Helix, Bozeman, MT, USA)
szoftverrel végeztiik.

Duplikalt mintakat (Identity By Descent, IBD> 0,95) és 95%-nal alacsonyabb tipizalasi
eredményességgel (call rate) rendelkez6 SNP-ket nem taldltunk, igy minden mintat értékelni
tudtunk. A monomorf Iékuszok kizarasa utan 126 150 SNP eredményét tudtuk felhasznalni a
szamitasokban.

A szarv szinével és a becsilt tenyészértékkel kapcsoltsagot mutatd l6kuszok azonositasahoz
vegyes multi-lokusz modellt alkalmaztunk.

A szarv szinének vizsgdlatahoz csak a kifejezetten fehér (N = 26), ill. zold (N = 81) szint mutato
bikakat vizsgaltuk, az atmeneti (kartyds) szarvszinnel (N = 29) regisztralt allatokat kizartuk az
analizisbdl.

A becsllt tenyészértékek (EBV, estimated breeding value) genetikai hatterének vizsgalatat
minden bikanal az MSZTE altal becsilt pontszamok (EBVe) alapjan végeztiik el. A
tenyészértékbecslést az MSZTE munkatarsai az alabbi képlet szerint végezték:

EBVp =100 + 20 *((EBV — EBViean)/ Ocsv)

ahol EBVumean a becsiilt tenyészérték atlagat jeldli, oesy pedig az atlagtdl vald eltérést. A
populacidszerkezet korrekcidjahoz genomialis rokonsagi matrixot alkalmaztunk, vegyes multi-
|6kusz modell formajaban (Segura és mtsai, 2012).

A hasznalt modell: y = X8 + Zu + e, ahol y a fenotipusos érték, X az SNP-k és kovarianciakbol
(szliletési év és gazdasag) allo fix hatasok matrixa, Z a véletlen allati hatds matrixa, e a maradék
hatasokat jelenti, 8 és u a fix és a véletlen hatdsok egyutthatoit képvisel6 vektorok.

2.5. Sertés, myogenin vizsgalatok

2.5.1. MYOGENIN GEN KET MSPI POLIMORFIZMUSANAK EGYIDEJU VIZSGALATA
HAZAI SERTESFAJTAKBAN PCR-RFLP MODSZERREL

Vizsgélatainkhoz 254 db -kilénb6z6 magyarorszagi sertésfajtabol szarmazo-
vérmintat hasznaltunk fel (magyar nagyfehér: 60, duroc: 50, mangalica: 68 és magyar lapaly:
76). A genotipusok meghatarozasat multiplex PCR-RFLP mddszerrel végeztiik. Primereinket a
Soumillion és mtsai (1997) altal publikalt sertés DNS-szekvencidk alapjan terveztik.

MYOG (3’ polimorfizmus): GeneBank azonositd: X89209, 73 és 272 kozotti szakasz.

9
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primer 1,: 5 TCTTGGCTAAGGAGGCACCAC 3’

primer 2.: 5" TGTCAGCATTTGTAGAAAAGAAAAAAGA 3’

MYOG 12 (masodik intron): GeneBank azonositd: X89007, 2240 és 2549 kozotti szakasz.
primer 1.: 5" CGGTTTCCCAGGATACACCAC 3’

primer 2.: 5" GGTCAGCTGTGAGCAGATGAT 3’

Az amplifikaciot a kovetkez6 korilmények kozott végeztik:

94°C 1 min.; 94°C 15 sec., 60°C 1 min, 72°C 15 sec., ciklusszam: 4;

94°C 15 sec., 58°C 1 min., 72°C 15 sec., ciklusszdm: 4;

94°C 15 sec., 55°C 30 sec., 72°C 30 sec., ciklusszam: 30;

72°C 10 min.

2.5.2. A MYOGENIN GENOTIPUSOK HATASA A SULYGYARAPODASRA ES EGYES
TENYESZTESI MUTATOKRA MAGYAR NAGYFEHER SERTESBEN

Harom magyarorszagi teleprdl 6sszesen 574 vérmintat gyljtottink djszilott magyar
nagyfehér malacokbdl. AMYOG genotipusok meghatarozasara, a 2.5.1. fejezetben ismertetett
PCR-RFLP médszert hasznaltuk. A malacok sziletési sulyat és 21. napi sulyat regisztraltuk. A
vizsgalatba vont 574 allat kozil 168-at, 180-200 napos koraban, a vagasi suly elérésekor
vagéhidunkon levagtunk. Az allatok genotipusan, alomnagysagan, sziletési és 21. napi sulyan
kivial rendelkezésiinkre allt a vagasi suly, féltestek sulya, sulygyarapodas, napi
takarmanyfogyasztds, szinhismennyiség, a szinhus % és a hatszalonna vastagsaga.

Az adatok kiértékelésére SAS szoftvert (Cary, North Carolina, USA) hasznaltunk.

