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AZ ERTEKEZESBEN MEGTALALHATO SZAKKIFEJEZESEK
MAGYARAZATA

ABBVE: Across Breed Breeding Value Estimation (fajtdk kozti
tenyészértékbecslés), a fajtatiszta alloményok mellett azok
keresztezett ivadékait is becslik.

Allél: alternativ gén- vagy szekvenciavaltozat a kromoszoma adott

helyén.

All¢lgyakorisag: adott allélok aranya adott l6kuszon

Besorolési teszt: statisztikai eljaras, amellyel az egyedeket genotipus
adataik alapjan hozzd lehet rendelni ahhoz a populacidhoz,
amelyhez a legvaldsziniibb értékkel tartozik, fiiggetleniil az egyed
mintdjanak gytjtési helyétol.

BIF: Beef Improvement Federation (A marhahus mindségének javitasat
szolgalo szervezet).

Bootstrap érték: A bootstrap érték %-ban fejezi ki, hogy hany esetben
egyezett az adott elagazasban a kapott filogenetikai fa a kiindulasi
adathalmazbol kapott eredetivel. A 85-100% bootstrap érték
magasnak  tekinthetd, az  adott eldgazds  topologidja
alatdmasztottnak vehetd. A 75-84% bootstrap érték mérsékelten,
mig az 50-74% csak alacsonyan tamogatja az adott elagazas kapott

BV: Breeding Value (tenyészérték).

Chip (SNP): kis feliileten, nagy stirliségben jelen 1évé DNS szekvencidk
Osszessége, mely szekvencidk ismert SNP véltozatokat képesek
azonositani.

DFREML: Derivative Free Restricted Maximum Likelihood (variancia-

komponensek vizsgélatara alkalmas szoftver).
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DNS marker: olyan genomidlis hely, lokusz, ahol a populaciora
vonatkoztatva ketté vagy tobb valtozat, allél talalhatdé meg. A
DNS-markerek leginkabb elterjedt valtozatai a mikroszatellitek és
az SNP-k.

Egygénes oroklés: A vizsgalt tulajdonsagot egy gén hatarozza meg (pl.
szin).

FDR: False Discovery Rate, téves azonositasi rata v. hibas felderitési
arany. Annak a valdsziniisége, hogy rossz eredményt fogadunk el
(false positive).

Fenotipus: az adott egyed kiilsé vagy mérhetd tulajdonsagai, illetve
tulajdonsdgainak Osszessége.

Fis: beltenyésztettségi koefficiens, az egyed beltenyésztettsége a sajat
alpopulaciojahoz (S) képest. Masképpen, valoszinliség, ami
megmutatja, hogy egy lokusz két allélje az adott egyedben
szarmazasilag azonos-e.

Fit: egyedek fixacios indexe a teljes populacidban, vagyis az egyed
atlagos heterozigozitasanak csokkenése a teljes populécidohoz
viszonyitva. Figyelembe veszi a nem véletlenszerli parosodast a
toredékeken beliil, és a véletlenszeri sodrodast a toredékek kozott.

Fs: differencidlodas mértéke, vagyis két populacio kozotti genetikai
eltérés mérészama. Ertéke nullatol (nincs eltérés a két populacio
kozott) egyig (teljes izolacid megléte két populacid kozott)
valtozhat. Ertékhatarai: 0,00 — 0,05 kicsi; 0,05 — 0,15 kozepes; 0,15
— 0,25 magas; 0,25 felett nagyon magas genetikai eltérés van két
populécid kozott.

Genetikai tavolsag: kiilonféle statisztikai modszerekkel szamszertsitett

genetikai kiilonb6zdség populaciok kozott.
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Genotipus: az egyed egy, vagy tobb DNS l6kuszan meghatarozott marker
tipusa, hossza vagy az ott elhelyezkedé nukleotidok megnevezése
(pl. A, B betlikkel val6 jelzéssel).

Hardy-Weinberg egyensuly: egy nagyméretii populacid esetén, ahol a
parosodas véletlenszeri, tovabba nincs szelekcid, migracio,
mutdcié ¢és az ivararany azonos két allélformaju génre az
egyensulyi  genotipus-gyakorisagok egy  generdciovaltassal
kialakulnak.

ICAR: International Committee for Animal Recording (Az allatok
nyilvantartasat iranyitd nemzetkdzi bizottsag).

Inzercié: a DNS lanc referenciahelyéhez viszonyitva egy vagy tobb DNS
alkotdelem beépiilése

Lokusz: a DNS lanc egyedi, azonosithat6 helye.

MBVE: Multibreed Breeding Value Estimation (,,tobbfajtas”
tenyészértékbecslés), a fajtatiszta allomanyok, ill. a keresztezett
allomanyok adatbazisat egyidejiileg értékeli.

Mikroszatellit: egyszeru nukleotid ismétlodések, melyek
ismétlddésmennyisége a DNS masolasakor megvaltozhat. Ezért
altalaban egy mikroszatellit helyhez tobb mikroszatellit valtozat
(allél) tartozik. A genetikai vizsgalat specifikussagat a kornyezo
DNS sorrend biztositja.

Minor allél frekvencidja (MAF): A kisebb eléfordulési gyakorisagn allél
frekvenciaértéke. 0,01 érték felett tekintheté az SNP allélnak. 0,5 —
0Os értéknél a leginformativabb.

MTDFREML: Multiple Trait Derivative Free Restricted Maximum
Likelihood  (variancia-komponensek  vizsgalatara  alkalmas

szoftver).
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Nukleotid: DNS-t felépitd egység, molekula.

Oroklédhetdség  (h?): adott tulajdonsag genetikai és fenotipusos
variancidjanak hanyadosa.

PCA principéalis komponens analizis: valtozok (pl. allélfrekvenciak)
statisztikai analizise, ahol statisztikailag fliggetlen koordinatakat
allitanak eld a varianciatér jellemzésére. Minden koordinata az
eredeti valtozok sulyozasaval igyekszik a leheté legnagyobb
varianciat magyarazni.

Populacié: egyazon fajba tartozo, idében ¢és terlileten egyiitt €10,
egymassal keresztezddd egyedek csoportja.

REML: Restricted Maximum Likelihood (variancia-komponensek
vizsgalatara alkalmas szoftver).

ROH: (Row of Homozygosity) homozigota markerek egymast kovetd
sorozata. Jelenléte és hossza felvildgositast ad pl. a fajtan beliil hato
szelekcidra, betegséggel, ill. tulajdonsaggal kapcsolt DNS helyére,
beltenyésztettség mértékére.

Sajatértek: PCA analizis komponenseit jellemzd szam. Figyelembe
vehetd komponens min. értéke 1.

SNP: (Single-nucleotide polymophism) egyetlen nukleotid-bazis helyén
figyelhetd meg az eltérés a populacid egyedeiben. Altalaban
kétallélos.

Szekvenalds: DNS nukleotid-sorrendjének a meghatdrozasa.

TE: Tenyészérték, adott allat értéke sziiloként.

Tobbgénes oroklés: a vizsgalt tulajdonsagot tobb gén egylittesen

hatarozza meg (pl. testtomeg).
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Uj-generacios szekvenalas: DNS  fragmentumok nagy tomegben,
parhuzamosan végzett szekvendldsa. A szekvencidk illesztése
szamitogep segitségével torténik.

Variancia: az adott tulajdonsag adatai atlagtol wvald eltérésének
négyzetosszege.

Variacios koefficiens: a szoras az atlagérték szazalékaban kifejezve.
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1. BEVEZETES

A husmarhatenyésztés — melyben a limousin fajta kiemelt szerepet jatszik
— a hazai éllattenyésztés egyik legdinamikusabban fejlodé agazata,
annak ellenére, hogy a marhahts eldallitaisaban a hushasznu
allomanyok mellett a tej- és kettds hasznositasu fajtak is meghatarozo
aranyt képviselnek. A hazai hushaszni tehén- ¢és iiszéallomany
(NEBIH-ENAR fajtakod alapjan, ldsd 1. melléklet) 2018-ban elérte a
240 ezres létszamot (184 000 tehén és 56 000, 8 honapnal idésebb
isz6). Ezen beliil a hazai limousin alloméany 48 000 egyedre tehetd
(34 000 tehén és 14 000 iisz6), amely a teljes allomany 20%-at jelenti.
Az 1. mellékletben az ,,egyéb hushasznu fajta” jelentOs részét limousin
keresztezett allomanyok teszik ki, de errél pontos adatok nem allnak
rendelkezésre.

A husmarhadgazat tovabbi fejlesztése — mind gazdasdgi, mind pedig
tenyésztési szempontbol — igen fontos feladat. Ezen a téren tartalékok
elsésorban az allomanyok szaporulati és valasztasi eredményeinek
javitasaban, a jarulékos koltségek csokkentésben, ill. a takarékosabb
tartasi és takarmanyozasi megoldéasok alkalmazasaban rejlenek.

A husmarhadlloményok szaporodasbioldgiai teljesitménye akkor
tekinthetd kedvezdének, ha a valasztott borjak ardnya a fedeztetett
tehénallomany 1étszamanak legalabb 86 szédzalékat képviseli.
Megfelel tartasi koriilmények esetén minden tehén évente borjazik,
mikdzben az ellési idészak nem hosszabb 90 napnal. Mindenképpen
figyelembe kell venni azt a tényt is, hogy az eltéré mértéki selejtezés

torzithatja az atlaglétszamra vetitett mutatokat.
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A htishasznositasu tehén f6 terméke a valasztott borju. Emiatt a valasztasi
eredmények javitasa, ill. a valasztas suly novelése fontos feladat, akar
tenyészallatként, vagy hiz6 alapanyagként-, akar exporttermékként
tekintjiik azt.

A szarvasmarhahus-fogyasztas alkuldsat szamos tényez6 befolydsolja
vilagszerte. Jelentdsen fligg az életszinvonaltol, a kialakult étrendtdl, a
termékek aratol, ill. kulturalis szempontoktol egyarant.

Mikozben a vilag népessége 50 év alatt (1965-2015) 3,2 milliardrol 7,4
milliardra nétt, az egy fore esé éves szarvasmarhahus-fogyasztas nem
valtozott (10 kg/f0) (Horn és Stefler, 2017).

A hazai éves marhahtsfogyasztas meglehetdsen alacsony 2,5-3 kg/f6
koriili. Ezzel jelentésen elmaradunk az EU 12 kg koriili, vagy a
tengerentuli orszagok 30-40 kg koriili fogyasztasatol (Meat
Consumption, Internet, 2018). Emiatt fontos lenne a hazai
marhahusfogyasztas novelése. Az alacsony fogyasztasnak szdmos oka
van, kozottik a legjelentdsebb az, hogy az 4gazat mindig
exportorientalt volt, és altaldban még ma is jovedelemzObb az
¢lémarhaexport, mint a hazai hizlalas, vagés és feldolgozas.

