Valasz
Kusza Szilvia, a MTA doktora biralatara
Gaspardy Andras ,Afenotipus, a genotipus és a kérnyezet ellenérzésével
megvaldsitott precizios allattenyésztési kutatasok”

c. MTA Doktori értekezésérdl

Tisztelt Opponensem, Kusza Szilvia Professzor Asszony!

Kdszdnettel megkaptam biralatat. Készéném, hogy volt szives doktori értekezésem biralatat
elvallalni és elbiralni. Megjegyzéseire és kérdéseire az alabbiakban adom meg valaszomat.

Orémmel t6lt el, hogy a doktori disszertaciomat tudomanyos szempontbdl érdekesnek, és
kutatasaim eredményének nagy részét a gyakorlatban kézvetlen alkalmazhaténak tartja.
Megallapitja, hogy disszertaciom megfelel az MTA doktori kbvetelményeknek.

A disszertaciom formai szempontbdl is, hiszen jol strukturalt, a cimben jel6lt harmas felosztast
koveti. Tudomanyos nyelvezettel irédott. Figyelmes Opponensem néhany gépelési hibat és
kevésbe magyarosan fogalmazott mondatot talalt. Megemliti, hogy a Bevezetés nem kelléen
gazdag a dolgozat mélyebb megértéséhez. Kritikai észrevételeit koszoéndm.

Elfogadom allaspontjat, miszerint a preciziés allattenyésztés valds ideji adatgydljtésre,
szenzortechnoldgiakra, gépi tanulasi algoritmusokra, illetve a ,genotype to phenotype”
szemléletre épul. Véleménye szerint a dolgozatban bemutatott genetikai vizsgalatok nem
kapcsolédnak koézvetlenll a precizids allattenyésztés gyakorlati, termelésben megjelené
problémaihoz. Ennek megfeleléen hianyzik a genetikai és fenotipusos adatok kozoétti kdzvetlen
kapcsolat bemutatasa, az adatok dontéstamogatd rendszerekben valé hasznosulasa. Ezeket
is elfogadom, és szeretném hozzatenni, hogy amennyiben az értekezésemben Iévd
eredmények teljes mértékben megfelelnének ennek, akkor a cimben adott terilet komplett
preciziés rendszerének bemutatdsa szerepelt volna. Célom az egésznek része volt,
kutatasaimmal uj adalékok szolgaltatasa.

Tisztelt Opponensem a telijes genom kutatasok elérhetéségére hivja fel a figyelmemet. Ezeket
én is értékesnek tartom a fajtak még teljesebb, molekularis genetikai jellemzésére (Fron), a
genomialis tenyészérték becslésére, stb. Bizom, hogy nekem is részem lesz még ilyen
feldolgozasban. Bemutatott genetikai vizsgalataimban, azonban az anyai hattér megallapitasa
volt fontos. Miért? A matrilinearis diverzitas fenntartasahoz. Hogyan hasznosul ez a
hétkdznapok preciziods allattenyésztésében? Amiben még jobban bizom, olyan fajtameg6rzési
program kifejlesztése, ami ezeket az adatokat is tarolja, figyelembe veszi a dontéshozatalkor,
felkinal egyedeket tovabbtenyésztésre, ugyanakkor figyelmezteti a tenyésztét bizonyos
egyedek sziikségszer(i tovabbtenyésztésére. Itt a fenotipussal valé kapcsolat — miutan
alapjaiban nem kodolé régiérol van sz6 — kevésbé jon szamba. Ugyanakkor, magam részéré|
is indokoltnak tartom a fenotipus rogzitését, talan egyszer az 6shonos fajtakban a genomialis
tenyészértéket, tovabba -szelekciot és beépitését a fajtameg6rzd algoritmusba.

Ezzel kapcsolatban halasan k6széndém Kusza Szilvia Professzor Asszonynak megallapitasat,
miszerint alkalmazott kutatasi eredményeim hozzajarulnak az allattenyésztés fejlesztéséhez.