2.6. Magyar nagyfehér sertés, genomvizsgalatok
EGYPONTOS NUKLEOTID-POLIMORFIZMUSOK HATASA MAGYAR NAGYFEHER SERTESEK
SZAPORODASBIOLOGIAI MUTATOIRA

A 11 teleprél, 6sszesen 300 egyedtdl begyjtott vérmintat a DNS kivonasaig -20°C-on
taroltuk. A mintak kivdlasztdsandl figyelmet forditottunk arra, hogy szerepeljenek j6 és
gyengébb teljesitményd allatok, ill. a mintdk az egész populaciét lefedjék. Fontos volt tovabb3,
hogy a kivalasztott egyedek ne alljanak rokonsagi kapcsolatban egymassal. A DNS tipizalast
sertésre kifejlesztett nagy felbontasu SNP chippel végeztettik (GeneSeek® Genomic Profiler™
High-Density; lllumina Porcine SNP 60K BeadChip), amely 61 177 SNP-t tartalmazott (Neogen
Europe Ltd., Skocia, Egyesilt Kiralysag). A kocak reprodukcidés adatait és tenyésztési
paramétereit a Magyar Fajtatiszta Sertést Tenyészt6k Egyesilete altal fenntartott
adatbazisbdl gyjtottiik ki.

Az Osszes adatformdazast, szlirést és statisztikai elemzést az SNP & Variation Suite v.8.8.1
(Golden Helix, Bozeman, MT, USA) szoftverrel végeztiik. Az azonositott SNP-k kozelében levd
géneket a Sus scrofa Assembly Build 11.1. adatbazis alapjan helyeztiik el.

10
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|
3. EREDMENYEK ES ERTEKELESUK

3.1. Szarvasmarha, DGAT1-TG-LEP vizsgalatok

3.1.1. ADGAT1 ES A TG POLIMORFIZMUS HATASA AZ INTRAMUSZKULARIS ZSIRTARTALOMRA,
A TEJTERMELESRE ES A TEJ BELTARTALMI ERTEKEIRE MAGYARORSZAGI SZARVASMARHA
FAJTAKBAN

A DGAT1 polimorfizmus esetében a vart és a szamitott genotipus-frekvencidk kdzétt nem volt
szignifikans kilonbség. A szamitott y2 érték 1,941 volt, ami a populdcién belil a Hardy-
Weinberg egyensuly fennallasat jelezte.
3.1.1.1. tablazat: a vart és a szamitott DGAT1 genotipusok megoszlasa a vizsgalt
holstein-friz populacidkban

AA/AA AA/GC GC/GC 212 P

73,2 % (71,6 %) 22,0 % (26 %) 4,8% (2,4 %) 1,941 0,379

Zardjelben a vart értékek lathatok (df=2)

3.1.1.2. tablazat: A 305 napos laktacids adatok legkisebb négyzetes atlaga (LSM) és
sztenderd hibaja (SE) magyarorszagi holstein-friz allomanyokban

DGAT1 genotipusok LSM+SE
(n=250)

tejhozam (kg) tejzsir (%) zsir (kg) fehérje (%) fehérje (kg)
AA/AA* (n=183) 4172,3+534,2° 3,90+0,112 284,40+11,922 3,32+0,052 240,5+10,7°
AA/GC  (n=55) 4626,41684,9b 3,75+0,13b 294,52+14,422 3,25+0,06" 254,7+12,92b
GC/GC** (n=12) 4640,2+1405,32b 3,7410,252 310,31+24,47 3,35+0,122b 278,7+24,8b
Variancia% (%) 3,0 1,7 0,8 1,7 2,3

*lizint kodold genotipus; **alanint kddold genotipus; 3 oszlopon beliil a kiilénbdz8 betlivel jelzett értékek
(P<0,05) valésziniiségi szinten kiilénbéznek; 1 a DGAT1 gén hatésa a teljes fenotipus variancian beliil

A 305 napos tej-, zsir- és fehérjehozam a GC homozigota teheneknél volt a legmagasabb.
Strzalkowska és mtsai (2005) hasonld eredményeket kaptak lengyel fekete-tarka
szarvasmarhafajtaban. A tejzsir- és a tejfehérjehozam esetében az AA/AA és a GC/GC
genotipusu allatok atlagai kozott talalt kilonbség szignifikansnak bizonyult. A kapott adatok
tendenciaive megegyezik a Spelman és mtsai (2002) altal k6z6lt eredményekkel.

3.1.1.3. tablazat: A vart és a szamitott TG genotipusok megoszlasa a vizsgalt hdusmarha
populdcidkban

cc TC Aal X2 p

66,6 % (65,6 %) 28,3 % (30,8 %) 5,0% (3,6 %) 0,347 0,841

Zardjelben a vart értékek lathatok (df=2)

11
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3.1.1.4. tablazat: A TG genotipusok hatdsa a hosszU hatizom (m. longissimus dorsi)

faggyutartalmara a vizsgalt hiusmarha populacidkban

TG genotipusok (n=60)

LSM+SE

A m. longissimus dorsi faggyutartalma (%)

CC (n=40) 11,72310,777°
TC (n=17) 14,345+1,0000
TT (n=3) 17,040£2,102%

ab: 3 kiilénbdz6 betlivel jelzett értékek (P<0,05) valdszinlségi szinten kiilénbdznek

A TT genotipusu allatok rostélyosanak zsirtartalma volt a legmagasabb, a heterozigbta
genotipus alacsonyabb és a homozigota CC genotipus a legalacsonyabb értékekkel
rendelkezett. A CC genotipuscsoport és a TC, ill. a TT genotipust hordozo allatok eredményei
kozott szignifikans (p<0,05) kiilonbséget tapasztaltunk. A bemutatott zsirszazalékok joval
magasabbak a Thaller és mtsai (2003a) altal német holstein-friz és charolais fajtakban

tapasztalt értékeknél.

