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Tisztelt Opponensem, Kusza Szilvia Professzor Asszony! 

Köszönettel megkaptam bírálatát. Köszönöm, hogy volt szíves doktori értekezésem bírálatát 

elvállalni és elbírálni. Megjegyzéseire és kérdéseire az alábbiakban adom meg válaszomat. 

Örömmel tölt el, hogy a doktori disszertációmat tudományos szempontból érdekesnek, és 

kutatásaim eredményének nagy részét a gyakorlatban közvetlen alkalmazhatónak tartja. 

Megállapítja, hogy disszertációm megfelel az MTA doktori követelményeknek. 

A disszertációm formai szempontból is, hiszen jól strukturált, a címben jelölt hármas felosztást 

követi. Tudományos nyelvezettel íródott. Figyelmes Opponensem néhány gépelési hibát és 

kevésbe magyarosan fogalmazott mondatot talált. Megemlíti, hogy a Bevezetés nem kellően 

gazdag a dolgozat mélyebb megértéséhez. Kritikai észrevételeit köszönöm. 

Elfogadom álláspontját, miszerint a precíziós állattenyésztés valós idejű adatgyűjtésre, 

szenzortechnológiákra, gépi tanulási algoritmusokra, illetve a „genotype to phenotype” 

szemléletre épül. Véleménye szerint a dolgozatban bemutatott genetikai vizsgálatok nem 

kapcsolódnak közvetlenül a precíziós állattenyésztés gyakorlati, termelésben megjelenő 

problémáihoz. Ennek megfelelően hiányzik a genetikai és fenotípusos adatok közötti közvetlen 

kapcsolat bemutatása, az adatok döntéstámogató rendszerekben való hasznosulása. Ezeket 

is elfogadom, és szeretném hozzátenni, hogy amennyiben az értekezésemben lévő 

eredmények teljes mértékben megfelelnének ennek, akkor a címben adott terület komplett 

precíziós rendszerének bemutatása szerepelt volna. Célom az egésznek része volt, 

kutatásaimmal új adalékok szolgáltatása. 

Tisztelt Opponensem a teljes genom kutatások elérhetőségére hívja fel a figyelmemet. Ezeket 

én is értékesnek tartom a fajták még teljesebb, molekuláris genetikai jellemzésére (FROH), a 

genomiális tenyészérték becslésére, stb. Bízom, hogy nekem is részem lesz még ilyen 

feldolgozásban. Bemutatott genetikai vizsgálataimban, azonban az anyai háttér megállapítása 

volt fontos. Miért? A matrilineáris diverzitás fenntartásához. Hogyan hasznosul ez a 

hétköznapok precíziós állattenyésztésében? Amiben még jobban bízom, olyan fajtamegőrzési 

program kifejlesztése, ami ezeket az adatokat is tárolja, figyelembe veszi a döntéshozatalkor, 

felkínál egyedeket továbbtenyésztésre, ugyanakkor figyelmezteti a tenyésztőt bizonyos 

egyedek szükségszerű továbbtenyésztésére. Itt a fenotípussal való kapcsolat – miután 

alapjaiban nem kódoló régióról van szó – kevésbé jön számba. Ugyanakkor, magam részéről 

is indokoltnak tartom a fenotípus rögzítését, talán egyszer az őshonos fajtákban a genomiális 

tenyészértéket, továbbá -szelekciót és beépítését a fajtamegőrző algoritmusba. 

Ezzel kapcsolatban hálásan köszönöm Kusza Szilvia Professzor Asszonynak megállapítását, 

miszerint alkalmazott kutatási eredményeim hozzájárulnak az állattenyésztés fejlesztéséhez. 

Kutatásaim eredményét igyekeztem rangos nemzetközi folyóiratokban megjelentetni. A 

disszertációm nyolc ilyennek tartható közleményre alapul. Ebből öt az Acta Veterinaria 

Hungarica angol nyelvű Q2-es szaklapban, ami a Magyar Tudományos Akadémiához köthető. 