Kutatdsaim eredményét igyekeztem rangos nemzetkdzi folydiratokban megjelentetni. A
disszertaciom nyolc ilyennek tarthaté kozleményre alapul. Ebbél 6t az Acta Veterinaria
Hungarica angol nyelvii Q2-es szaklapban, ami a Magyar Tudomanyos Akadémiahoz kothetd.



MTA doktori palyazatom beadasat kdvetéen négy ujabb hasonléan értékes cikklnk jelent meg,
bar ugyanazon ujsagokban: Animals Q1 utolsé szerz8, Veterinary Sciences Q1 elsé szerzd,
Agriculture Q2 elsd szerzd és Veterinary Medicine and Science Q1 koztes szerzd. Ezek
Osszesitett impakt faktora 10. Opponensem javaslatat megfogadom és igyekszem
diverzifikaltabb publikacios stratégiat kdvetni.

A ,nem” és ,ivar’ kapcsan elfogadom Opponensem véleményét. Valdban, az olvasast konnyité
jobb megoldas csak az egyik hasznalata, amit legyen az ivar (sex, allatokkal foglalkoz6é angol
kéziratokban a gender hasznalatat toroltetik).

A fehér rackak kapcsan sajnalom, hogy maradt elirds az értekezés szévegében.

Opponensem kérdést tett fel a székely 16 eredetével kapcsolatban. A citalt mondat (,Mivel a
HG Q az azsiai lovakra jellemz8, a vizsgalt székely 16 allomany haplotipus-eloszlasa a
honfoglalaskor keletr6l behozott magyar lovak keleti eredetét tikrozheti.”) feltételes modban
irodott, mert Opponensemmel egyitt ugy érzem, hogy a vizsgalatunk erre egyértelmii
bizonyitékkal nem tud szolgalni, és kétségtelenll hidnyzik az érkezezésembdl az ide
vonatkozé forrasmunka. Igazsaganak hatteréll Kovacsy Béla és Monostori Karoly munkajara
(A6 és tenyésztése) hivatkozom, melyben 86k Magyarorszag lotenyészés térténetében az elsé
korszakként a magyar 16 korszakat nevezik meg. Ez a korszak ,azé a I6¢é, a melyen &seink
Attila 6rokét maguknak elfoglaini Azsiabdl kijsvének. Ezen korszakot a honalapitastél a
mohacsi vészig (15626) lehet szamitani.”

A székely 16 demografiai és filogeografiai torténetének nagyobb felbontasu vizsgalatara
teliesebb genetikai mintdzatra van szikségunk. Ez kiterjed a mitogenom (pl. citokrom b gén)
és féként a nuklearis genom (STR és SNP) vizsgalatara. Nagyon fontos megbizhat6
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filogeografiai elemzésiiket maximum likelihood és Bayes-féle Markov-lanc Monte Carlo
(MCMC) modszerek alkalmazasaval végezték. Az Y-kromoszama him specifikus szakaszanak
vizsgalata az apai hattér felderitést szolgalja. Az Y-kromoszéma rendkivil informativ
szekvencia-diverzitast mutat, ami alatamasztja az orientalis vonalak ndovekvé tenyésztési
hatasat az elmult 1500 évben. Bozlak és mtsai (2010) ennek 5 Mb hosszisagu részét
hasznaltak fel és megallapitottak a mai mén vonalak k6zés, a haziasitas kdzpontjaba mutatéd
kdz0Os eredetét.

A cikta fajtara jellemzd prion genotipus el6fordulasra jeles Opponensem is rakérdez. Szabo és
Komlési professzor uraknak adott valaszomat a kovetkezbékkel tudom kiegésziteni.
Megnéztem a cikta fajta rizikd csoportjainak alakulasat tenyészetenként. Azt allapitom meg,
hogy nincs lényeges kuldonbség a tenyészetek kozott. Ebbél arra kovetkeztetek, hogy a
tenyészkivalasztasban nincs eltéré preferencia, ami kihatna a teljes allomany genetikai
meghatarozottsagara.