3.1.2. A LEPTIN, A DGAT1 ES A TG POLIMORFIZMUS HATASA AZ INTRAMUSZKULARIS

ZSIRTARTALOMRA MAGYARORSZAGI ANGUS SZARVASMARHAKBAN

A vart és valds genotipus-frekvencidk kozotti kilonbség nem volt szignifikans, ami —

mindharom polimorfizmusnal- a Hardy-Weinberg egyensuly fennallasat jelenti.

3.1.2.1. tablazat: Genotipus-frekvenciak megoszlasa a vizsgalt |6kuszoknal

Lékusz Genotipus Frekvencia x2 p
cC 56,1% (56,25%)

Leptin TC 38,2% (37,5%) 0,081 0,960
T 5,8% (6,25%)
cC 45,7% (43,56%)

TG TC 41% (44,38%) 1,194 0,55
T 13,3% (11,56%)
AA/AA* 5,2% (3,61%)

DGAT1 AA/GC 27,75% (30,78%) 1,783 0,41
Gc/Ge™ 67,05% (65,61%)

A vart értékek zarojelben lathatdk (df=2); *lizint kddold genotipus; **alanint kédold genotipus

12
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3.1.2.2. tablazat: A hosszu hatizom (LD) és a féliginas izom (ST) intramuszkularis
zsirtartalmanak legkisebb négyzetes atlaga és sztenderd hibaja, a variancia (%), valamint az

additiv és dominancia-hatas a vizsgalt angus bikaknal

Lokusz Genotipus i.m. zsir (%) LD i.m. zsir (%) ST
CC (n=97) 14,43+ 0,90 8,88+ 0,512
TC (n=66) LSM+SE 14,41+ 0,95 8,62+ 0,532
TT (n=10) 15,45+ 1,25 12,52+ 0,925
Leptin (n=173)
variancia (%)# 0 0,1
additiv hatas 0,51 1,82*
dominancia 0,53 2,08%*
CC (n=79) 14,39+ 1,442 9,36+ 0,8022
TC (n=71) LSM+SE 12,76+ 1,342 9,23+ 0,7472
TT (n=23) 17,14+ 1,625 11,43+ 0,900
TG (n=173)
variancia (%)# 2,3 7,1
additiv hatas 1,38* 1,04*
dominancia 3,01* 1,17*
AA/AA (n=9) 18,08+2,162 12,06+1,22
AA/GC (n=48) LSM+SE 13,33+1,4b 8,91+0,79>
GC/GC (n=116) 12,87+1,2b 9,04+0,68°
DGAT1 (n=173)
variancia (%)# 7,1 7,0
additiv hatas 2,61* 1,51*
dominancia 2,15* 1,64*
kontroll csoport 13,15+1,442 9,55+0,80
Napraforgémag LSM4SE
kiegészitett 16,37+1.,23 10,46+0,69
(n=173)
variancia (%) 15,6 8,5

ab 3z eltérs bet(ik a genotipusok kozotti szignifikans killonbséget jeldlik
# a vizsgalt l6kuszoknak tulajdonithaté variancia (%) a teljes fenotipusos variancian beliil

* konfidenciaintervallum (P<0.05)

A TT (TG lokusz) és AA/AA (DGAT1 ldkusz) genotipusu bikaknal mértiik az intramuszkularis
zsirtartalom legmagasabb értékeit. Itt az AA/AA genotipusnal, a tobbi genotipushoz képest
szignifikans kllonbséget tapasztaltunk (p<0,05). A LEP I6kusznal a genotipus nem volt hatassal
az intramuszkularis zsirtartalomra. A féliginas izomndl a LEP és a TG lokuszoknal a TT
genotipusu, a DGAT1 lokusznal pedig az AA/AA genotipusu bikak esetében tapasztaltunk
szignifikdnsan magasabb faggyutartalmat a tobbi genotipushoz viszonyitva.

A napraforgdmaggal kiegészitett takarmanyt fogyasztd csoportnal a hosszu hatizomban
szignifikans kiilonbséget tapasztaltunk a kontrollcsoporthoz viszonyitva (16,37% vs. 13,15%),
mig a féliginas izomban a kilonbség nem volt szignifikans.

A kapott eredmények alapjan megallapithatd, hogy napraforgdmaggal kiegészitett
takarmanyozassal jelent&sen novelhet6 az LD faggyutartalma. Az ST esetében az eredmények
hasonlé tendenciat mutattak, de a kilénbség nem volt szignifikans. Jelen vizsgalatban -a TG
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és DGAT1 genotipusok esetében- mért faggyutartalom jelentésen meghaladta a Thaller és
mtsai (2003) altal holstein-friz és charolais fajtaban kapott értékeket.
A leptin esetében kapott genotipus-frekvencidak megoszldasa hasonlé a Nkrumah és mtsai
(2005) altal publikalt értékekhez.

3.1.3. A DGAT1, A LEPTIN ES A TG POLIMORFIZMUS HATASA A TEJTERMELESRE ES EGYES
TEJBELTARTALMI ERTEKEKRE HAROM MAGYARORSZAGI SZARVASMARHAFAJTABAN

A vizsgalt fajtdk genetikai szerkezetének feltarasakor a vart és a tényleges DGAT1 genotipus-

frekvencidk kozotti

kiildbnbség csak jersey fajtaban volt szignifikans. A LEP és TG

polimorfizmusoknal a %2 értékek a Hardy-Weinberg egyensuly fennallasét jelezték a vizsgalt

allomanyokban.

