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1. BEVEZETES ES CELKITUZES

A husmarhatenyésztés — melyben a limousin fajta kiemelt szerepet
jatszik — a hazai allattenyésztés egyik legdinamikusabban fejlodd
agazata, annak ellenére, hogy a marhahus el6allitasdban a hushasznu
allomanyok mellett a tej- és kettds hasznositasu fajtak is meghatarozo
aranyt képviselnek.

A husmarhaagazat tovabbi fejlesztése — mind gazdasagi, mind pedig
tenyésztési szempontbol — igen fontos feladat. Ezen a téren tartalékok
els6sorban az allomanyok szaporulati és valasztasi eredményeinek
javitasaban, a jarulékos koltségek csokkentésben, ill. a takarékosabb
tartasi és takarmanyozasi megoldasok alkalmazéasaban rejlenek.

A husmarhaallomanyok szaporodasbiologiai teljesitménye akkor
tekinthet6 kedvezdnek, ha a valasztott borjak ardnya a fedeztetett
tehénallomany Iétszdmanak legaldbb 86 szazalékat képviseli.
Megfeleld tartasi koriilmények esetén minden tehén évente borjazik,
mikdzben az ellési iddszak nem hosszabb 90 napnal.

A hutshasznositdsu tehén f6 terméke a valasztott borju. Emiatt a
valasztasi eredmények javitasa, ill. a valasztasi suly novelése fontos
feladat, akar tenyészallatként, vagy hizé alapanyagként-, akéar
exporttermékként tekintjiik azt.

A limousin fajta  kiilonb6z6  értékméré  tulajdonsagainak
populéciogenetikai elemzése, az eddig alkalmazottak mellett egyéb
tenyészértékbecslési modszerek kiprobalasa, azok dsszehasonlitasa, ill.
a legcélravezetobb modszer kivalasztasa e téren a segitségiinkre lehet.
Az utobbi években elterjedt a mikroszatellit markerek alkalmazasa a
szarvasmarha-tenyésztésben. Nagyfokti polimorfizmusa miatt e
markertipus hatékonyan alkalmazhaté az A4llattenyésztés szadmos
teriiletén, igy a husmarhatenyésztésben is, elsdésorban populacidok
genetikai szerkezetének vizsgalatara, ill. allomanyok kozotti genetikai
tavolsag becslésére.

Tekintettel arra, hogy limousin fajtdban — ilyen szempontbdl —
nemzetkdzi viszonylatban is kevés informacidé all rendelkezésre,



hazankban pedig egyaltalan nincs adat erre vonatkozoan, jelenlegi
vizsgalatunk mindenképpen hidnypoétlonak szamit.

Mivel a hazai exportorientalt hismarhadgazat 6 terméke a kiilpiacokon
értékesitett valasztott borj, a jelen munka nagy részét kitevd
populécidgenetikai elemzés és tenyészértékbecslés alapja a borjak 205-
napos valasztasi stlya. E vizsgalatok eredményei remélhetdleg
hozzajarulnak majd a valasztasi suly tenyészt6i uton torténd tovabbi
novelésehez.

Ugyancsak jelentds lehetdség egyes molekularis genetikai modszerek
alkalmazasa, amelyek hatékonyabbd tehetik a tenyésztéi munkat,
pontosithatjdk a szelekciot, ezaltal gyorsithatjdk a genetikai
elérehaladdst. Munkam madsik részében ezen a teriileten igyekeztem
vizsgalatokat végezni €s ijabb, hasznosithatd eredményekhez jutni.

Kutatasaim céljat a kovetkezoképpen fogalmaztam meg:

1. Munkam célja volt, hogy értékeljem, hogyan alakulnak a hazai
limousin alloményok borjaindl a vélasztasi stly genetikai
paraméterei, els6sorban e tulajdonsag Oroklddhetosége
kiilonb6zé modellekkel, eltérd (fajtatiszta, ill. keresztezett)
adatbazison vizsgalva.

2. Cél volt tovabba az apa- és egyedmodellek Osszehasonlitasa
tényleges adatok alapjan, ill. a modellek altal becsiilt variancia-
komponensek és genetikai paraméterek értelmezése.