Emiatt még  hosszi  ideig  fontos lesz  szamunkra az
exportkdvetelményeknek valdo megfelelés, az értékesitett arualap, a
valasztott borju, vagy a nagyobb stulyu exportmarha mennyiségének
novelése.

A fejlesztéshez szamos lehetdség all rendelkezésiinkre, amelyek hazai
kiprobalasa, majd bevezetése segitheti az agazat fejlesztését.

A limousin fajta kiilonb6z6 értékméré tulajdonsagainak popu-
lacidgenetikai elemzése, az eddig alkalmazottak mellett egyéb

tenyészértékbecslési modszerek kiprobalasa, azok Osszehasonlitdsa,
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ill. a legcélravezetobb moddszer kivalasztasa e téren a segitségilinkre
lehet.

Magyarorszadgon a borjueldallitasra szakosodott hishasznll szarvasmarha
allomanyokban gyakran alkalmaznak kozvetlen haszonallat-eldallito
keresztezéseket. Ezen keresztezések a heterozis- ¢s a komplementer
hatéas kiaknazéaséra irdnyulnak, ugyanis a keresztezett borjak valasztasi
eredménye tobbnyire jobbnak bizonyul a sziileik atlaganal. A kistest,
kisigényt fajtak fajtatiszta borjainak a 205 napos életkorra korrigalt
valasztasi sulya a legtobb esetben elmarad a nagytestiiekétol, és a
keresztezett tarsaikétol, kiilondsen akkor, ha ez utobbiak apja egy
nagy testll, intenziv, példaul limousin tenyészbika. Az emlitettek miatt
az értékelést a keresztezett allomanyokra is célszert kiterjeszteni.

Az utobbi években elterjedt a mikroszatellit markerek alkalmazasa a
szarvasmarha-tenyésztésben. Nagyfoki polimorfizmusa miatt e
markertipus hatékonyan alkalmazhaté az A4llattenyésztés szadmos
teriiletén, igy a husmarhatenyésztésben 1is, elsdsorban populacidok
genetikai szerkezetének vizsgalatara, ill. allomanyok kozotti genetikai
tavolsag becslésére (Bhargava és mtsai, 2010; Guichoux és mtsai,
2011). Ilyen felméréseket végezték Kindban (Mao és mtsai, 2007),
Omanban (Mahgoub és mtsai, 2013) és Koreaban (Seo és mitsai,
2017), a helyi fajtdk mas fajtdkhoz viszonyitott helyzetének
megallapitdsdra. Populadcidogenetikai vizsgalatok fajtan beliil is
végezhetok (Zsolnai és mtsai, 2014) azon populacidk azonositésara,
amelyek (példaul beltenyésztettség szempontjabol) kiilonleges
figyelmet igényelnek a tenyésztok részérdl. Tekintettel arra, hogy
limousin fajtdban — ilyen szempontbdl — nemzetkdzi viszonylatban is

kevés informacid all rendelkezésre, hazankban pedig egyaltalan nincs

15



DOI: 10.15477/SZE.WAMDI.2020.005

adat erre vonatkozoan, jelenlegi vizsgalatunk mindenképpen

hianypoétlonak szamit.

Munkahelyem, a jelenlegi Limousin ¢és Blonde d’ Aquitaine Tenyésztok
Egyesiilete (melynek jogelddje az 1989-ben megalakult hazai
Limousin Tenyésztok Egyesiilete, illetve az ehhez 2010-ben
csatlakozott Blonde d’Aquitaine TenyésztOk Tarsasaga), tobb
intézkedést hozott a vasarlok igényeinek csicsmindségii termékekkel
torténd  kielégitése érdekében. Ezek koziil elsdésorban a szigoru
tenyészértékbecslési  és mindsitési rendszer kidolgozasat és
alkalmazasat, ill. a szelekciés programok bevezetését érdemes
kiemelni.

Tekintve, hogy a hazai exportorientalt husmarhadgazat f6 terméke a
kiilpiacokon értékesitett valasztott borju, a jelen munka nagy részét
kitevd populaciogenetikai elemzés és tenyészértékbecslés alapja a
borjak 205-napos valasztasi sulya. Jelenleg nemcsak a hazai, de a
kiilfoldi irodalom is hidnyos a tekintetben, hogy a limousin borjak
205-napos valasztasi sulya alapjan, melyik tenyészértékbecslési
modszer biztosithatja a — genetikai eldrehaladéassal is igazolhatdo —
legmegbizhatobb lehetdséget. Vizsgélataim eredményei
hozzajarulhatnak majd a valasztasi suly tenyésztéi uton torténd
tovabbi noveléséhez ¢és gazdasigilag is jelentds eldrelépést
biztosithatnak.

Az egyes limousin részpopuldciok genetikai differencialédasa szamos
teljesitménybeli, és tenyészértékbeli kiilonbséget rejthet magaban, ill.
magyarazhat meg. Ezért jelentds lehetdséget kinal azon molekularis

genetikai modszerek alkalmazasa, amelyek hatékonyabbé tehetik a
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tenyésztdi munkat, pontosithatjak a szelekciot, tovabba gyorsithatjak a

genetikai elérehaladdst és meghatdrozhatjdk a fajta tenyésztési

crer

vizsgalatokat végezni €s Ujabb, hasznosithaté eredményekhez jutni.
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2. IRODALMI ATTEKINTES

2.1. A limousin fajta torténete

A limousin hushasznositasi szarvasmarhafajta, mely a vildgon vald
elterjedése miatt méltan érdemelte ki a vilagfajta elnevezést. Szine
vorosesbarna, mely a has alatt, a labakon, a szem ¢és az orr koriil
halvanyabb szindrnyalattal jelenik meg, szajpadlasa és a nyalkahartya
tertiletek vildgos szinezetlieck. Leginkabb ellenalloképességérdl és az
iddjarassal  szembeni  tlrdképességérdl  hires, kivalé anyai
tulajdonsagarol, ill. vagoértékérodl, valamint hismindségérol ismert.

Eredetileg gall és german torzsek igas szarvasmarhdjaként hasznaltak
Oseit, melyek a Francia-kozéphegység, a Massif Central nyugati
lejtdin tartott populaciokbodl szarmaztak. A helyi, vordses szinvaltozat
a dombos Limoges-i vidékeken terjedt el leginkabb, mely ma a
,Limousin kozigazgatasi egység” névre hallgat. A megyéhez kithetd
tajfajta elkiiloniilése a XVIII. szdzadra tehetd, amikor mar e teriiletrdl
szarmaz6 tipusos szarvasmarhdkat limousin szarvasmarhdknak
kezdték nevezni. Akkoriban mar viszonylag egységes megjelenésii,
nagy ramaju, a mainal kissé¢ durvabb csontozatl, szarvalt egyedekbdl
allt a populacio. Sokéig az igavonas volt a f6 feladata a fajta
egyedeinek, igy a leger6sebb ¢és legnagyobb allatok folyamatos
kivalogatasa volt a cél (szelekcid kezdete), mely viszonylag nagy
ramaji, jo izmoltsagu fenotipusos megjelenést eredményezett. A

bikdkat foként helyi, jol tejeld szarvasmarhafajtak keresztezésére
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hasznaltdk, melyek jo husformdju borjakat eredményeztek (Guba,
1985; Bodo, 2005; Szabo, 2016).

1770-ben Antoine de Sartine, a parizsi rendérség tabornoka felszolitast
kildott a régioba, hogy a husvéti iddszakban kialakult régios
hushianyt probaljak megsziintetni. Ekkor a gazdak labon hajtottak a
fovarosi vasarokba a teheneket és a ndvendék allatokat. A tehenek az
akkori feljegyzések szerint 8-10 évesek voltak, de kivaléo kondicid
jellemezte Oket, mig a novendékek 300-350 kg tomegli bikakbol és
iszOkbdl alltak. Jacques-Joseph Juge de Saint-Martin (1791), irasos
formaban tobb esetben is megemlitette a limousin szarvasmarha
fontossagat olyan nagyvarosok piacan, mint Parizs, Lyon vagy
Toulouse.

A XVIII. szazad végén ¢és XIX. szdzad elején termeld limousin fajtat a
kozépszerliség jellemezte. A Limousin teriileti prefektusa, Louis
Texier-Olivier (1808) becslése szerint egy vagott féltest sulya 300-350
kg volt, az allatok marmagassaga 1,5 métert ért. A legtobb helyen az
allatok egész évben legeltek, a gyengébb talajokon a tehenek kevés
tejet termeltek a borjak fejlédéshez. Az akkori parasztok nem
engedhették meg maguknak, hogy a kiemelkedd szaporasigu
teheneket ne hasznaljadk igaerdként. Minden tehénnek részt kellett
venni a mezOkon végzett munkaban. Természetesen, az igazasra is
hasznalt tehenek tejtermelése, szaporasaga gyenge volt.

Az igazi attorés akkor kovetkezett be, amikor a Limousin megyei
iranyitas elkezdte jutalmazni azokat a gazdalkoddkat, akik megtartjak
legjobb bikéikat, hogy mindségi parositasokat végezzenek. Ezt
kovetéen a gyengébb termOképességli gyepek javitasaval is

foglalkozni kezdtek, nevezetesen a lohere és néhany perjeféle
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telepitésével igyekeztek javitani a legelok mindségét. Az ekkortajt
értékesitett limousin szarvasmarhak 600 kg koriili élésulyuak voltak,
melyeknél a La Souterraine-ben eladott egyedekrdl késziilt
feljegyzések szolgéalnak bizonyitékként.

Az 1852-ben, Bonaparte Napoleon csdszarra koronazasaval kialakulo 1;j
Masodik Birodalom létrejottekor az “anglomania” hanyatlani kezdett,
¢s az angol fajtdk, valamint a faggylsabb angol tipusi marhahus
kedveltsége is visszaszorult. A varosokba szallitott marhak vagéasa és
husanak értékelése az arisztokracia egyik legfontosabb hozadéka lett,
ahol a kiéllitasok utan a hentesversenyeken mérettetett meg az egyes
fajtak  és  fajtakonstrukciok husa. A limousin ezeken a
megmeérettetéseken nagy sikert aratott. Olyannyira, hogy 1857, 1858
¢s 1859 években a Nagy Parizsi Hentesmiivészeti versenyen koronas
dijat nyertek a fajtabol késziilt ételek, s6t az Osszes fajta tiszteletének
nagydijat Charles de Léobardy limousin tenyésztd és termeld kapta
meg harom évvel késébb.