3.1.3.1. tablazat: A DGAT1 I6kusz genotipusfrekvenciai a vizsgalt fajtakban

Fajta No. AA/AA* AA/GC GC/GC** %2 p
holstein-friz 415 18 (20) 148 (142) 249 (253) 0,517 0,772
% 100 4,3 (4,8) 35,7 (34,3) 60,0 (60,8)
jersey 340 233 (217) 86 (109) 21 (14) 9,533 0,009
% 100 68,5 (64,0) 25,3 (32,0) 6,2 (4,0)
magyar tarka 481 8 (5) 79 (86) 394 (390) 2,411 0,300
% 100 1,7 (1,0) 16,4 (18,0) 81,9 (81,0)

A vart értékek zardjelben lathatdk (df=2);*lizint kddold genotipus; **alanint kddold genotipus

A LEP I6kusz esetében csak a jersey fajtanal lehetett kimutatni a Hardy-Weinberg egyensuly
fennallasat, holstein-friz és magyar tarka fajtdaban a vart és a tényleges értékek kozotti
kiilonbség szignifikdnsnak bizonyult.

3.1.3.2. tablazat: A LEP l6kusz genotipusfrekvencidi a vizsgalt fajtakban

Fajta No. cc TC T x? p
holstein-friz 415 291 (300) 121 (106) 3(9) 6,393 0,041
% 100 70,1(72,3) 29,2 (25,5) 0,7 (2,3)
jersey 341 255 (258) 84 (77) 2(6) 3,338 0,188
% 100 74,8 (75,7) 24,6 (22,6) 0,6 (1,7)
magyar tarka 485 257 (273) 212 (182) 16 (30) 12,416 0,002
% 100 53,0 (56,3) 43,7 (37,5) 3,3(6,3)

A vart értékek zardjelben lathatok (df=2)

A TG |6kusz vizsgalatakor -mindhdrom fajtaban- a genotipusgyakorisagi értékek a Hardy-

Weinberg egyensuly fennallasat jelezték.

3.1.3.3. tablazat: A TG I6kusz genotipusfrekvenciai a vizsgalt fajtakban

Fajta No. cc TC T X2 p
holstein-friz 415 309 (310) 100 (97) 6 (8) 0,596 0,742
% 100 74,5 (74,8) 24,1 (23,4) 1,4 (1,8)
jersey 283 170 (172) 99 (97) 14 (14) 0,064 0,968
% 100 60,1 (60,8) 35% (34.3) 4,9 (4,9)
magyar tarka 438 234 (233) 171 (173) 33(32) 0,059 0,971
% 100 53,5(53,3) 39,0(39,4) 7,5(7,3)

A vart értékek zardjelben lathatdk (df=2)
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Mindharom fajtdban a GC/GC genotipusu teheneknél (DGAT1 ldkusz) tapasztaltuk a
legnagyobb, az AA/AA genotipusnal pedig a legkisebb tejhozamot. A két csoport kozott
szignifikdns kilonbséget taldltunk (P<0,05). A 305 napos tejzsir-tartalom (%) esetén csokkend
tendencia figyelhet6 meg AA/AA = AA/GC - GC/GC irdnyban. A genotipusok kozott
szignifikans kilonbséget mértiink (P<0,05). Tejzsir vonatkozdsdaban hasonlé eredményekrdl
szamolt be tdbb kutatdcsoport is, mint Winter és mtsai (2002) németorszagi holstein-friz,
simmental és braunvieh fajtdkban, Strzatkowska és mtsai (2005) lengyelorszagi holstein-friz
allomanyokban, ill. Schennink és mtsai (2007) hollandiai holstein-friz teheneknél.

A LEP I6kusz vonatkozdsaban nem sikerllt kimutatni kapcsolatot a genotipusok és a
tejtermelés kozott.

Magyar tarka fajtaban viszont a CC genotipusu tehenek 305 napos tejfehérje-tartalma (%)
jelent6s mértékben (P<0,05) meghaladta a tobbi genotipusban mért értéket. A 305 napos
tejzsir-tartalmat (%) vizsgalva -ugyanebben a fajtdban- a TT genotipusu allatoknal kaptuk a
legkedvez6bb értékeket, a genotipusok kdzotti kiilonbség itt is szignifikans volt (P<0,05).

A TG lokusznal mindharom fajtdban a TT genotipusu teheneknél mértiik a 305 napos tejzsir-
tartalomra (%) vonatkozd legmagasabb értékeket, de a TT és CC genotipusok kozotti
kiilonbség csak jersey és magyar tarka fajtaban volt szignifikans (P<0,05).

3.2. Magyar tarka szarvasmarha, genomvizsgalatok

3.2.1. EGYPONTOS NUKLEOTID-POLIMORFIZMUSOK HATASA A FERTILITAS TENYESZERTEK-
INDEXRE ES A HUS TENYESZERTEK-INDEXRE MAGYAR TARKA SZARVASMARHABAN

3.2.1.1. téblazat: A FerTl-vel és a HTl-vel kapcsoltsagot mutatd lokuszok, genomi
elhelyezkedésiik, ill. a kdzeliikben talalhato fontosabb gének.