3. Tovabbi célom volt a tenyészbikak tenyészértékének becslése
kiilonb6zé modellekkel (BLUP apa- és egyedmodell), eltérd
genotipusu (fajtatiszta, keresztezett, vegyes genotipus) rokoni
(oldalédgi rokon, ivadék) adatbazison. Kivancsi voltam a
kiilonbozé becslések eredményeinek hasonldsagara, illetve
kiilonbségére.



Szerettem volna valaszt kapni arra a kérdésre is, hogy az apak
fajtatiszta és keresztezési tenyészértéke mennyiben kiilonbozik
egymastol, ill. a tenyészbikdk eltér6 BLUP modellekkel
felallitott rangsora hogyan viszonyul egymashoz.

Ossze kivantam hasonlitani tovabba a limousin tenyészbikak
rangsorat direkt, illetve anyai tenyészértékiik alapjan. Fontosnak
tekintettem azt az informaciot, hogy milyen a kapcsolat a kétféle
tenyészérték kozott.

Vizsgélni szdndékoztam a limousin borjak 205-napos sulyanak
tényleges, mért értékei alapjan meghatarozhat6 fenotipusos-, és
a kiilonb6z6 tenyészértékbecslési moddszerekkel becsiilt
tenyészértékek alapjan megrajzolt genetikai trendjét.

Tekintettel arra, hogy a hazai szarvasmarha fajtdkban, a
sziitkemarha kivételével, nem végezték el az allomanyok
genetikai markereken alapuld populdcidgenetikai felmérését,
mindenképpen indokoltnak tartottam a limousin allomanyunk -
ilyen szempontbdl torténd - vizsgalatat is. Fontosnak tartottam
tovabba az egyes részpopulaciok egymdshoz viszonyitott
elhelyezkedésének, genetikai tavolsaganak megallapitasat, ill. a
beltenyésztettség mértékének elemzesét.



2. ANYAG ES MODSZER

A limousin borjak 205-napos sulyanak genetikai paraméterei és ennek
alapjan végzett tenyészértékbecslésre kiterjedd munkénk sordn a
Limousin és Blonde d’ Aquitaine Tenyésztok Egyesiiletének adatbazisat
hasznaltuk.

A vizsgalat elsé részében alkalmazott apa- €s egyedmodellel torténd
értékeléshez, a fajtatiszta és keresztezési tenyészérték becsléshez 13
613 borju valasztasi suly és valasztasi életkor adatat vettiik figyelembe,
amelyek 37 hazai tenyészetben 1992 ¢és 2009 kozott, 110 limousin
apatol sziilettek. A vizsgalatban 9233 fajtatiszta és 4380 keresztezett
borju szerepelt.

A vizsgalat masodik részében a direkt ¢és az anyai tenyészértékbecslés
soran 44 fajtatiszta limousin és 23 limousin X magyar tarka keresztezett,
Osszesen 67 tenyészet adatbazisa szerepelt, 240, illetve 98, 0sszesen
338 limousin tenyészbikaval, és 15437, valamint 4327, 6sszesen 19764
borjuval.

Az elézéekben bemutatott adatbazisokat kiilonb6zé BLUP modellekkel
értékeltiik ki. Vizsgalataink soran négy kiillonb6z6 modellt allitottunk
O0ssze, majd az ezekkel kapott eredményeket egymassal
Osszehasonlitottuk. A négy modell koziil kettd apamodell, kettd pedig
egyedmodell volt. Mind az apamodellt, mind pedig az egyedmodellt a
fajtatiszta borjak adatbéazisain (adatbazis 1.) és keresztezett borjak
adatbazisan (adatbazis 2.), kiilon-kiilon lefuttattuk. Szamitasaink soran
egyetlen tulajdonsagot, a valasztasi sulyt értékeltiik. Vizsgalatunk elsd
részében direkt fajtatiszta és direkt keresztezési-, amig a masodikban
direkt, illetve anyai fajtatiszta ¢&s keresztezési tenyészértéket
becsiiltiink.