1860-tol kezdve III. Napoleon politikajanak kdszonhetéen a limousin
allomanyok {6 rendeltetése a francia hadsereg ellatdsara ¢és
utanpotlasanak biztositasara korlatozodott. Az 1859-es italiai haboru,
Nice kanton 1860. évi elcsatolasa, valamint az 1861 és 1867 kozott
zajlo mexikdi expedicid csatdi meglehetésen nagy 1étszamu
szarvasmarhat vontak el a térségbdl, mely a limousin szdméra Oriasi
1étszamcsokkenéssel  jart. A szarvasmarhalétszam  drasztikus
csokkenésének az 1870-es francia-porosz habortban elszenedett
vereség vetett véget, amikor Napoleon elfogasat kovetden megalakult
a Harmadik Koztarsasdg, mely békésebb politikat folytatva a

kozigazgatas reformjat helyezte eltérbe.
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Az 1880-as évek elején a szelekcidos nemesitési munka nagy erdkkel
indult meg a charolais fajtdban alkalmazott tenyészkivalasztasi
modszer alapjan, azonban nem kizarélag a testméretek és a
hustermelés novelése volt a f6 cél, hanem a finom csontozat és a
reprodukcios tulajdonsdgok szintentartasa, valamint a testméretek
novelése kertilt eldtérbe.

1886-ban végiil Pierre-Edmond Teisserenc de Bort tobb megbeszélés
soran Henri de Lapparent mezdgazdasagi felligyel6t meggyozte, hogy
Louis Michel prefektus segitségével a fajta torzskonyvezésének és
adatrogzitésének alapszabalyat lefektessék, azt letétbe helyezzék a
prefekturdban, ezzel megalapitva a limousin fajta hivatalos
torzskonyvét. Az okiratot a Limoges-i Mezdgazdasagi Tarsasag ¢és
Léon Reclus, mezdgazdasagi tanszékvezetd professzor ugyanez év
november 18-d4n jegyeztette be hivatalosan. Ez oOridsi segitséget
jelentett a fajta tovabbi nemesitése szempontjabol. Ezzel 1886-ban — a
charolais utan — a limousin lett a masodik husmarhafajta, amely 6nallo
torzskonyvvel rendelkezett. Ez eredetileg egy olyan dokumentum volt,
amely felsorolta az dsszes olyan tulajdonsagot, amely a fajtdhoz vald
tartozas alapkritériuma lett, valamint azon egyedeket, melyeket a fajta
alapitojanak tekintettek. Természetesen az okiratban az elsé allatok
szarmazasi informadcioi is rogzitésre kertiltek.

Késobb, 1887-ben egy hivatalos bizottsdg alakult az egyes bejegyzett
tenyészallatok vizsgalatara, amelyek folyamatosan azt vizsgaltdk,
hogy a torzskonyvben szerepld egyedek és azok utddai megfelelnek-e
a fajta torzskonyve altal eldirt feltételeknek. Végiil 1893-ban 1étrejott
a Limousin Fajt4ju Szarvasmarha Tenyésztok Szovetsége, amelynek

elsd vezetdje Charles de Léobardy lett, akinek f6 célja a limousin fajta
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népszertisétése volt foként kiallitdsok, allatversenyek és vasarok
szervezésével.

Miutan a torzskonyvet a tenyésztok ¢és tulajdonosok elitje
intézményesitette, a kistermelok korében hamar nagy sikert aratott a
fajta, el0szor azok kozott, akik nagy érdeklédést mutattak a vasarok és
tenyészallat-versenyek irant, késébb pedig a termeldk korében is, akik
meg voltak elégedve a fajta akkori hustermelési mutatdival és
reprodukcios teljesitményével. Ekkorra a fajta igavono képessége mar
szinte teljesen visszaszorult. A XIX. szdzad végére a populdciok
folyamatos ndvekedése volt megfigyelhetd. 1890-ben mintegy 600
ezer tehenet regisztraltak Franciaorszdgban, mely az 1900-as évek
elejére elérte a 800 ezer egyedet.

Az els6 vilaghdboru idején a fajta fejodése lelassult. S6t, ez volt a
masodik olyan iddszak, amikor a limousin létszdm drasztikusan
csokkent az orszagban. Az egykori tehénlétszam tobb, mint felére
csokkent. A haborti utdni recesszios i1ddszakban sziikséges volt
atszervezni a torzskonyvet, melyre 1923-ban keriilt sor. A Iétszdm
ennek hatdsara valamelyest emelkedésnek indult, am az ezt kovetd
masodik vilaghadbort ismét rontotta a helyzetet. 1940-ben szinte alig
volt €16, regisztralt ndivara egyed az orszagban, ezért azt tervezték,
hogy a héaboru végeztével a megmaradt populaciokat keresztezik a
Garonne mentén ¢l6 sz6ke marhak fajtacsoportjat képezd quercy-vel,
blonde pyrenée-vel, és az akvitdniai garonnaise-zel. 1960-ra meg is
sziiletett az 0j fajta koncepcidja, &m 1962-ben, a Limoges vidéki
gazdak, és a fajta elhivatottjai heves tiltakozdsokat szerveztek, igy a
fajtat megmentették az Osszeolvadéstol. Ezt az évet Limousin

megyében ma is a fajta megmentésének éve jelzvel emlegetik.
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1960 utan ismét a 1étszam novekedése jellemezte a limousin fejlodését és
a szelekci6 mar egyre inkabb tudoményos alapokon zajlott, hatarozott
tenyésztési cékitlizéssel. Ennek kovetkeztében jobb mindségi
vagdémarha ¢és marhahts keriilt a piacra, ami a fajta népszeriiségét
novelte. Mindezek hatdsira 10 év alatt mintegy 50%-kal nétt az
alloméany.

Az 1970-es években kezdett a fajta teret hoditani a kiilfoldi piacokon is.
Tobb eurdpai orszag vasarolt limousin tenyészallatokat a sajat fajtaik
atkeresztezésére, vagy foként kettoshasznu fajtaik hustermelésének
javitasara. Bar az akkori vezetd charolais fajtat 1étszamban nem tudta
utdlérni, az Akvitdnidban egyesiild szoke szarvasmarhak 0jjakovacsolt
fajtaja, a blonde d’Aquitaine, a limousinnal kisebb populaciét alkotott.
Ez a sorrend a XX. szazad végétdl a mai napig megmaradt.

A XXI. szézad elején, 2004-ben mar 900 ezer tehenet szamlaltak
Franciaorszagban, melybdl mintegy 63 ezer regisztralt ¢sokre volt
visszavezethetd. Ezek alkotjdk napjainkig a Pur Sang torzskonyvi
osztalyt, mely tisztavériit jelent. A késobb bekeriilt egyedek, melyek
limousin  vérhanyada folyamatos fajtadtalakitd keresztezéssel
novekedett, egy masik torzskonyvi osztalyba, a Race Pure, azaz
fajtatiszta egyedek csoportjaba keriilt. Az egységes Eurdpai Unids
Torzskonyvi Szabalyozas ezeket A1 €és Ax torzskonyvi alosztalyként
emliti. Erdekes adat, hogy a 2004-es évben mintegy 20 ezer
tenyészbika biztositotta a szaporulatot az orszdgban, melyek koziil
1600 egyed tartozott az A; torzskonyvbe. A mesterséges
termékenyitések szdma a feljegyzések szerint 10% volt. Szintén

érdekes feljegyzés, hogy a kifejlett tehenek atlagos marmagassaga
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ebben az idészakban 135 cm volt, atlagstlyuk 750 kg., mig a bikaké
145 cm és 1100 kg.

A fajta torzskonyvében a fajtaleirast 1991-ben véglegesitették, 2006-ban
pedig az Europai Unid iranyelvei szerint aktualizaltdk és jelenleg
ebben a formaban olvashatjuk (1991 1. cikk, 1. cim; szabélyzat a
torzskonyvezett limousine fajta megjelenésére, 1991 aug.). Ennek
megfeleléen a limousin egy vildgos vOrds arnyalati szarvasmarha,
mely nem tul sotét, de mindenképpen egyszinii, a torzs eliilsO ¢és
hatuls6 (ventralis €s perinealis) részein és a labakon, valamint a
farokrészen a végbélnyilds korzetében, ill. a tégy koriil vildgosabb
szinezetli, fedett, nem pigmentalt. A szem koril szintén kissé
vildgosabb, az orr és a kormok nem sotétek. A fedett szintdl eltérd folt
megjelenése kizar6 ok az "A" torzskonyvbol. Rovid fej és széles
homlok jellemzi, a szarv él6rehajolt és a végén kiss¢ megemelkedett

(A fajta jellemzdi az [-4. képen lathatok).

24



DOI: 10.15477/SZE.WAMDI.2020.005

1. kép: Limousin tehén

2. kép: Limousin borju
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3. kép: Limousin tenyészbika
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A genetikailag szarvatlan egyedek nem tartozhatnak az A; torzskonyvi
osztalyba, mert a genetikai szarvatlansdg behozott tulajdonsag a
fajtaban. A mellkas széles és lekerekitett, a bordaivek kerekek, a
medence széles, kiilondsen az ischia (iildgumo) szintjén. A far
oldalvonala nem tul ferde, a farokté besimul6, a hat egyenes. A labak
felsé fele jol izmolt, széles, kiemelkedd, trapezoid, a mar széles,
mogotte a hat egyenesen fut. A hat-agyék tajékon a filé vastag, a comb
hatul kerek, széles ¢és hosszi. A bér puha és finom, kevés
faggyuatartalmt, a labszar vékony, a csontozat finom (Limousin,
Internet 1).