-logioP
marker f:sz_ pozicio -log1oP Eg?rf;::%m Ig‘g::':( kapcsoltsag | MAF FDR
utan
ACSL3,
rs41628842 2 111962847 | 25,3 20,4 RPS6, HTI 0,438 1,9e-21
KCNE4
rs133063240 | 11 27988487 | 22,7 17,8 PRKCE HTI 0229 | 4,9e-19
GJA1,
rs41656753 9 29910981 | 9,5 4,7 TBC1D32, FerTI 0,375 2,4e-3
SNORA25
GPRINZ2,
rs42151703 28 42540318 | 9,9 51 GDF2, FerTI 0,355 4,3e-6
GDF10
FAT3,
rs137311103 | 29 3901625 14,5 9,7 CHORDC1, FerTI 0,354 2,1e-10
HSP90

FerTl: Fertilitas tenyészérték-index, HTIl: Hus tenyészérték-index, MAF: minor allélfrekvencia (Minor Allele
Frequency), FDR: téves azonositasi rata (False Discovery Rate)

A FerTl esetében, az SNP genotipusok és az MTE adatbazisdbdl kigydjtott adatok kozotti
asszociacios vizsgalatok harom lokusznal, a 9., a 28. és a 29. kromoszdman mutattak ki
kapcsoltsagot (—logioP =9,53; 9,94 és 14,55). A minor allélfrekvencia értékei a harom l6kusznal
a kovetkezdk: 0,375; 0,355 és 0,354.

A HTI szempontjabdl hét ldkusz kozil (—logioP>5) kett6 tlnik alkalmasnak szelekcids
felhasznaldsra, ezek a 2. és 11. kromoszéman helyezkednek el.
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3.2.2. EGYPONTOS NUKLEOTID-POLIMORFIZMUSOK HATASA AZ

ZSIRTARTALOMRA MAGYAR TARKA SZARVASMARHABAN

INTRAMUSZKULARIS

A vizsgdlat soran négy olyan lokuszt azonositottunk, amely kapcsoltsagot mutat az
intramuszkuldris zsirtartalommal.

3.2.2.1.

tabldzat: Az IMF-tartalommal
elhelyezkedésiik, ill. a kozellikben talalhaté fontosabb gének. (MAF=
FDR: téves azonositasi rata (false discovery rate).

kapcsoltsagot mutatd  |6kuszok,

genomi

minor allélfrekvencia;

-log1oP
Marker és Kro- . Bonferroni kézeli gének/tavolsag a
elhelyezkedés mosz. | POHI° o8P |y orrekeis markertél (bp) MAF FDR
utan
GALNT15 (29068),
Ir;fjrzgeizlfjs 1 154894091 | 12,2 71 DPH3 (110416), 0,426 2,60-8
& ANKRD28 (325755)
LAP3 (757999),
MED28 (749185), FAM184B
.r,fiff 2;,?;?555 6 39358026 | 16,3 11,2 (685720), DCAF16 (603129), | 0,221 2,4e-12
g NCAPG (545975),
LCORL (365914)
rs41630030 ARFRP1 (14722),
intronban 13 54540476 15,5 10,4 TNFRSF6B (12525), 0,162 1,3e-11
rs41642251 PRAME (1567997),
intergénikus 17 26689850 | 21,7 16,7 UL (251068, 0,106 2,6e-17

3.3. Magyar sziirke szarvasmarha, genomvizsgalatok
EGYPONTOS NUKLEOTID-POLIMORFIZMUSOK HATASA A BECSULT TENYESZERTEKRE ES A
SZARV SZINERE MAGYARORSZAGI SZURKEMARHA ALLOMANYOKBAN

A vizsgalat soran hét l6kusz esetében (-logiop>10) taldltunk kapcsoltsagot (1., 3.,6., 9., 10. és
28. kromoszoman) a becsiilt tenyészértékkel.

3.3.1. tablazat: A becslilt tenyészértékkel kapcsoltsagot mutatd |dkuszok, genomi
elhelyezkedésiik, ill. a kozelliikben taldlhatd fontosabb gének. (MAF= minor allélfrekvencia;
FDR: téves azonositasi rata (false discovery rate).

Marker Krom.: pozicié —logioP Kozeli gének MAF FDR
rs132773663 1:13683821 30,81 NCAM?2 0,006 6,5e-27
rs134031509 1:17714938 14,86 NCAM2, TSPRSSL5, CHODL, 0,047 3,5e-11

CXADR
rs133382330 3:66794402 12,87 ADGRLA, %Nsﬁ;i‘l' MIGAL, 0,012 2,4e-09
rs135749221 6:112969332 30,71 WDR1, HS3ST1, NKX3-2 0,018 6,1e-27
SERINC1, HSF2, GJA1,
rs109808712 9:30597711 13,66 TBC1D32, MAN1A1, MCMS9, 0,012 4,5e-10

ASF1A, SLC35F1

VIPAS39, SNW1, NRXN3, DIO2,

rs43651134 10:90679288 36,21 TSHR

0,012 7,7e-32

DYDC1, DYDC2, TSPAN14,
rs137560472 28:38224444 30,92 GHITM, CCSER2 0,018 7,5e-27
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A vizsgalat soran hat |6kusz esetében (-log10P>10) talaltunk kapcsoltsagot (1., 3., 9., 18. és 25.
kromoszéman) a szarv szinével.

3.3.2. tdblazat: A szarv szinével kapcsoltsdgot mutatd l6kuszok, genomi elhelyezkedésiik, ill. a
kozellikben talalhaté fontosabb gének. (MAF= minor allélfrekvencia; FDR: téves azonositasi
rata (false discovery rate).