A populéciogenetikai vizsgalatban 16 hazai limousin populaciobol
szarmazo 3443 egyed (1520 bika és 1924 tehén) vett részt. A
tenyészetek elhelyezkedésére, az allomany Osszetételére, ill. az
eredmények kiértékelésére vonatkozo adatok szintén a hazai Limousin
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¢s Blonde d’Aquitaine Tenyésztok Egyesiilete adatbazisabol
szarmaznak. A vérmintdk begylijtésére a rutinvizsgalatnak szamitd
szdrmazasellendrzések alkalméval keriilt sor.

A vizsgélatban alkalmazott 18 mikroszatellit marker hasznélatat a
Nemzetkozi Allatgenetikai Tarsasag (International Society of Animal
Genetics, ISAG) javasolja szarvasmarha szarmazasellendrzési
vizsgalatokhoz ¢és az akkreditdlt nemzetkézi laboratoriumok
eredményeinek Osszehasonlitasahoz. Ezek a markerek a kovetkezok:
BM1818, BM1824, BM2113, CSRM60, CSSM66, ETH10, ETH225,
ETH3, ILSTS006, INRA23, MGTG4B, RM067, SPS113, SPS115,
TGLA 122, TGLA126, TGLA227 és TGLAS3.

A Hardy-Weinberg egyenstuly vizsgéalatat ¢és a  populéacid
differencidlodasara vonatkozo elemzést a Genepop 4.2.1, FSTAT
2.9.3.2 és Arlequine szoftverekkel végeztem. A Hardy-Weinberg teszt
P értékének meghatdrozasat minden lokusz és minden gulya esetében
elvégeztem. A null allélek vizsgalatait minden l6kusznal Genepop és
Micro-Checker (version 2.2.3) szoftverrel végeztem. A heterozigozitas
vart (expected heterozygosity, He) és valos (observed heterozygosity,
Ho) értékeit, a beltenyésztettségi egylitthatot (inbreeding coefficient,
Fis) és a genetikai tavolsadgot (genetic distance, Fs) a Genalex 6.5
szoftverrel hatdroztam meg. Az adatok ellenérzésére FSTAT ¢és
Genepop szoftvert hasznaltam. Az allatok csoportokba (cluster, K)
soroldsédhoz a Structure programot (Evanno-féle szimulaciés modszert),
ill. a BAPS 6.0 szoftvert hasznaltam. Az 4llatok alléfrekvencia-értékei
¢s a mikroszatellit markerek adatai alapjan, Genalex 6.5 szoftver
segitségével, fokomponens-analizist (Principal Component Analysis,
PCA) végeztem, amely egy tobbvaltozos statisztikai modszer és az
adatredukcids eljarasok kozé tartozik. A Nei-féle genetikai tdvolsagok
meghatarozasat Poptree szoftverrel végeztem. Az egyedek csoportokba
sorolasat a Genalex és Geneclass 2.0 softverrel végeztem a Bayesi
modszer alapjan.



3. EREDMENYEK ES ERTEKELESUK

A négy kiilonboz6 BLUP modellel az apak véalasztasi

tulajdonsagra becsiilt tenyészértéke alapjan négy kiillonb6z6 rangsort
kaptunk. A tenyészértékbecslés eredményei azt mutattdk, hogy a
valasztasi suly tulajdonsag Oroklodhetdsége a kiillonbozd futtatasok
eredményei alapjan meglehetdsen tag hatarok kozott valtozott, de
annak értékei gyenge ¢€s jo kozottiek voltak.

A limousin fajtaji apak ivadékainak szamat, az elsé adatbazisok
alapjan, kiilonb6z6 BLUP modellekkel becsiilt valasztasi stly
tenyészértékét, illetve az e tenyészértékek alapjan felallitott rangsorat a

1. tablazatban mutatom be.

1. tablazat: A limousin apak 205-napos valasztasi suly tulajdonsag alapjan becsiilt
direkt tenyészértéke és rangsora