A j6 novekedési erély és a finom csontozat a nagy raméval kombinalva
nagy mennyiségli hist eredményez, ugyanakkor a vékony csontozat
nagyon jo reprodukcios képességekkel tarsul. A francia adatok szerint
92% konnytellés mellett 6% segitségnytjtassal torténd ellést tartanak
nyilvan a statisztikai adatok 1% holtellés és 1% vetélés mellett. A
hazai adatok nagyon hasonloak, noha a konnytellések 4%-kal
gyakoribbak a segitséggel torténd ellés terhére (2% hazankban). Nem
csak az ellési mutatok kedvezdek a fajtanal, hanem a termékenységi
mutatok is jok. Emellett a limousin borjakra jo életképesség jellemzd,
az anya pedig jol ellatja tejjel és védelmezi borjat. Ez utdbbi
tulajdonsdgat sokszor negativan hasznéltdk ki a konkurens fajtak
marketing-kommunikéciojaban, ahol igyekeztek vad és kezelhetetlen
allatokkeént feltlintetni a limousin teheneket. Innen ered ,,a tulsagosan
¢lénk, agressziv” megbélyegzés, mely napjainkban egyatalan nem

helytallo.
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A jo hizékonysag mellett a fajta husmindsége is kivaldo (Limousin,
Internet 1). A his finomrosta, kozkedvelt, melyet kevés zsirtartalma,
ugyanakkor marvanyozottsaga biztosit. 1991-ben és 1992-ben els6
helyezést kapott a fajta a Vak Kostoldss Mindségi Trofeajanak
versenyén. A hasitott test 62-65%-os csontos hts-kihozatalt, melyben
a hasznos husrészek aranya 75%. Ez a kivalo hozam szintén a csontok
finomsaganak ¢és a csekély faggytsodasnak koszonhetd. Mivel a
termelési mutatok kivaléak ¢és az allatok gyarapodasi iiteme
viszonylag kiegyenlitett, aranyos, igy a fajta egyedei barmely
¢letkorban jol értékesithetok vagasra. Franciaorszdgban, a fajta
hazdjaban a piaci szokasok alapjan szinte a legtobb értékesitési
kategéria a limousin esetén figyelhetd meg (1. téblazat,

www.limousine.org nyoman).
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1. tablazat: A vagoallatok forgalmazasanak kiilonféle formai a limousin

fajtanal
{ . Vagasi életkor | »., A hasitott test
Allat tipusa (honap) ElG suly (kg) stlya (kg)
Tejes borjti 34 180-230 120-150
Aveyron-i 8-10 350-450 230 — 290
borjuhus
Egy évnél fiata-
b s 11-12 510-520 320
Lyon-i borju 13-16 500-600 320-380
Fiatal 16-17 615-650 380-400
szarvasmarha
Saint-Etienne-i 12-15 315-400 200-260
uszo
Lyoni iisz6 18-24 425-500 270-320
Hizlalt Giszo 26-36 tobb mint 600 tobb mint 350
Reform tehén tobb mint 36 | tobb mint 600 tobb mint 350

A tablazatbol latszik, hogy az egyes kategoridk altalaban a nagyvarosok
¢és térséglik piacahoz voltak kothetdk, ugyanis az egyes vasarokon
mas-mas tipust preferdltak a hentesek. Hogy melyik varosban mit
értékesitettek szivesen, késobb elterjedt a vagotermék elnevezése
soran.

Ma is hasonldé az értékesitési rendszer Franciaorszagban, a kivald
marhahus tanusitvanyt jelz6 Blason Prestige szinte minden limousin
hustermékre rakeriil — ezzel jelezve az atlagon feliili, kimagaslo
mindséget, valamint a 2004-ben bevezetett Voros Cimkés hiisok
(Label Rouge) elsé megkiilonboztetett és kitlintetett termékei szintén

limousin eredetiiek voltak. Ezen kiviil szdmos rangos elismerést és
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kitiintetést szerzett a fajta, mint pl. az UFC Que Choisir nevii voros
hasok versenyén.

Az utobbi években befejezd fajtaként hasznaljadk haszonallat-eldallitd
keresztezésekben, ahol foként apai vonalban alkalmazzak, a vagd
végtermék mindségének javitasa érdekében. Leginkabb kettdshasznu,
vagy egy¢b hushasznu fajtak keresztezésére hasznaljak, hogy noveljék
az ivadékok hustermeld képességét. Hasznaljak Eurdpa-szerte, vagy
Azsidban, Afrikdban és Dél-Amerikdban brahman zebuval
keresztezve. Az Egyesiilt Kiralysagban csak az utobbi idében fordul
eld angusok husformait javitod keresztezési partnerként, ezzel szemben
az USA-ban ¢és Kanadaban mar régebb oOta jelen van. Itt fekete
valtozatban is ismeretes, bar ez utdbbi szinvaltozatot nem
torzskonyvezik, kizardlag hustermelésre hasznaljak.

Napjainkban (2019) az anyaorszagban, Franciaorszdgban mintegy
1.150.000 tehén termel. A XX. szdzadban a fajta hustermelésének és
egyben reprodukciés tulajdonsaganak javitasa volt a cél, mely nem
egyszer feladat a két tulajdonsadgcsoport esetén, mégis az egyensuly
megdrzése a legfontosabb tenyészcél a fajta nemesitésében. A
teny€sztéi munkahoz hasznalt célpérositasi modszerek, ¢és az erre
épilé szelekcidés program lehetdvé tette, hogy napjaink egyik
legelterjedtebb, legkedveltebb ¢és leginkdbb piacos husmarhdjava

valjon vilagszerte.
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2.2. A fajta hazai elterjedése

A limousin fajta hazai tenyésztése 1970-ben kezdddott, amikor a
Godollér  Agrartudomanyi Egyetem, Magyari Andras professzor
kezdeményezésére €s iranyitdsdval 13 vemhes iisz6t és harom bikat
importalt Franciaorszagbol, melyet 1971-ben ujabb 12 {isz6
behozatala kovetett. Az allatok jol akklimatizalddtak, ezért 1974
februarjara az 6sszes tisztavérii néivaru limousin szarvasmarha szdma
mar 57-re nétt. Magyari professzor 1970 novemberében arutermeld
keresztezésbe kezdett 278 db rossz tejtermelést produkalo, vegyes
hasznositdsi magyar tarka, valamint a tenyésztési célnak nem
megfeleld, kosztromai X magyar tarka keresztezésbol szarmazo tejeld
tipusu tehenek inszemindlasaval (Magyari, 1974). Megallapitasai
alapjan a limousin fajta eredményesen hasznalhato fel keresztezésre a
magyartarka €s a tenyésztési célnak nem megfeleld tejeld jellegii
allatok hustermeld képességének javitasara, ill. eredményesen vehet
részt egy Uj, hustermelésre specializadlt magyar szarvasmarha
kialakitasaban.

Az 1980-as években tovabbi ndivar importra keriilt sor. Ennek
keretében a bikali Allami Gazdasag, Zambo Istvan és Megyeri Vilmos
vezetésével, tovabba a plispokhatvani Galgavolgye MgTSz, a Tordas-
Gytiréi MgTSz, a Zirci Bakony MgTSz és a hajduszoboszl6i Allami
Gazdasag mintegy 300 allatot hozott be.

A kezdeti kedvezd eredmények hatasara a hazai szarvasmarhaprogram
keretében szdmos ilizem kezdett limousin keresztezésbe. Az 1980-as

évek végére mar 10-15 ezer keresztezett tehenet tartottak szdmon.
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A rendszervaltds utan — sajnalatos moédon — a legjobb allomanyokkal
rendelkezd tenyészetek egyedeit eladtdk, a tenyészetek megsziintek.
Az ezredfordulon csak mintegy 300 fajtatiszta tehén maradt az
orszagban. Ez a csekély létszamu alloméany lett az alapja a mai
fajtatiszta tenyészeteknek.

A Zirci Bakony MgTSz volt az egyetlen, amely nem értékesitette
allomanyat, és Bakony HO-LI Kft. néven, zirci székhellyel, folytatta a
tenyésztést. A tObbi fajtatiszta egyed a megalakult kft.-khez ¢és
maganszemélyekhez keriilt. gy jott 1étre tobbek kozott a
hajduszoboszloi JMK Kft.,, a ceglédi Dél-Pest Megyei Mg. Zrt.
limousin-allomanya, valamint a tobbi, tenyészbika-eldallitast végzo
maganszemély tenyészete, amelyek a hazai fajtatiszta limousin-
tenyészallatpopulacid 99%-at lefedik.

A lassan valtozéd koriilmények hatdsara a keresztezést folytatd
tizemekben egyre tobb lett a fajtatiszta egyed. Az elmult 20 év
munkdjanak eredménye, hogy napjainkban folyamatosan nd a 1étszam,
¢s ehhez a fajtatiszta tenyészetekben folyd tenyészbika-eldallitas is
jelentésen hozzdjarul. Ez a tenyésztéi munka mar hossza évek ota

szamos nyugati orszagbol torténd spermaimporttal folyik.
2.3. A limousin fajta tenyésztése, nemesitése

A limousin fajta tenyésztése eredeti hazdjaban, Franciaorszdgban
elsésorban fajtatiszta eljardsokkal torténik, keresztezésre kevésbé

hasznaljak. Eredeti hazajan kiviil, igy hazénkban is a fajtatiszta

tenyésztés mellett a fajta jelentds szerepet jatszik a hasznonallat-
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eléallito keresztezésekben, mind tej-, és kettéshasznositasu, mind
hushasznositasu allomanyokban.

Mind a fajtatiszta tenyésztés, mind a keresztezés fontos célja, hogy a
kovetkezd generaciokba tartozd tenyész- ¢€s haszonallatok jobb
genetikai képességiiek, jobb teljesitményiiek legyenek, mint elédeik.
Ennek érdekében fontosak az atgondolt tenyésztési célok, a kelld
parositasi  tervek, valamint a  tenyészallatok  kiilonbozo
tenyészértékeinek ismerete. Uj kihivast jelent az utobbi évek egyre
sz¢lsOségesebb iddjarasa a legeltetéses husmarhatartdsban, amelyre a
jovObeni tenyésztési stratégiank kialakitdsa sordan mindenképpen
tekintettel kell lenniink (Stefler és mtsai, 2019).

A husmarhatenyésztés gyakorlatdban jol ismert tény, hogy az egymastol
akar nagyobb genetikai tavolsagra 1évo fajtak is jol kombinalhatok
egymassal (pl. brit és francia fajtdk) és a kedvezO heterdzishatas
mellett a végtermék-tipusti (terminal) apa komplementer hatdsa is
jelentkezik. Ilyenkor a keresztezett borjak sulya rendszerint nemcsak a
sziilok atlagat, hanem a jobb sziild teljesitményét is feliillmulhatja
(Szabo, 1995).