Marker Krom.: pozicidé —logi1oP Kozeli gének MAF FDR
SPATA16, GPX5
rs42907907 1: 94860836 15,27 ECT2, GHSR 0,073 1,3e-11
SH2D1B, ATF6, FCRLB
rs135440681 3:7761414 11,50 FCBR2B, HSPA6 0,378 6,6e-8
rs41593372 9:57616379 18,26 EPHA7 0,427 1,7e-14
rs43602859 9:86470128 25,53 UST, TAB2 0,439 1,8e-21
rs110433116 18: 53199067 26,67 APOE 0,269 2,7e-22
rs108961742 25:39404142 21,73 FSCN1, ACTB, FBXL18 0,110 7,8e-18

3.4. Sertés, myogenin vizsgalatok

3.4.1. MYOGENIN GEN KET MSPI POLIMORFIZMUSANAK EGYIDEJU VIZSGALATA HAZAI
SERTESFAJTAKBAN PCR-RFLP MODSZERREL

Gyors, koltséghatékony maddszert fejlesztettiink a MYOG gén két ismert mutéacidjanak (a
masodik intron, illetve a 3’ régid) egyidejli tipizalasara. Ezt kovet6éen meghataroztuk a vizsgalt
fajtak allél- és genotipus-frekvenciait.

3.4.1.1. tabldzat: A két MYOG polimorfizmus allélfrekvencidinak megoszlasa a vizsgalt

sertésfajtakban
Fajta n Allélfrekvencia
magyar nagyfehér 60 A: 0,2416 B: 0,7584 2 :0,0000 3:1,0000
duroc 50 A: 0,0900 B: 0,9100 2:0,0600 3:0,9400
mangalica 68 A: 0,6617 B: 0,3383 2:0,0368 3:0,9632
magyar lapaly 72 A: 0,2361 B: 0,7639 2:0,0000 3:1,0000

3.4.1.2. téblazat: A vart és a valés MYOG genotipus-frekvenciak, ill. megoszlasuk a
vizsgalt sertésfajtakban

Fajta n AA AB BB x2 22 23 33

magyar nagyfehér 60 2 (3,50) 25 (21,99) 33 (34,51) 1,11 - - 60
3,33% 41,67% 55% 100%

duroc 50 1(0,41) 7(8,19) 42 (41,40) 1,02 1 4 45
2% 14% 84% 2% 8% 90%

mangalica 68 31(29,77) 28 (30,44) 9(7,78) 0,43 1 3 64

45,6% 41,2% 13,2% 1,47% 4,41% 94,12%

magyar lapaly 72 4 (4,01) 26 (25,97) 42 (42,01) 0,00 - - 72

5,56% 36,11% 58,33% 100%

df=2, P=0,5; a vart értékek zardjelben talalhatok
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A duroc fajtaban kapott AA és AB genotipus-frekvencidk valamivel alacsonyabbak az Ernst és
mtsai (1993) altal publikalt értékeknél. Mangalica fajtaban kapott eredményeink hasonldak Te
Pas és mtsai (1996) altal kozolt adatokhoz.

3.4.2. A MYOGENIN GENOTIPUSOK HATASA A SULYGYARAPODASRA ES EGYES TENYESZTESI
MUTATOKRA MAGYAR NAGYFEHER SERTESBEN

A MYOG allélfrekvencia értékei a kovetkez6k voltak: A allél: 0,6275; B allél: 0, 3725. A vart és
a valds genotipus-frekvencia értékek kozotti kiilonbség szignifikdnsnak bizonyult (P=0,05).

3.4.2.1. tablazat: A sziiletési suly és a 21. napi suly legkisebb négyzetes atlaga és sztenderd
hibaja MYOG genotipusok szerint

Genotipus Sziiletési suly (kg) 21. napi suly (kg)

n (P$=0,332) n (P=0,028)
AA 159 1,46 + 0,027 121 5,51+0,138
AB 353 1,51+0,018 260 5,92 + 0,089°
BB 63 1,57 +£0,104 47 6,11 £0,4519
Variancia (%) 0 1,6

§ a genotipus hatdsanak valdszin(isége az &llatok sUlydra; *®: az eltéré betik a
kozépértékek szignifikans kulonbségét jelzik (P< 0,05); 9 a MYOG genotipusoknak
tulajdonithatd variancia (%) a teljes fenotipus-variancian belil

A BB genotipusu allatok szignifikansan magasabb sulygyarapodasi értékeket produkaltak a
tobbi genotipushoz képest. A tobbi vizsgalt tulajdonsagnal nem tapasztaltunk kiilonbséget a
MYOG genotipusok kozott.

A sziiletési sulynal és a sulygyarapodasnal tapasztalt értékek megoszlasa a MYOG genotipusok
vonatkozasaban hasonld a Te Pas és mtsai (1999), ill. Cieslak és mtsai (2000) altal kozolt
eredményekhez. A genotipusok kozotti szinhlsszazalék kilonbségei minimalisnak
bizonyultak, de megoszlasuk hasonld volt Te Pas és mtsai (1999) eredményeihez, azaz
AA->AB->BB irdnyban névekvé tendenciat mutattak.