Apamodell Egyedmodell

Apa Modell 1 Modell 2 Modell 3 Modell 4
szama (adatbazis 1.) (adatbazis 2.) (adatbazis 1.) (adatbazis 2.)
(KLSZ) Adat- | Adat- Fajtatiszta Keresztezett Fajtatiszta Keresztezett
bazis | bazis populdciéban populdciéban populacidban populdciéban
1. 2. TE SR TE SR TE SR TE SR
9034 41 298 -0,24 7 -7,53 15 -1,99 6 -1,45 6
11572 298 325 -2,81 12 -9,80 17 -8,56 11 -10,72 10
12015 612 907 -1,90 9 -10,06 18 -8,96 13 -15,84 15
12946 232 259 +1,80 5 -7,36 14 -3,15 7 -11,87 11
13098 917 1483 +1,75 6 -9,09 16 -1,02 4 -10,64 9
13869 244 277 -1,60 8 -6,93 13 -5,93 9 -11,98 12
14284 157 198 -8,16 16 +6,07 9 -15,60 18 -20,78 17
14473 148 201 -8,43 18 +10,22 4 -14,49 17 -13,85 13
14474 184 250 -6,15 15 +9,69 5 -10,77 15 -15,31 14
14476 188 236 -5,91 14 +9,66 6 -12,05 16 -16,78 16
14602 37 187 -8,16 17 -2,77 10 -9,21 14 -22,65 18
14684 721 935 -8,43 19 -3,60 11 -21,15 19 -23,11 19
14712 55 188 +13,79 1 -23,95 20 +25,99 1 +17,29 1
15250 531 687 -14,15 20 -15,13 19 -30,80 20 -39,61 20
16444 436 524 +7,68 2 +9,05 8 +11,94 2 +11,64 4
16496 222 242 -3,13 13 +12,14 3 -7,03 10 -4,15 7
16854 173 239 +3,42 4 +17,65 1 -1,29 5 +13,41 3
17031 150 185 -2,59 11 -5,47 12 -8,59 12 -8,64 8
17562 121 191 +7,40 3 +15,47 2 +4,40 3 +10,97 5
18853 199 203 -1,99 10 +9,30 7 -4,18 8 +15,90 2

FA 9233 | 18746 214,8+5,1 227,4+11,5 214,845,1 227,4+11,5

KLSZ = az apa kozponti lajstromszama; N = az apa ivadékainak a szama; TE = tenyészérték (kg); SR = a
tenyészértékek alapjan feldllitott rangsorban 1évé pozicié FA= populdcié féatlaga (kg)




Eredményeink alapjan egyértelmiien megallapithatd, hogy valamennyi
apa esetén a négy kiilonb6z6 BLUP modellel mas és mas
tenyészértékeket becsiiltliink a valasztasi suly tulajdonsagra. A legtobb
apa esetén a tenyészértékek populacidatlaghoz viszonyitott iranya
(Javito vagy ronto hatas) ugyan hasonl6 volt, de a szdmszert értékekben
nagyon nagy kiilonbségeket talaltunk kozottik (pl.: 16444-es apa
tenyészértékei a valasztasi suly tulajdonsagban: modell 1: +7,68 kg;
modell 2: +9,05 kg; modell 3: +11,94 kg; modell 4: +11,64 kg).
Mindezek mellett vizsgalatunk soran talaltunk olyan apdkat is (pl.: a
18853-as apa), melyek tenyészértéke a valasztasi stuly tulajdonsagra
nézve fajtatiszta populacidkban rontd hatasu, de a vegyes genotipusu
allomanyban javitd hatasu volt. A négy modell koziil a legkiugrébb
eredményeket a keresztezett alloméanyon futtatott apamodell (modell 2)
esetén tapasztaltuk. Az ezzel a modellel becsiilt tenyészértékek szamos
apa (pl.: 14712-es apa tenyészértékei a valasztasi suly tulajdonsagban:
modell 1: +13,79 kg; modell 2: -23,95 kg; modell 3: +25,99 kg; modell
4: +17,29 kg) esetén nemcsak irdnyaban, de abszolut értékben nézve is
jelentdsen eltértek a masik harom modellel kapott adatoktol. A fentiek
kovetkeztében a limousin apak négy kiilonboz6 BLUP modellel
becsiilt, a valasztasi suly tulajdonsagra iranyul6 tenyészértéke alapjan
felallitott rangsoraiban is szamottevo kiilonbségeket talaltunk.

A masodik adatbazison, egyedmodellel végzett, direkt- és anyai hatasra
iranyuld tenyészértékbecslés eredményét a 2. tablazat

foglalja 6ssze. Az egyedmodellel becsiilt direkt és anyai tenyészérték
alapjan a vizsgalt limousin tenyészbikdk rangsora az eldbbiekhez
képest nagyobb kiilonbséget mutatott, nevezetesen egymassal
ellentétesen alakult, azaz a kétféle tenyészérték szerinti rangsor
egymassal negativ eldjelli rangkorrelacios egyiitthatot mutatott.