Mivel a végtermék-tipust, igy a limousin fajtdbol szdrmazo,
tenyészbikakat gyakran hasznaljdk terminalfajtaként kombinalt
haszonallat-el6allito keresztezésekben, igen fontos, hogy ne csak a
fajtatiszta tenyészértékrdl legyen ismeretiink, hanem arrdl is, hogy
miként alakul tenyészallatok keresztezési célbol figyelembe veendd
tenyészértéke. A hagyoménos tenyészértékbecslés fajtatiszta
allomanyokban, fajtatiszta oldaldgi rokonok, illetve ivadékok
teljesitménye alapjan végezhetd. Ez a tenyészérték az adott

tenyészallat additiv genetikai hatdsaval magyarazhatdé genetikai
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kiilonbségére utal. A keresztezések sordn  megnyilvanuld
teljesitménykiilonbségben azonban az additiv génhatdsok mellett a
heter6zis-, azaz a génkdlcsonhatés is szerepet jatszik, emiatt egy ilyen
tenyészallat  tenyészértéke jelentésen eltérhet a  fajtatiszta
allomanyokon becsiilt tenyészértékektol (Graser, 1999).
Kovetkezésképpen a husmarhatenyésztok jelenleg mar egyre nagyobb
figyelmet forditanak az apadllatok keresztezésekben betoltott
szerepére, azaz a fajtdk kozti tenyészértékbecslésre (across breed
breeding value estimation, ABBVE), ¢és a ,tobbfajtas”
tenyészértékbecslésre (multibreed breeding value estimation, MBVE)
(Elzo és Fomula, 1985). Az utdbbi lényege, hogy a fajtatiszta
allomanyok, ill. a keresztezett allomanyok adatbazisat egyidejiileg
értékelik. A tobbfajtas tenyészértékbecslésben tobb fajta szerepel és
csak additiv génhatasok alapjan végeznek tenyészértékbecslést az
egyes fajtak tenyészallataira. El6nye, hogy nem kell fajtanként kiilon
szamitasokat végezni (Elzo,1994). Ezzel szemben a fajtak kozti
tenyészértékbecslésben a fajtatiszta allomanyok mellett azok
keresztezett ivadékai is szerepelnek. Ez teszi lehet6vé, hogy egy
tenyészallatra kétféle (fajtatiszta és keresztezési) tenyészértéket
kapjunk. Természetesen a gyakorlati alkalmazasban vannak vegyes,
mindkettét magukba foglal6 modellek. A  fajtak  kozti
tenyészértékbecslés elénye elsdsorban az, hogy alkalmazéasaval a
keresztezési célra hasznalt tenyészallatok megitélése pontosabb,
megbizhatobb lesz, ugyanis a moddszer figyelembe veszi a
kombinalodd képességet, azaz a keresztezések soran megnyilvanuld
specialis tenyészértéket is. Ez a moddszer nem csak az oldalagi

rokonok ¢és ivadékok kozotti  kiilonbséget haszndlja fel a
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tenyészértékek becsléséhez, hanem a fajtak kozotti kiilonbséget, és a
heter6zis hatast is figyelembe veszi (Henderson, 1975)

A fent emlitetett direkt tenyészértékek mellett a tenyésztok igyekeznek
egyre nagyobb figyelmet forditani az egyes tenyészallatok anyai
tenyészértékére is. Az utdbbbi a tenyészallat ivadékainak anyai
tulajdonsdgaiban varhato kiilonbségekre utal.

A tejhaszni  4llomanyban  kordbban  bevezettet  genomikai
tenyészértélkbecslést (Bogndr, 2013) egyre inkabb alkalmazzdk a
husmarhatenyésztok is (Berry, 2016, Szabo és mtsai, 2017).
Franciaorszagban elkezdték a limousin fajta genomikai tenyészérték
becslését. Ehhez referencia-populéciokat jeloltek ki, amelyekben
gyljtik és nyilvantarjtak a fenotipusos teljesitményadatokat. Emellett
elvégzik minden 4llat genomvizsgéalatat az SNP informaciok
érdekében.

Az ottani referenciapopulacio teljesitmény- és SNP adatai dsszefiiggésére
meghatarozott regresszids fiiggvényekkel becslik a tenyészallatok
genomikai értékét, ill. tenyészértékét mas orszadgok, igy hazank
tenyészallataira is.

A célparositasi programot napjainkban hazankban is genomikai analizis
kiséri. A Limousin és Blonde d’Aquitaine Tenyésztok Egyesiilete jol
miik6dé kapcsolatban all az INGENOMIX céggel, mely a limousin
fajta franciaorszagi, genomikai értékbecslé kozpontja. Székhelye
Lanaudban taldlhat6, ¢és mintegy 12 800 tenyészallatbol allo
referenciapopulécio all rendelkezésére a becsléshez (2017), melynek
egyedeibdl 2006 ota folyamatosan gyljti €s tarolja a genomikai,
illetve fenotipusos adatokat. A rendszer folyamatosan fejlodik és

egyre pontosabban képes becsiilni az értékmérd tulajdonsidgok
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teljesitményét, hiszen a vizsgélatokkal egyre tobb és tobb egyed adata
boviti ezt az értékes adatbazist. Az egylittmiikodés 2017-ben
kezdddott és napjainkban is tart.

2.4. A valasztasi suly javitasara iranyuld tenyésztés, tenyészérték-

becslés

A tenyéztési c¢l a htusmarha, igy a limousin fajta valamennyi
tulajdonsaganak javitasat meghatarozhatja. Mivel a hushasznt tehenek
f6 terméke a valasztott borju, elsésorban a borjiprodukcié ndvelése
jelent gazdasagi elényt a tenyésztok szamdra. Emiatt a valasztasi suly
¢s az azt kozveteleniil, vagy kozveteve befolyasold tulajdonsagok
javitasa tekinthetd a legfontosabb tenyésztdi célkitlizésnek. A nagyobb
valasztasi suly tobb arbevételt, kedvezébb eredményt ad, mint a
kisebb. Tenyésztési szempontbdl ugyanakkor az adott életkorra elért
borjusuly a tehén borjineveld képességének is kifejezdje, ezért fontos
értékmérd tulajdonsag, tenyészértékbecslési €és egyben szelekcids
szempont (Szabo, 2005).

A valasztasi sulyt az Osszehasonlithatosag érdekében a BIF (Beef
Improvement Federation) és az ICAR (International Committee for
Animal Recording) ajanléasat kovetve hazankban is a borji 205-napos
¢letkorara korrigaljuk (Szabo, 2005).

A 205-napra korrigalt valasztasi suly 6roklddhetdsége (h?) szamos szerzé
megallapitasa alapjan atlagosan 0,2-0,5 kortili, genetikai korrelacioja
(rg) a sziiletési sullyal 0,6-0,8, a késdbbi sulygyarapodassal 0,5-0,8, az
éveskori sullyal 0,3-0,7 koriili értékii (Szabo, 2005).
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Egy tenyészallat tenyészértéke a valasztasi suly esetében is azt jelenti,
hogy az adott egyed mit ér a tenyésztonek sziiloként, vagyis milyen
tulajdonsagu, teljesitményli, nevezetesen milyen valasztasi stlyl
ivadékokat varhatunk téle. Mivel a htishasznositadsu tenyészbikaknak
tobb ivadéka van, mint a teheneknek, a tenyészértékbecslés
rendszerint az apak (tenyészbikdk) varhatdo Orokité értékének
becslésére  irdnyul. Elvileg barmilyen tulajdonsag alapjan
becsiilhetlink  tenyészértéket, amelyrél kelld adatbazis all a
rendelkezésiinkre. Mivel a munka jelen részében a htshasznositasu
allomanyok  borjainak  valasztdsi  stlyara  koncentrdlok, a
tenyészértékbecslést is e tulajdonsag alapjan végzem. A kiillonb6zd
tenyészértékbecslési modellek meghatdrozzak az adott tulajdonsag
populéacidgenetikai paramétereit (variancia-komponensek,
oroklodhetdség stb.), igy lehetdség nyilik e paraméterek értékelésére
¢és 0sszehasonlitasara is (Szabo, 2005).

A valasztasi suly, a sulygyarapodds ¢és a 205-napos suly
Oorokolhetdségének-, illetve az erre iranyuld tenyészérték becslésére
tobb lehetdség is rendelkezésre all. A leggyakrabban hasznalt BLUP
(Best Linear Unbiased Prediction) modszernek tobb modellje

alkalmazhat6 a husmarhatenyésztésben.

1. Apamodell:

A tenyészértékbecslés kezdeti idészakaban elsésorban az apamodellt
(sire model) hasznaltdk. Ennek a Iényege, hogy az ivadékok
teljesitménye alapjdn becsli az egyes apadllatok tenyészértékét.
Hatranya egyreészt, hogy csak tenyészbikak (apak)

tenyészértékbecslésére alkalmas, masrészt idéigényes, mivel sziikség
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van az ivadékok tényleges teljesitmény adataira. Tovabbi hatranya,
hogy mivel csak az ivadék teljesitményét veszi figyelembe, a teljes

genetikai variancidnak csupan egynegyede alapjan becstil.

2. Egyedmodell:

Az egyedmodell (animal model) az apamodellhez hasonld
varianciamodell, annak tovéabbfejleztett valtozata. E modellbe
rokonsagi matrixot épitettek be, amely alapjan alkalmas arra, hogy
vele barmely tenyészallat (nem csak az apa) tenyészértéke becstilhetd
legyen, mivel a teljes rokoni csoport teljesitményét képes
hozzarendelni az adott tenyészallathoz. E modell minden olyan kozeli
rokon (szilo, testvér, féltestvér, ivadék) teljesitményét figyelembe
veszi, ami rendelkezésre all. Ezaltal a genetikai variancianak tobb,
mint egy negyedére tekintettel van, midltal pontosabb, mint az
apamodell. Az egyedmodellel kiilonbz6 tenyészértékek becstilhetdk.

Direkt tenyészerték: Az adott tenyészallat teljes rokoni csoportjanak
teljesitménye alapjan becsiilt érték, amely alapjan a tenyészallat elsé
generacios ivadékainak teljesitményét valosziniisithetjiik.

Anyai tenyészérték: Az adott tenyészallat ndivaru rokonainak (anyjanak,
tehén féltetvéreinek, leanyainak) teljesitménye alapjan becsli annak
anyai értékét. Ebbol adoddan pl. egy tenyészbika anyai tenyészértéke
alajan prognosztizadlhatjuk az wunokdk (a lanyainak ivadékai)
mennyiségi tulajdonsagait, jelen esetben a borjak 205-napos sulyat.

Az egyedmodell alkalmas arra is, hogy vele kiilonb6z6 adatbdzisokbol
becsiiljiink tenyészértéket.

Fajtatiszta adatbazis alapjan, a modell az additiv génhatdsokat veszi

figyelembe, amelynek eredményeként az adott tenyészallat fajtatiszta
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(tenyészéesi célra hasznalhato) tenyészértékeét (purebreeding breeding
value) kaphatjuk meg.

Keresztezett allomany adatbazisan a modell a génkodlcsonhatasokat is
figyelembe veszi. Emiatt az ilyen adatbazison becsiilt eredmény az
adott tenyészallat keresztezési (célra hasznalhato) tenyészértéke
(crossbreeding  breeding  value). E  modszert  fajtakozi
tenyészértékbecslési modszernek is hivjuk (across breed breeding
value estimation).