3.5. Magyar nagyfehér sertés, genomvizsgalatok
EGYPONTOS NUKLEOTID-POLIMORFIZMUSOK HATASA MAGYAR NAGYFEHER SERTESEK
SZAPORODASBIOLOGIAI MUTATOIRA

Eredményeink alapjan harom SNP kapcsolhaté az 6sszes sziiletett malacszdmhoz, amelyek az
1., 6. és 13. kromoszodman talalhatok.
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3.5.1. tablazat: Az Osszes sziiletett malacszdammal (TNB) kapcsolt |6kuszok genomi helye
(kromoszéma, pozicid), a kozeli legfontosabb gének, minor allélfrekvencia (MAF) és téves
azonositdsi rata (FDR)

Marker kr: pozicié -log1oP marker-kozeli gének MAF FDR
rs80878088 1:88143914 6,00 RFPL4B, MARCKS, 0,298 0,016
rs336610321 6:2594634 7,86 FBXO31, FOXL1, MTHFSD 0,299 6,88e-4
rs326153933 13:139009753 6,22 FGF12 0,364 0,015

Hét olyan lI6kuszt azonositottunk, amely kapcsolatba hozhaté a sziiletéskori alomsullyal. Ezen
gének az5h., 6., 14.,16., 17. és az X kromoszoman helyezkednek el.

3.5.2. tabldzat: A sziletéskori alomsullyal (LWA) kapcsolt |6kuszok genomi helye
(kromoszoma, pozicid), a kozeli legfontosabb gének, minor allélfrekvencia (MAF) és téves
azonositasi rata (FDR)

Marker kr: pozicié -log1oP marker-kozeli gének MAF FDR

rs81382693 5:1912703 10,35 ARHGAPS, PRR5 0,425 1,10e-06
rs340060083 6:70048043 5,87 PADI2, PADI1 0,397 9,49e-03
rs345681434 14:39399038 8,56 MED13L, TBX3 0,115 4,53e-05
rs81459332 16:48711236 7,76 ERBB2IP 0,155 1,74e-04
rs80882327 17:57391800 8,47 BMP7 0,492 4,22e-05
rs81473286 X:8718698 10,46 AMELX, ARHGAP6 0,446 1,73e-06
rs319594780 X:135147279 7,72 SLITRK cluster 0,348 1,59e-04

Hét olyan ldkuszt azonositottunk, amely kapcsolatban van a holtan sziletett malacok
szamaval. Ezek a I6kuszok az 5., 6., 13., 14., 15., 16. és a 18-as kromoszédman taldlhatok.
3.5.3. tablazat: A holtan szliletett malacok szamaval (NBD) kapcsolt |6kuszok genomi helye
(kromoszéma, pozicid), a kozeli legfontosabb gének, minor allélfrekvencia (MAF) és téves
azonositdsi rata (FDR)

Marker kr: pozicié -log1oP marker-kozeli gének MAF FDR

rs81382693 5:1912703 10,95 ARHGAP8 0,425 5,56e-07
rs340060083 6:70048043 5,43 PADI2, PADI1 0,397 3,03e-02
rs80893810 13:183254699 8,29 CADM2, SNORA7O, LIPI 0,335 1,27e-04
rs80845657 14:41396206 6,72 RPL6, TBX3 0,095 2,35e-03
rs329723588 15:152057161 6,81 SCLY 0,090 2,58e-03
rs338594773 16:70502947 5,90 EBF1 0,365 1,24e-02
rs333328959 18:8927486 5,15 BRAF, MKRN1, PPAR 0,069 4,99e-02

Egyetlen olyan I6kuszt taldltunk, amely 6sszefliggésbe hozhaté a 21. napi atlagos alomsuly
alakuldsaval, ezen l6kusz az 1. kromoszéman talalhato.

3.5.4. tabldzat: A 21. napi atlagos alomsullyal (M21D) kapcsolt lokusz genomi helye
(kromoszéma, pozicid), a kozeli legfontosabb gének, minor allélfrekvencia (MAF) és téves
azonositasi rata (FDR)

Marker
rs699316219

kr:pozicié -logioP
1:200350940 5,62

maker-kozli gének MAF FDR
ARF6, ABHD12B 0,461 0,117
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A fialdsok kozotti intervallum esetében az egyetlen szoros kapcsoltsagot mutaté SNP a 8.
kromoszéman talalhato.

3.5.

5. tabldzat: A fialasok kozotti intervallummal (IBL) kapcsolt l6kusz genomi helye

(kromoszéma, pozicid), a kozeli legfontosabb gének, minor allélfrekvencia (MAF) és téves
azonositdsi rata (FDR)

Marker kr:pozicié -log1oP marker-kozeli gének MAF FDR
rs81301813 8:140274549 7,56 PKD2, SPP1, MAPK10 0,438 1,35e-03

4. U) TUDOMANYOS EREDMENYEK

Az értekezésben a PhD-fokozat megszerzése (2000) utan végzett huszévnyi

kutatomunka eredményeinek egy részét foglaltam 6ssze, amelyek hazai forrasbél tamogatott
kutatasokbol szarmaznak. Az Uj tudomanyos eredményeket a tézisek fejezeteinek megfelel6
sorrendben ismertetem.

Szarvasmarha, DGAT1-TG-LEP vizsgalatok

DGAT1 gén esetében, holstein-friz fajtaban a 305 napos tej-, zsir- és fehérjehozam a GC
homozigéta teheneknél volt a legmagasabb, a GC/GC és az AA/AA genotipusu allatok
atlagai kozotti kiilonbség szignifikdnsnak bizonyult (p<0,05).

A TG gén tekintetében - husmarha fajtdkban (angus, limousin, charolais és magyar
tarka) - a TT genotipusu allatok hosszu hatizmadanak (LD) zsirtartalma volt a legmagasabb,
lényegesen meghaladta (p<0,05) a masik két genotipuscsoport eredményét.