2. tablazat: A legtdbb ivadékkal rendelkez6 apak 205-napos stly
egyedmodellel becsiilt direkt- és anyai tenyészértéke a vizsgalt iddszakban

alapjan,

Valasztasi suly (kg)

Fajtatiszta dllomanyban

Keresztezett dllomanyban

KLSZ
Tenyészérték Tenyészérték

N Direkt Anyai N Direkt Anyai
9034 61 +2,82 +0,88 394 -5,16 +0,27
12015 608 -7,17 -12,30 257 -18,30 +14,10
12470 43 +7,75 -6,18 50 -4,41 +2,28
12481 88 +1,06 -5,65 66 -14,63 +7,78
12482 54 +11,37 -1,29 54 -16,61 +11,74
12483 79 +7,88 -8,94 56 -20,60 +12,97
12484 72 -1,22 +6,74 59 -10,48 +7,64
12485 49 +9,15 -0,28 60 -13,26 +8,64
13098 1019 -3,17 +3,88 516 +0,13 +0,93
13869 259 -10,88 -4,31 31 +6,38 -5,41
14284 177 -16,77 +4,99 48 +0,08 -0,05
14473 185 -10,27 +2,66 55 +13,07 -10,15
14474 216 -6,51 +4,73 77 -7,31 +4,46
14475 109 -6,39 +2,62 32 +10,09 -6,65
14476 207 -8,09 +4,65 51 -6,58 +4,34
14602 52 -4,13 -1,36 198 -22,89 +13,12
14684 792 -21,92 -3,18 107 -5,73 +3,81
14709 66 -18,34 +10,11 80 +29,46 -19,42
14714 37 -1,43 +0,79 119 +12,85 -8,47
15250 619 -35,39 +22,97 165 -60,03 +39,56
16444 485 9,74 +4,97 62 +12,80 -8,44
16851 80 -10,85 +23,90 36 +7,09 -4,68
16854 202 +1,63 -1,66 45 +33,78 -23,41
17562 153 +3,11 +0,53 52 +23,80 -16,48
21207 86 -8,63 -4,66 31 +21,38 -14,59

Fé4tlag (+SE) 225,7+3,8 221,5+1,23

N = az apa ivadékainak (borjainak) a szama
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Az eredmények arra is felhivjak a figyelmet, hogy ugyanazon
tenyészbikak direkt tenyészértéke és anyai tenyészértéke egymassal
negativ kapcsolatban all. Nevezetesen, ha egy tenyészbikat direkt
tenyészértéke alapjan hasznalunk termékenyétésre a 205-napos suly
elsé generdcioban torténd javitasa érdekében, akkor arra szdmithatunk,
hogy az elsd generdcios iiszOk ivadékainak anyai teljesitménye
gyengébb lesz, vagyis a tenyészbika unokdinak teljesitményében
minden bizonnyal romlas kovetkezik be. Ez mind fajtatiszta tenyésztés,
mind keresztezés esetén valoszinlisithetd.

Megfontoland6, hogy az egyes limousin tenyészbikak kiilonbozd
(fajtatiszta, keresztezési, direkt, anyai) tenyészértékét célszerii becsiilni,
¢s ezek koziil azt kell figyelembe venni, amilyen cé€lra a tenyészbikat
hasznalni kivanjuk.

A populacidgenetikai vizsgalatban 288 y? teszt koziil 38 esetben
szignifikans eltérés mutatkozott a Hardy-Weinberg egyensulytol
(P<0,05). Minden gulyaban heterozigota-talsily mutatkozott, a
legjelentdsebb a C allomanyban jelentkezett. Az allélgazdagsag értékei
4,31 (C populacio) és 5,21 (O populécio) kozott valtakoztak, egyéni
(privat) allélokat 9 lloméanyban lehetett kimutatni. Osszesen 38 allatnal
(a vizsgalt allatok 1,1%-a) talaltam egy vagy tobb egyéni allélt.