Tobb fajta adatbazisan a modellel egyidejiileg tobb fajtaba tartozo
tenyészallatok tenyészértéke becsiilhetd (multibreed breeding value

estimation).

2.5. A 205-napos suly alapjan tortént tenyészértékbecslés eddigi

tapasztalatai

2.5.1. Tobbfajtas tenyészértékbecslés alkalmazasa

Jelenleg a szakemberek egyre gyakrabban alkalmazzdk a tobbfajtas
tenyészértékbecslést melynek 1ényege, hogy tobb fajta, ill. keresztezett
allomany adatbazisat egyidejiileg értékelik.

A keresztezett allomanyokban hasznalt tenyészértékbecslési modszer
hasonld a fajtatiszta allomanyok vizsgéalatdhoz, de eldbbi esetben a
fajtak kozotti genetikai kiilonbségekkel, ill. a heterdzis hatassal is
szamolni kell (Graser, 1999). A tobbfajtds tenyészértékbecslés
alkalmazaséaval a keresztezési célra hasznalt tenyészallatok megitélése

pontosabb, megbizhatdbb lesz, ugyanis a modszer figyelembe veszi a
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kombinalodd képességet, azaz a keresztezések soran megnyilvanuld
specialis tenyészértéket is Rodriguez Almeida és mtsai (1997).

Keresztezett populacioban eldszor Notter és Cundiff (1991) végeztek
ilyen tipusu vizsgalatokat, de azoknak akkoriban a gyakorlat nem
tulajdonitott nagy jelentdséget. Rodriguez Almeida és mtsai (1997)
arra a kovetkeztetésre jutottak, hogy a keresztezett populaciokban
végzett tenyészértékbecslés eredményei kiterjeszthetdk fajtatiszta
allomanyokra is, masrészt pedig igy még pontosabb eredményeket
lehet elérni. Az évek soran szamos modellt hasznaltak tobbfajtas
tenyészértékbecslésre (Elzo és Famula, 1985; Arnold és mtsai, 1992;
Pollak és Quaas, 1998; stb.). Egyes szerzOk szerint a fajtatiszta és a
keresztezett allomanyokon vizsgalt paraméterek értékei eltérhetnek
egymastol (Splan és mtsai, 1998, 2002; Sullivan és mtsai, 1999;
Newman és mtsai, 2002). Ezzel szemben Szabo (1993), ill. Gregory és
mtsai  (1995) arra a kovetkeztetésre jutottak, hogy hasonld
koriilmények kozott tartott fajtatiszta és keresztezett alloméanyok fobb
paramétereinek genetikai varianciaja és Oroklodhetésége nem
kiilonbozik egymastol jelentés mértékben.

Szamos fontos tanulmany foglalkozott tenyészértékek és 6roklodhetdségi
értekek BLUP modszerek alkalmazasan alapuld becslésével (Trus és
Wilton, 1988; Meyer és mtsai, 1993; Nunez-Dominguez és mtsai,
1993; Van Vieck és mtsai, 1996; Ahunu és mtsai, 1997; Lee és misai,
1997; Dodenhoff és mtsai, 1999; Iwaisaki és mtsai, 2005 stb.).

A vilagviszonylatban is egyik legelterjedtebb tenyészértékbecslési
modszer a BLUP alapt BREEDPLAN, amelyet az ausztraliai New
South Wales Mezdgazdasagi Intézet és a New England Egyetem
fejlesztette ki még 1984-ben. Ez egy olyan tobbfajtas
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tenyészértékbecslési modell (multibreed breeding value estimation,
MBVE), amellyel egyidejiileg tobb tulajdonsagcsoportot (pl. ellés
lefolyasa, novekedés, vagoérték stb.) lehet vizsgdlni (Newman és
mtsai, 2002) ¢és felhasznalhatd fajtan belil, illetve keresztezett
allomanyokban egyarant.

A BREEDPLAN eljarasat ma szdmos orszagban alkalmazzak és jelenleg
41 husmarhafajta, ill. keresztezett allomany tenyésztési adatait kezeli,
lefedve ezzel a vilag htismarha allomanyéanak tobb mint 75%-at (Bene
és mtsai, 2017). A moddszert tobb hazai tenyésztdi egyesiilet
alkalmazza, példaul a Magyar Charolais Tenyésztok Egyesiilete, a
Magyar Hereford, Angus, Galloway Tenyésztok Egyesiilete, de a
Limousin ¢és Blonde d'Aquitaine Tenyésztok Egyesiilete is végeztetett
ilyen tipusu elemzést.

Ezen kiviil, tobb modellt is hasznaltak a tobbfajtas tenyészértékbecslés
még pontosabb elvégzéséhez (pl. Elzo és Famula, 1985; Arnold és
mtsai, 1992; Pollak és Quaas, 1998.) Ezen esetekben tehat a genetikai
elorejelzéshez fajtatiszta vagy keresztezett borjak adatait, ill.
értékmérdit hasznaltdk. A modszer a tenyészértékbecslés sordn a
borjak kozotti kiilonbséget, a fajtak kozotti kiillonbséget és a heterdzis

hatast egyarant figyelembe veszi.
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2.5.2. Egyedmodell alkalmazasa

Henderson (1975) szerint az egyedmodell (animal model) a legpontosabb
modszer, amely a genetikai varianciat képes  kiilonb6z6
komponensekre felbontani rokonsagi matrixok alapjan.

Az egyedmodell egy olyan vegyes modell, mely figyelembe vesz fix és
véletlen hatdsokat egyarant. Ez a mddszer az apamodelltdl eltéréen az
apa adatai mellett, a rendelkezésre 4ll6 tobbi rokon adatait is
figyelembe veszi. Itt tehat, a genetikai variancia kialakitasanal, az apa
hatasa mellett az anya hatasat is becsiilni lehet. Nyilvanvald, hogy az
azonosithaté fix vagy véletlen hatdsok szaméanak novelésével
csokkenthetd a hibavariancia. Szoke és Komlosi (2000) talalo
megallapitasa szerint, a véletlen hatds tulajdonképpen maga az egyed
¢s a hiba.

A tenyészértékbecslési modellek egyben becslik az adott tulajdonsag
oroklodhetosOgét és egyéb populacidgenetikai paramétereit is,
amelyek a végsd eredményt jelentdsen befolyasoljak. A valasztasi
tulajdonsdgok genetikai paramétereinek Oroklédhetdségérdl szdmos
kiilfoldi és hazai kutaté szdmolt be az évek soran.

Egyes szerzok szerint az anya alland6 kornyezeti variancidjanak az
aranya a fenotipusban kiilonb6z6 nagysagrendi lehet. Ennek értékét
Nunez-Dominguez és mtsai (1993), Lee és mtsai (1997), valamint
Carnier és mtsai (2000) 0 és 10% kozottinek talaltdk. Meyer és mtsai
(1993) a valasztasi sulyt vizsgalva hereford és wokalup fajtaban, az
anya allandé kornyezeti hatasanak a fenotipushoz val6 hozzajarulasat
20%-ra, illetve 12%-ra értékeltek. Van Vieck és mtsai (1996) ugyanezt

a hatast -hereford, limousin és charolais fajtdkban végzett
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vizsgalatokban- a vélasztasi suly esetében 30%, 18% és 21%-ra
becsiilték.

Az 6roklodhetdség tobbnyire egy adott kdrnyezetben tartott dllomanyra
jellemzd, ezért, tenyésztési programok kidolgozasakor az adott
allomanyra, ¢és kornyezetre kell a szdmitasokat elvégezni. Az adott
kornyezeten kiviil egy tulajdonsdg oOroklodhetdségét a genetikai
variancia nagysaga is befolydsolja. Ez szamos tényz6tdl fiigg, mint
példaul az apatol, a rokonsagtol, illetve beltenyésztettség fokatol.

Masrészt, az 6roklddhetdségi érték (h?) fiigg a szamitds modszerétdl is,
ugyanis az eljarasok pontossaga kiilonbozoé lehet, igy modszertdl
fiiggden, a hibavariancia is eltérhet.

Egyes szerzok megallapitottak, hogy az életkorral valtozik a gének
expresszidja, ezaltal a genetikai variancia is. Igy tehat, az
oroklodhetdségi érték fligg attol is, hogy azt milyen korti egyedek
alapjan becsiiltiik.

Albuquerque és Meyer (2001), ill. Meyer (2002) arra a kovetkeztetésre
jutottak, hogy a direkt oroklédhetoségi érték a sziiletést kdvetden
jelentésen csokken, majd 100 napos kor utan ismételten novekszik az
egyed 600 napos kordig. Az anyai Orokolhetdség tekintetében
kimutattak, hogy ez 160 és 200 napos kor k6zott a legnagyobb.

A hazai kutatok kozil Szabo (1993) szamos tulajdonsag
oroklédhetoségére vonatkozdéan kozol adatokat. Az adott életkorra
elért valasztasi suly fontos értékmérd és szelekcios szempontnak
tekinthetd, ugyanis a tehén tejtermelésének, tehat a borjuneveld
képességének legjobb kifejezdje (Szabo, 1993, 1998, 2005).

Tozser és mtsai (1998) a limousin tehenek szelekcidés indexének

szamitasdhoz a két ellés kozotti id6t, a 205-napos sulyt és a kiillemi
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pontszamokat hasznaltak fel. Szintén Tozsér és mtsai (2002) limousin
allomanyokban a valasztasi stly Orokolhetdségét 0,14-nek, mig
Lengyel és mtsai (2003) 0,22-nek talaltak.

Bene és mtsai (2006) magyar tarka borjak valasztasi eredményeinek
vizsgalata soran arra a kovetkeztetésre jutottak, hogy az additiv direkt
genetikai hatdsra kapott orokolhetdségi értéke (h% = 0,37 - 0,42)
kozepes. Megallapitottak tovabba, hogy a vizsgalt tulajdonsagok anyai
oroklédhets-sége kicsi (h%m = 0,08 - 0,12), valamint a direkt és az
anyai genetikai hatds kozotti korrelacid negativ (ram = -0,52 és -0,74
kozotti). Kovetkezésképpen a szelekcid soran célszerti mind a két
hatést egylittesen figyelembe venni.