Angus fajtaban a LEP és a TG |6kuszoknal a TT genotipust hordozd bikaknal tapasztaltuk
az intramuszkularis zsirtartalom legmagasabb értékeit a hosszu hatizomban
(m. longissimus dorsi, LD) és a féliginas izomban (m. semitendinosus, ST). A genotipusok
kozotti kilonbség a TG I6kusznal mindkét izomban, a LEP I6kusznal pedig csak a(z) ST
esetében volt szignifikans (p<0,05).

Angus fajtdban a DGAT1 Idkusz esetében az AA/AA genotipusu bikak intramuszkularis
zsirtartalma az emlitett két izomban (LD, ST) szignifikdnsan meghaladta (p<0,05) a tobbi
genotipusnal mért értékeket.

Napraforgdmaggal kiegészitett takarmanyozas esetén az intramuszkularis zsirtartalom
(LD) szignifikdns eltérést mutatott a kontrollcsoporthoz viszonyitva (p<0,05).

Tejel6 dllomanyokban (holstein-friz, jersey és magyar tarka) a GC/GC (DGAT1) genoti-
pusu teheneknél tapasztaltuk -a 305 napos laktacié soran- a legnagyobb tejtermelést.
Az AA/AA és GC/GC genotipusok kozotti kiilonbség szignifikdnsnak bizonyult (p<0,05).
A promoéter régioban talalhato leptin UASMS2 polimorfizmusra vonatkozo eredmények
—a tanulmany elkésziiltéig - nem alltak rendelkezésre a szakirodalomban.

Magyar tarka fajtaban, a CC (LEP) genotipust hordozé teheneknél, a 305 napos laktaci-
ora vonatkozo tejfehérje (%) szignifikans mértékben feliilmulta a tobbi genotipus (CT és
TT) eredményét (p<0,05).

A TG lékusz vizsgdalatanal a TT genotipusu teheneknél tapasztaltuk a teljes 305 napos
laktacidra vonatkozd legmagasabb tejzsir (%) értékeket, de a genotipusok kozotti
kilonbség csak a jersey fajtaban volt szignifikdns (p<0,05).
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Magyar tarka fajta, genomvizsgalatok

Négy U] lékusz (rs43284251, rs109210955, rs41630030, rs41642251) esetében
mutattunk ki kapcsoltsagot (—logioP>12) az intramuszkularis zsirtartalom
vonatkozasaban (1., 6., 13. és 17. kromoszéman).

Harom olyan SNP-t (rs41656753, rs42151703, rs137311103) azonositottunk, amely
kapcsoltsagot mutatott (-log1oP>9,5) a Fertilitas tenyészérték-indexszel (9., 28. és 29.
kromoszéman).

Két I6kusz (rs41628842, rs133063240) mutatott jelentés osszefliggést (-logi0P>22,7) a
Hus tenyészérték-indexszel, amelyek a 2. és a 11. kromoszédman talalhatok.

Sziirkemarha, genomvizsgalatok

Hét olyan SNP-t (rs132773663, rs134031509, rs133382330, rs135749221, rs109808712,
rs43651134, rs137560472) azonositottunk, amely kapcsoltsdgot (-logioP>12,87)
mutatott a becsilt tenyészértékkel (1., 3., 6., 9., 10. és 28. kromoszdman).

Az 1., 3., 9., 18. és 25. kromoszéman taldlhato hat I6kusz (rs42907907, rs135440681,
rs41593372, rs43602859, rs110433116, rs108961742 jelentds oOsszefliggést mutatott
(-log10P>11,50) a szarv szinével.

Sertés, myogenin vizsgalatok

Uj multiplex vizsgalati médszert dolgoztunk ki két MYOG polimorfizmus (GeneBank
azonositd: X89007 és X89209) egyidejl vizsgalatara.

A vizsgalt MYOG polimorfizmusoknal négy fajtdban (magyar nagyfehér, duroc,
mangalica, magyar lapaly) meghataroztuk az allél- és genotipus-frekvencia értékeit.
Megallapitottuk, hogy a BB genotipusu dllatok (X89209) szignifikdnsan magasabb
sulygyarapodasi értékeket produkaltak a tobbi genotipushoz képest.

MNF sertés, genomvizsgalatok

Harom olyan SNP-t (rs80878088, rs336610321, rs326153933) azonositottunk, amely
kapcsoltsagot mutat (-logi0P>6,0) az 0Osszes szliletett malacszammal (1., 6. és 13.
kromoszéman).

Hét |okusz (rs81382693, rs340060083, rs345681434, rs81459332, rs80882327,
rs81473286, rs319594780) mutatott jelentés Osszefliggést (-logioP>5,87) a sziletéskori
alomsdullyal (5., 6., 14., 16., 17. és X kromoszéman).

Hét olyan Idkuszt (rs81382693, rs340060083, rs80893810, rs80845657, rs329723588,
rs338594773, rs333328959) azonositottunk, amely kapcsolatban van (-logi0P>5,15) a
holtan sziletett malacok szamaval. Ezek a l6kuszok az 5., 6., 13., 14., 15., 16. és a 18-as
kromoszdman taldlhatoék.

Egy lokusz (rs699316219) mutatott 0sszefliggést (-logioP = 5,62) a malacok 21. napi
alomsulyaval az 1. kromoszéman.

Egy tovabbi I6kuszt (rs81301813) taldltunk a 8. kromoszéoman, amely a fialdsok kozotti
intervallummal mutatott kapcsoltsagot (-logioP = 7,56).
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