MTA doktori pályázatom beadását követően négy újabb hasonlóan értékes cikkünk jelent meg, 

bár ugyanazon újságokban: Animals Q1 utolsó szerző, Veterinary Sciences Q1 első szerző, 

Agriculture Q2 első szerző és Veterinary Medicine and Science Q1 köztes szerző. Ezek 

összesített impakt faktora 10. Opponensem javaslatát megfogadom és igyekszem 

diverzifikáltabb publikációs stratégiát követni. 

A „nem” és „ivar” kapcsán elfogadom Opponensem véleményét. Valóban, az olvasást könnyítő 

jobb megoldás csak az egyik használata, amit legyen az ivar (sex, állatokkal foglalkozó angol 

kéziratokban a gender használatát töröltetik). 

A fehér rackák kapcsán sajnálom, hogy maradt elírás az értekezés szövegében. 

Opponensem kérdést tett fel a székely ló eredetével kapcsolatban. A citált mondat („Mivel a 

HG Q az ázsiai lovakra jellemző, a vizsgált székely ló állomány haplotípus-eloszlása a 

honfoglaláskor keletről behozott magyar lovak keleti eredetét tükrözheti.”) feltételes módban 

íródott, mert Opponensemmel együtt úgy érzem, hogy a vizsgálatunk erre egyértelmű 

bizonyítékkal nem tud szolgálni, és kétségtelenül hiányzik az érkezezésemből az ide 

vonatkozó forrásmunka. Igazságának hátteréül Kovácsy Béla és Monostori Károly munkájára 

(A ló és tenyésztése) hivatkozom, melyben ők Magyarország lótenyészés történetében az első 

korszakként a magyar ló korszakát nevezik meg. Ez a korszak „azé a lóé, a melyen őseink 

Attila örökét maguknak elfoglalni Ázsiából kijövének. Ezen korszakot a honalapítástól a 

mohácsi vészig (1526) lehet számítani.” 

A székely ló demográfiai és filogeográfiai történetének nagyobb felbontású vizsgálatára 

teljesebb genetikai mintázatra van szükségünk. Ez kiterjed a mitogenom (pl. citokróm b gén) 

és főként a nukleáris genom (STR és SNP) vizsgálatára. Nagyon fontos megbízható 

kontrollként a recens, illetőleg a jól azonosítható, a háziasítás régiójából kiáramló lovak ásatag 

mintái. A ló esetében az egyedek „keveredése” megnehezíti a magi genetikai információk 

fajtákba rendezését. mtDNS hipervariábilis régióját felhasználva Weinstock és mtsai (2005) a 

filogeográfiai elemzésüket maximum likelihood és Bayes-féle Markov-lánc Monte Carlo 

(MCMC) módszerek alkalmazásával végezték. Az Y-kromoszáma hím specifikus szakaszának 

vizsgálata az apai háttér felderítést szolgálja. Az Y-kromoszóma rendkívül informatív 

szekvencia-diverzitást mutat, ami alátámasztja az orientális vonalak növekvő tenyésztési 

hatását az elmúlt 1500 évben. Bozlak és mtsai (2010) ennek 5 Mb hosszúságú részét 

használták fel és megállapították a mai mén vonalak közös, a háziasítás központjába mutató 

közös eredetét. 

A cikta fajtára jellemző prion genotípus előfordulásra jeles Opponensem is rákérdez. Szabó és 

Komlósi professzor uraknak adott válaszomat a következőkkel tudom kiegészíteni. 

Megnéztem a cikta fajta rizikó csoportjainak alakulását tenyészetenként. Azt állapítom meg, 

hogy nincs lényeges különbség a tenyészetek között. Ebből arra következtetek, hogy a 

tenyészkiválasztásban nincs eltérő preferencia, ami kihatna a teljes állomány genetikai 

meghatározottságára. 