Berry és mtsai (2016) néhany tulajdonsag oroklodhetdségét, ill. a
hagyomanyos ¢és a genomikai tenyészérték megbizhatdsagat vizsgalta.
A vizsgélatban a vélasztasi suly oroklodhetdségi értékét 0,25-nek
talaltak. A kutatds eredményét bdvebben a 2.6.1. fejezetben

ismertetem.
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2.6. Molekularis genetikai vizsgalatok alkalmazasa

2.6.1. Markerek felhasznalasa a szarvasmarha-tenyésztésben

A kiilonféle molekularis genetikai vizsgalatok, ill. a markerek
felhasznaldsa a  szelekcioban  egyre  inkdbb  terjed a
hismarhatenyésztésben is. A markerek olyan genetikai jelzok, melyek
eldsegitik  egyedek, csaladok, populaciok  oOrokitdanyaganak
vizsgalatat. Kezdetben fenotipusos bélyegeket (testforma, szin)
hasznaltak erre a célra, majd pedig fehérje-polimorfizmusokat. A
biokémiai markerek koziil megkiilonboztetiink kis molekulatomegi
vegyiileteket, makromolekuldkat, szénhidratokat, fehérjéket vagy
DNS szakaszokat. Azon markereket, amelyek DNS ¢és fehérje szinttiek
Tanksley (1983) molekularis markereknek nevezte el.

A DNS-markerkutatdsokban nagy elérelépést jelentett az Gn. polimeraz
lancreakcid (PCR, Polymerase Chain Reaction) felfedezése (Mullis és
Faloona, 1987). Ezzel a modszerrel a vizsgalni kivant DNS-szakasz
rovid 1d6 alatt sokszorosithatdé és a kezdeti DNS-mennyiség a
vizsgalathoz sziikséges szintre szaporithatd. A kivalasztott szekvencia
(target) sokszorositasa szabalyozott homérsékleten végrehajtott
reakciok ciklusain keresztiil torténik. A polimerdz lancreakcié harom -
egymast kovetd- 1épésben valosul meg: a kétszala DNS szétvalasa
(92-96°C), a primerek feltapadasa a templat komplementer helyeire
(35-70°C) és a primerek ndvesztése a polimerdz enzim segitségével
(72°C). A szétvalas, feltapadas €s novesztés egyiittesét ciklusnak
nevezzilkk, melyek ismétlddése vezet el végil a DNS

sokszorositasahoz.
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A DNS-markerekkel szembeni legfontosabb elvarasok a kovetkezok:
mutassanak kelld polimorfizmust ¢s kodominans Groklédést,
tipizalasuk eredménye legyen egyértelmii és megismételhetd, valamint
legyenek fliggetlenek a kornyezet hatasaitol, ill. az egyedfejlodés
fazisaitol (Bretting és Widrlechner, 1995; Kiss, 1999).

Igazi attorést ezen a teriileten a molekularis genetikai markerek
alkalmazédsa hozott, melyek a genom minden részén megtalalhatok
(Anton, 2000). A genom kiilonb6z6 pontjait jelold szekvencidk is
markereknek tekinthetok, hiszen a térképezési vizsgalatok soran a
génekre markerként hivatkozunk (Weaver és Hedrick, 2000).

Altaldban minden olyan tulajdonsag markernek tekinthetd, amely
felhasznalhat6 egy adott faj, populacid, ill. egyed jellemézére szolgalo
allél vagy bazissorrend azonositasara €s nyomon kovetésére (Féstis és
mtsai, 2000; Matyas, 2002).

A genetikai valtozatossagok jellemzdje a genetikai polimorfizmus. A
populécié egyedeiben kiilonb6z0 szekvenciaja DNS  régiokat,
lokuszokat polimorfnak nevezzikk (Pdasztor és mtsai, 2013).
Amennyiben adott egyeden, adott lokuszon csak egy allél
(kromoszéma valtozat) taldlhatd, akkor monomorf 16kuszrol, tobb
allél esetében pedig polimorf 16kuszrol beszéliink. Polimorfnak akkor
tekintliink egy 16kuszt, ha az adott egyednél a mutacid soran létrejott
allélok gyakorisaga 1-5 %-ndl magasabb (Pdsztor és mtsai, 2013).

A DNS markerek tobb szempont szerint csoportosithatok és vizsgalhatok.
Egyedi és multilokuszok vizsgalatara leggyakrabban
mikroszatelliteket (STR), polimeraz lancreakcio-restrikcios
fragmenthossz polimorfizmust (PCR-RFLP), ill. valés idejii PCR-t
(Real-time PCR, QPCR) hasznalnak. Nagy szamu 16kusz alléljainak
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egyidejli azonositasara altalaban szekvenalast, vagy chip technologiat
hasznalnak. Az egyik legkorszerlibb moddszer, az uj-generacios
szekvenalas (New/Next Generation Sequencing, NGS) alkalmazasaval
tobb millié szekvenalast lehet végezni parhuzamosan (Anton, 2015).

Az emlitett modszereknek vannak elonyei és hatranyai, ezért a
legalkalmasabb technika kivéalasztdsa mindig nagy koriiltekintést
igényel.

A DNS-markerek segitségével igen hatékony szelekcido végezhetd, a
kiilonféle megkozelitések Osszefoglaldo megjeldlése a markerek
segitségével végzett szelekcid (marker assisted selection, MAS).

A hagyomanyos szelekci6 alkalmazasanal tobb nehézség adddhat, egyes
tulajdonsagok csak az egyik ivarban, esetleg csak bizonyos
¢letkorban, koltséges modszerekkel mérheték. A genetikai markerek
viszont barmely ivarban és életkorban meghatarozhatok, akar a
sziiletést kovetden, azonnal (4nton, 2015).

A markerek szelekcios felhasznaldsanak alapjat (Marker Assisted
Selection, MAS) a genom kapcsoltsagi térképei képezik. Szamos
jelentés eredmény sziiletett, els6sorban szarvasmarha és sertés esetén,
de altalanos érvényli Osszefiiggéseket eddig még nem talaltak.

A kapott eredmények tobbnyire csalad-, vagy populacio-specifikusnak
bizonyultak. Ez valoszinlileg azzal magyarazhatd, hogy az 1n.
egygénes tulajdonsagokkal szemben, itt tobb gén is ,.felelés” lehet egy
adott termelési tulajdonsag kialakitasaért (4Anton, 2015).

A genomialis szelekcio (GS) elterjedése nem szoritotta hattérbe teljes
egészében a MAS alkalmazasat, ugyanis — egyes esetekben — tijabb
géntesztek kifejlesztése tovabbra is hatékonyan segiti a tenyésztok

munkajat. A GS sikere javarészt a genomikai tenyészértékbecslés
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pontossdgan mulik és ma mar minden szakember szdmara elérhetd. A
modszer alkalmazasa jelentds szaktudast, technikai felszereltséget és
anyagi er6forrast igényel. A GS elterjedése az éllattenyésztésben
minden bizonnyal jelentds, nemzetk6zi szinten 1is érzékelhetd
atrendezddést fog eredményezni (Anton, 2015).

Berry és mtsai (2016) megvizsgaltdk néhany tulajdonsag esetében az
oroklodhetdségi értéket, ill. a hagyomdnyos ¢és a genomikai
tenyészérték megbizhatosagat (2. tablazat). Az ivadék-egyenérték a
tablazatban azt jelzi, hogy hagyomanyos tenyészértékbecsléssel hany
ivadék teljesitményére lenne sziikség ahhoz, hogy ugyanakkora
megbizhatdsdgot kapjunk, mint a genomikai tenyészértékbecslés
soran.

Az tablazat adatai alapjan jol lathatd, hogy a genomikai tenyészérték
megbizhatésdga minden esetben jelentésen meghaladta a
hagyoményos tenyészérték megbizhatosagat. Emellett fontos
kiemelni, hogy a hagyomanyos eljarashoz joval nagyobb egyedszam
sziikséges, masrészt pedig a genomikai becslés jsziilott borjaknal is

elvégezhetd.
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2. tablazat: Néhany tulajdonsag oroklédhetdsége, a hagyomanyos és a
genomikai tenyészérték megbizhatosdga és az ivadék-egyenérték

(Szabo és mtsai (2017) nyoman)

Megbizhatdsag Ivadék

Tulajdonsag Hagyomanyos | Genomikai | egyener-

h? TE TE ték
Ellési nehézség, direkt | 0,10 0,34 0,52 21,8
Ellési nehézség, anyai | 0,04 0,34 0,52 56,2
Borjtelhullas, direkt 0,02 0,35 0,53 113,6
Vemhességi 1d6 0,40 0,28 0,49 4,6
Vérmérséklet 0,35 0,23 0,47 6,3
Vélasztasi suly 0,25 0,15 0,38 5,9
Elso ellési életkor 0,31 0,21 0,46 6,3
Két ellés kozti 1d6 0,02 0,16 0,44 95,7
Hasznos élettartam 0,02 0,14 0,43 139,5
Hasitott test tomege 0,40 0,25 0,48 4,6
Hasitott test izmolt-
sdga 0,32 0,21 0,46 6,1
Takarmanyfelvétel 0,43 0,12 0,42 4.2

A genomikai tenyészértékbecslést jelenleg tobb, kiillonbozd algoritmusu
modell (pl. BayesA, BayesB, Bayes C, BayesSSVS, GBLUP)
segitségével végzik. Ezek tobbnyire kiillonbozd stiriségli chipet és
eltér0 SNP eloszlast hasznalnak az értékeléshez (Marle-Kéoster és

mtsai, 2013).
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2.6.2. Genomikai tenyészértékbecslés limousin fajtaban

Franciaorszagban, a limousin hazdjdban az INGENOMIX cég
(Ingenomix, Internet), mely jelenleg a France Limousin Sélection
része, 2006 ota mikodik. Mintegy 10 éves adatgyiijtés utan 4 éve
folyamatosan vizsgal Europa szerte limousin tenyészbikékat ¢&s
ndivaru egyedeket. Ehhez olyan referenciapopulaciét hasznal,
amelynek fenotipusos értékmérd tulajdonsagai ismertek, valamint
sajatteljesitmény adatai és  ivadékvizsgélati eredményei is
rendelkezésre allnak. Mindezen adatok alapjan létrehoztak az
EVALim tesztet, mely analizis arra szolgal, hogy az allatok
viszonylagos fiatal kordban ki tudjak valogatni a késObb igéretesnek
igérkez6 egyedeket, mindazokat, amelyek jo termelést biztositanak és
kiemelkedd értékméro tulajdonsagokat kodolnak génjeikben.

A teszt alapja a Bovine SNP50 BeadChip, amely 53714 SNP-t tipizal és a
genom teljes terliletét lefedi (Illumina, internet). A tipizéléasi
eredmények (SNP-genotipusok) alapjan minden 4llatot kiilon
pontoznak.