A populaciok  differencialoddsanak  megallapitdsara  iranyul,
paronkénti tesztek alapjan kijelenthetd, hogy a B-K populécio-par
kivételével, minden gulya elkiiloniilt egységként kezelhetd (P<0,05).
Fékomponens-analizis (PCA) alapjan két populacié (C ¢és E)
kiilonbozik jelentdsen a tobbitdl P<0,000 (1. dbra).
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1.

A populaciok differencidlodasanak abrazolasa

analizissel (PCA) kapott Fy értékek alapjan.
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A kék szinnel jelzett populacidk alacsony szinti genetikai elkiiloniilést
mutatnak. A piros szinnel jelolt C populacido mérsékelten elkiiloniil a
tobbi gulyatol, a szintén pirossal jelolt E populacio pedig mérsékelten
elkiiloniil a G, H, J, L, N, ill. P populaciotol. A tengelyeken jelzett %-
os értékek a teljes variancia aranyat jelentik az adott tengely mentén.

A populaciok Nei-féle genetikai tavolsaganak vizsgélata alapjan
(2.4bra) az A, C és N populaciok elkiiloniilt forméaban jelennek meg, de
a P allomany helyett (amelyiket a BAPS szoftver kiilonalloként kezelt)
itt az E populacio kiiloniilt el. Ez a megallapitas alatdmasztja a Fy
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értekek PCA vizsgalatanak eredményét. A fennmaradd csoportok
kiilonboznek legkevésbé egymastol.

2. dbra: A 16 limousin populaci6 UPGMA mddszerrel kapott dendrogramja. A
bootstrap értékek az agakon lathatok.
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Az A, C, N és E populaciok esetében a tulajdonosok tenyészallatot,
spermat, ill.  embriot  importdltak  Franciaorszagbol, ami
megmagyarazza a populaciok jol kovethetd differencialodasat. A C és
E populécidoban az importalt allatok szdma meghaladta az A és N
populécional tapasztaltat.
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4. UJ TUDOMANYOS EREDMENYEK

1. Megallapitottam, hogy apamodellel becsiilve a valasztasi suly
oroklédhetdsége (h?) fajtatiszta és keresztezett alloményok
kozott nem mutat eltérést, amig egyedmodellel becsiilve
jelentés a kiilonbség a fajtatiszta (h?=0,28+0,05) és a
keresztezett (h*=0,57+0,06) populaciok kdzott.

2. Ramutattam arra, hogy az adott limousin tenyészbikak
fajtatiszta, illetve keresztezett, rokoni adatbazisan végzett
tenyészértékbecslés eredménye alapjan az apak rangsora
szamottevoen kiillonbozik egymastol.

3. Elemzéseim alapjan rajottem arra, hogy a limousin tenyészbikak
direkt és anyai tenyészértéke, illetve az ezek alapjan felallitott
rangsor egymassal ellentétes. Nevezetesen, negativ a korrelacio
a valasztasi stuly alapjan becsiilt direkt és anyai tenyészérték
kozott.

4. Megallapitottam, hogy a hazai limousin fajtatiszta ¢és
keresztezett populaci6 borjainak 205-napos valasztasi sulyaban
annak ellenére, hogy kis mértékii fenotipusos javulds
tapasztalhatd, az elmult 20 évben nem volt érdemi genetikai
elérehaladas.

5. Elséként végeztem el a hazai limousin populécidok genetikai
differencidlodasdnak  vizsgalatdit mikroszatellit —markerek
segitségével. Megallapitottam, hogy a C és E populacio F
értékek alapjan mérsékelten elkiiloniilt a tobbi gulyatol.

6. Megvizsgaltam az all¢lgazdagsag értékeit 16 limousin
populécidban, ezek 4,31 (C populacio) és 5,21 (O populacid)
kozott valtakoztak. Egyéni (privat) allélokat 38 allatnal, 9
allomanyban (D, F, I, J, K, L, N, O és P) mutattam ki.
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Megallapitottam, hogy a vart és megfigyelt heterozigozitasi
értekek -a 16 limousin populdcidban- jelentésen nem tértek el
egymastol, a beltenyésztetségi koefficiens (Fis) alapjan nincs
beltenyésztettnek tekinthetd gulya a vizsgélt dllomanyban.
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