Kusza Szilvia Professzor Asszony rákérdez a precíziós állattenyésztés eszközeire a juh és 

szarvasmarha fajokban. Az érkezés részét nem képezi a kérődzés aktivitásának saját további 

vizsgálata kapcsolatba hozva azt a tőgygyulladással (Gáspárdy és mtsai, 2015). A kérődzés 

aktivitás felhasználhatóságáról közleményben számoltunk be (Ari és mtsai, 2015). 

Szerencsém volt részt venni és a statisztikai adatfeldolgozást elvégezni a szarvasmarha 

intravaginális termométer alkalmazhatóságának értékelésében az ellés várható idejének 

előrejelzése céljából hazai holstein-fríz állományban (Choukeir és mtsai 2020).  

Másik Opponensi válaszként ezekről részben számot adtam. A szarvasmarhában még 

feltétlenül szükséges megemlíteni a lábtranszpondert, mint ivarzás megfigyelő tejhasznú 



állományokban. Húsgulyákban inkább az „ugrásérzékelőt” (mount detector), ami jelet küld a 

központi számítógépre és jelzi az anyatehén ivarzását. Az anyatehén ivarzásának és a bika 

„érdeklődésének” érzékelésére a tehén és a bika elektromos azonosítóinak hosszan 

egymáshoz közeli helyzete ad támpontot a Moocall rendszerben. Az ivarzás megfigyelésében 

a kérődzés aktivitásának nyomon követése is szerephez jut, mert ivarzás napjai alatt 

érzékelhetően csökken az étvágy, csökken a kérődzésben töltött idő. A juhban napjainkban 

kezdenek ezek az eszközök átalakításokkal megjelenni. Ebben a fajban különös szerephez jut 

ma az egészségi állapot, a kondíció precíziós technikákkal való folyamatos ellenőrzése. Az 

élősködők jelenlétének azonosítása molekuláris genetika úton. Ide hozható a makrobiom 

vizsgálatok kiterjesztése a juh fajra is. Megvalósíthatók genetikai vizsgálatok ún. in vivo 

screening formájában génfunkciók/gén expresszálódás online megállapítására életkor, 

életszakasz, vagy élettani folyamat függvényében. Nyilván, ezek költségesek, állatkísérleti 

engedélyhez kötöttek és leginkább betegség modellekként szolgálnak laboratóriumi állatok 

felhasználásával. 

Az ember acetylserotonin methyltransferase (ASMT) gén promóter szakaszában SNP 

mutációt észleltek, ami a gén csökkent működését okozza, ezáltal csökkentve a melatonin 

termelődését N-acetylserotoninból (Kripke és mtsai, 2011). Az N-acetylserotonin aktiválja a 2-

es típusú neurotróf tirozin-kináz receptort (TRKB), egy agyi eredetű neurotróf faktor (BDNF) 

receptort, amely az NTRK2 génről íródik. A BDNF TRKB-hez való kötődése modulálhatja a 

neuronális túlélést, a neurogenezist és a szinaptikus plaszticitást, összefüggésbe hozható 

depressziós zavarral. Juh melatonin receptor gén (MTNR1A) promóter szakaszában öt SNP-

t fedezett fel He és mtsai (2019). Ezekből kettő igazolt kapcsolatban áll a reprodukciós 

aszezonalitással és egy az alomszámmal. Carvajal-Serna és mtsai (2022) összefüggést 

találtak a melatonin receptor gén (MTNR1A) polimorfizmusok és arylalkylamine-N-

acetyltransferase (AANAT) and N-acetylserotonin-O-methyltransferase (ASMT) enzimek 

termelődésének aktivitása között, ami magyarázhatja a kosok szezonális ivari aktivitását. A 

PER2 óragén mutáns változata fényre alacsony érzékenységet eredményez és perzisztáló 

melatonin termelődés a következménye emberben (Akiyama és mtsai, 2017).  

 

Köszönöm Opponensem véleményét az új tudományos eredmények számosságát tekintve, 

értekezésem nyilvános vitára bocsátásra javaslását. 

 

Tisztelettel, 

 

Gáspárdy András 

Budapest, 2025. május 16. 
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