Kusza Szilvia Professzor Asszony rakérdez a precizios allattenyésztés eszkdzeire a juh és
szarvasmarha fajokban. Az érkezés részét nem képezi a kér6dzés aktivitasanak sajat tovabbi
vizsgalata kapcsolatba hozva azt a tégygyulladassal (Gaspardy és mtsai, 2015). A kér6dzés
aktivitas felhasznalhatosagardl kozleményben szamoltunk be (Ari és mtsai, 2015).
Szerencsém volt részt venni és a statisztikai adatfeldolgozast elvégezni a szarvasmarha
intravaginalis termométer alkalmazhatésaganak értékelésében az ellés varhaté idejének
el6rejelzése céljabdl hazai holstein-friz allomanyban (Choukeir és mtsai 2020).

Masik Opponensi valaszként ezekrdl részben szamot adtam. A szarvasmarhaban még
feltétlentl szikséges megemliteni a labtranszpondert, mint ivarzas megfigyelé tejhasznu



allomanyokban. Husgulyakban inkabb az ,ugrasérzékelét” (mount detector), ami jelet kild a
kdzponti szamitogépre és jelzi az anyatehén ivarzasat. Az anyatehén ivarzasanak és a bika
Lerdeklédésének” érzékelésére a tehén és a bika elektromos azonositdéinak hosszan
egymashoz kozeli helyzete ad tampontot a Moocall rendszerben. Az ivarzas megfigyelésében
a kérbdzés aktivitasanak nyomon kovetése is szerephez jut, mert ivarzds napjai alatt
érzékelhetéen csokken az étvagy, csokken a kérédzésben toltott id6. A juhban napjainkban
kezdenek ezek az eszkdzok atalakitasokkal megjelenni. Ebben a fajban kilénds szerephez jut
ma az egészségi allapot, a kondicié precizids technikakkal valé folyamatos ellenérzése. Az
€l6skodok jelenlétének azonositdsa molekularis genetika uton. Ide hozhaté a makrobiom
vizsgalatok kiterjesztése a juh fajra is. Megvaldsithaték genetikai vizsgalatok un. in vivo
screening formajaban génfunkciok/gén expresszalédas online megallapitasara életkor,
életszakasz, vagy élettani folyamat flggvényében. Nyilvan, ezek koéltségesek, allatkisérleti
engedélyhez kotottek és leginkabb betegség modellekként szolgalnak laboratériumi allatok
felhasznalasaval.

Az ember acetylserotonin methyltransferase (ASMT) gén promoter szakaszaban SNP
mutacioét észleltek, ami a gén csdkkent mikodését okozza, ezaltal csdkkentve a melatonin
termel6dését N-acetylserotoninbdl (Kripke és mtsai, 2011). Az N-acetylserotonin aktivalja a 2-
es tipusu neurotréf tirozin-kinaz receptort (TRKB), egy agyi eredetli neurotrof faktor (BDNF)
receptort, amely az NTRK2 génrél irédik. A BDNF TRKB-hez val6 kétédése modulalhatja a
neuronalis tulélést, a neurogenezist és a szinaptikus plaszticitast, 6sszefliggésbe hozhatd
depressziés zavarral. Juh melatonin receptor gén (MTNR1A) promoter szakaszaban 6t SNP-
t fedezett fel He és mtsai (2019). Ezekbdl kettd igazolt kapcsolatban all a reprodukcios
aszezonalitassal és egy az alomszammal. Carvajal-Serna és mtsai (2022) dsszefliggést
talaltak a melatonin receptor gén (MTNR1A) polimorfizmusok és arylalkylamine-N-
acetyltransferase (AANAT) and N-acetylserotonin-O-methyltransferase (ASMT) enzimek
termelédésének aktivitasa kdzott, ami magyarazhatja a kosok szezonalis ivari aktivitasat. A
PER2 éragén mutans valtozata fényre alacsony érzékenységet eredményez és perzisztald
melatonin termelédés a kévetkezménye emberben (Akiyama és mtsai, 2017).

Koszdndm Opponensem véleményét az Uj tudomanyos eredmények szamossagat tekintve,
értekezésem nyilvanos vitara bocsatasra javaslasat.

Tisztelettel,

Gaspardy Andras
Budapest, 2025. majus 16.
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