A genomikai pontok, amelyek kizarolag az allat DNS informacioi alapjan
képzédnek 1 ¢és 10 kozott mozognak. 12 tulajdonsagot vesznek
figyelembe; az ellés lefolyasat (IFNAIS), a ndvekedési erélyt (CR), a
ramat (SD), az izmoltsagot (MD), a csontfinomsagot (FOS), a
tejtermeld képességet (ALAIT), a medence belsé atmérdjét (OP), az
utodok varhatd ellésének lefolyasat (AVEL), és 4 togymorfoldgiai
tulajdonsdgot. Minden tulajdonsagra nézve a referenciapopulacio 10

részre van osztva teljesitményiik alapjan. A bekiildott mintak

50



DOI: 10.15477/SZE.WAMDI.2020.005

analizaldsa soran azt allapitjak meg, hogy az adott allat a kapott DNS
informaciok alapjan egy-egy tulajdonséagra nézve a
referenciapopulacio mely részéhez tartozik, pl. a legjobb, vagy a
legrosszabb 10%-hoz. Igy adjék a pontokat az egyes tulajdonsagokra,
amellyel tehat egy becslést adnak DNS informaciok alapjan az
értekmérdk késobbi fenotipusos megjelenésérél. A 10 pont mindig a
legjobb 10%-0s savot jelenti, mig az 1 pont a legrosszabbat. Ezen
beliil megkiilonbdztetnek 10+ és 10++ genomikai pontot is. Mig az
elébbi a populacio legjobb 5%-ahoz tartozik, addig a 10++ a legjobb
1%-ot jelenti az adott tulajdonsagra nézve (Ingenomix, Internet).

Az utobbi években az INGENOMIX cég és a MIDATEST o6sszehangolt
miikddése lehetové tette, hogy a genomikai pontok (EVALIM) és az
ivadékvizsgalati adatok (IBOVAL) 6sszehasonlithatok legyenek. fgy a
mintdzott fiatal allatok teljesitménye fiatal korban kozzétehetd. Ezeket
az értékeket az Allattenyésztési Intézet (Institut de ’Elevage) gyiijti
Ossze €s teszi kozz¢ évente kétszer.

Az SNP eredményeket Franciaorszagban tartott egyedeknél
szarmazasellendrzésre is hasznaljak, emellett egyes -tenyésztési vagy
gazdasagi szempontbol nagy jelentdséggel bird- gén genotipusadnak
(génvaltozatanak) ismerete a szelekciés munkaban is fontos lehet.
Ilyen példaul a dupla izmoltsagért felelds, ill. a szarvatlansagot
eredményez6 gén (Grobet és mtsai, 1997; Prayaga, 2007).

SNP eredmények alapjan, esetleg kiilon géntesztek segitségével néhany
genetikai rendellenesség is kisziirhetd, akar az allat megsziiletését
kovetden, amely jelentds megtakaritast jelenthet a tenyésztOknek

(Feéstis és mtsai, 2000; Anton, 2015).
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Jelenleg még nem megoldott a hazdnkban tenyésztett limousin fajtdban
sajat referenciapopulacio kialakitsa, ezért mindenképpen nemzetkdzi
egylittmiikdésre van szlikségiink. Amennyiben a
referenciapopuléciotol genetikailag €és tartdsi koriilmények alapjan
szamottevoen kiilonbozo allatok genomikai tenyészértékét szeretnénk
becsiilni, akkor a becslés megbizhatdsaga jelentésen csokken. Emiatt a
jovOben mindenképpen arra kell torekedniink, hogy a holstein-friz, a
magyar tarka és a charolais fajta hazai gyakorlatahoz hasonloan a
hazai limousin populdcidé fenotipusos teljesitmény adatai is
bekeriiljenek a nemzetkzi, vagy a francia referencia-adatbazisba, és a

becslés a hazai genom-fenotipus dsszefiiggés alapjan torténjen.

2.6.3. Populacidogenetikai vizsgalatok alkalmazasanak lehetésége a

szarvasmarha-tenyésztésben

Populacidgenetikai vizsgalatokat alkalmazhatunk a
husmarhatenyésztésben is egyes részpopulaciok egymdashoz
viszonyitott elhelyezkedésének, genetikai tavolsadganak
megallapitdsara, ill. a beltenyésztettség mértékének elemzésére.

Svab (1971) a populécidgenetikat a kvalitativ és kvantitativ tulaj-
donsagok oOroklési szabdlyait elemzd ¢és leir6 tudomanyagként
hatdrozza meg, amelyet a mendeli genetika tovabbfejlesztésének
tekint.

Horn (1971) szerint a populacidgenetika szorosabb értelemben véve a
populécidk genetikajaval foglalkozik és azt a fejlodést elemzi, amely a
populacidkban végbemegy. A populacidogenetika elsdésorban a

genetikai valtozasok okat, mechanizmusat vizsgéalja. Egy adott
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populécion belill torténd valtozadsok kimutatasara, elsdsorban az
allélgyakorisag valtozasat vizsgalja.

A Hardy-Weinberg térvény szerint egy ideélis populdcioban a sziilok és
utodaik allélgyakorisdga azonos, az adott populaci6 tagjai
véletlenszertien parosodnak. Egy populacio a gyakorlatban azonban
nem idealis, hanem att6l eltérd. A genetikai variabilitast egyiittesen
befolyasolhatja a genetikai sodrodds, mutacid, migracio, szelekcid,
amely lehet mesterséges ¢és természetes, valamint a kiilonb6z6
rendszerek parositasa (Hartl és Clark, 1989). A genetikai sodrddas
(drift) leginkabb kis 1étszamt populaciokra jellemzd. Az
allélgyakorisdgok valtozasat véletlenszerli események befolyésoljak.
Egyes gének esetében homozigbta allapotban torténd fixalodast, mas
géneknél viszont teljes kikiiszobolést jelenthet. Migracidé esetében
beszélhetiink  immigraciorol, amikor egy adott populdcidba
,bevandorol” egy gén, illetve emigraciordl, amikor elvandorolnak a
gének. Immigracio esetén tehat kiilonboz6é importalt tenyészallatokkal
torténik a parositas, emigracio, amikor tenyészallatokat exportalunk.
A mutacidval létrejott allélok elterjedése hossza tava folyamat lehet,
azonban a muticiok folyamatosan bekdvetkeznek a populacidkban.
Ezaltal a DNS bazissorrendjének akar oOrdkletes megvaltozasa is
bekovetkezhet. A szelekcid és a parositds genetikai lehetOséget
jelentenek a tenyésztési cél elérése érdekében (Dohy, 1979).

A DNS-markerek rendkiviil nagy szamuk és az egyes lokuszok
kifejezettebb polimorfizmusa miatt hatékonyan alkalmazhaték az
allattenyésztés szamos teriiletén. Ez lehet populaciok genetikai
szerkezetének vizsgélata, populaciok beltenyésztettségének becslése,

Oshonos (génrezerv) allomanyok fenntartasa, szarmazas-ellendrzés,
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allomanyok és fajtak kozotti genetikai tavolsag becslése, vagy akar
allateltulajdonitési tigyek tisztazasa.

Munkdm soran egyrészt, a hazai limousin allomanyokban a borjak
valasztasi  sulyanak  o6roklodhetéségét elemeztem  kiilonbozd
modellekkel, eltérd (fajtatiszta, ill. keresztezett) adatbazison vizsgalva,
masrészt a részpopulaciok  kozotti  kapcsolatot  vizsgéltam
mikroszatellit (Short Tandem Repeat, STR, Simple Sequence Repeat,
SSR) markerkészlet segitségével. Ez a markertipus nagyfoka
polimorfizmust mutat (Litt és Luty, 1989) és kivaldéan alkalmas
populacidk genetikai szerkezetének vizsgalatara, ill. alloméanyok
kozotti genetikai tavolsag becslésére (Bhargava és Fuentes, 2010;
Guichoux és mtsai, 2011). Meghatarozasuk annak a néhany bazispar
ismétlodésének szambeli valtozékonysagan alapul, amelyek két
specifikus szekvenciarészlet kozott helyezkednek el. Vizsgalatuk — a
PCR-t kovetéen — leggyakrabban fluoreszcens kapillaris
gélelektroforézissel  (pl. automatikus  fragmenthossz-analizisre
alkalmas késziilékekkel) torténik (4nton, 2015).

A mikroszatelliteket gyakran hasznaljak helyi allomanyok eredetének és
genetikai szerkezetének vizsgalatdban, példaul Kindban (Mao és
mtsai, 2007), Omanban (Mahgoub és mtsai, 2013) vagy Koreaban
(Seo és mtsai, 2017). Ez a markertipus jol hasznalhato fajtan beliili
populacidgenetikai vizsgalatokban is (Zsolnai és mtsai, 2014),
meghatdrozhat6 a populdciok egymashoz viszonyitott elhelyezkedése,
vagy kijelolhetok a — tenyésztési szempontbodl — kiilonleges figyelmet
1gényl6 allomanyok (pl. beltenyésztettség esetén).

Tekintettel arra, hogy szarvasmarha fajban a markereken alapuld

populéciogenetikai vizsgalatok — nemzetkozi szinten is — viszonylag
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ritkdk (Radko és mtsai, 2008; Amigues és mtsai, 2011), hazdnkban
pedig, sziirkemarha (Zsolnai és mtsai, 2020) kivételével, nem
végeztek ilyen vizsgalatokat, mindenképpen indokoltnak tartottam a

limousin allomanyunk pontos felmérését.
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3. A VIZSGALAT CELJA

Az eloz6 fejezetben, az irodalmi attekintésben szerepld forrasmunkak
alapjan megallapithatd, hogy megelehetdésen ellentmondasos a
hushasznositdst  borjak  valasztasi stlyan alapulé variancia
komponenseinek, 0Oroklédhetdségi értékeinek ¢€és mdas genetikai
paramétereinek nagymértékii valtozatossagara vonatkoz6 magyarazat.
Ha tovabbi vizsgalatokat végziink és kozelebb kertiliink e kiilonbségek
okahoz, eredményesebben tudjuk kivélasztani a legcélszerlibb
tenyészértékbecslési modszert.

A forrasmunkak alapjan ugyancsak megallapithatdo, hogy nemcsak a
hazai, de a kiilfoldi irodalom is hidnyos a tekintetben, hogy a limousin
borjak 205-napos valasztasi sulya alapjan, mely tenyészértékbecslési
modszer adhatja a — genetikai elérehaladassal is igazolhatd —
legmegbizhatobb moddszert. Ennek tisztdzadsahoz elengedhetetelen,
hogy a rendelkezésre allo tenyészértékbecslési modszereket
Osszehasonlitsuk €és azok eredményét késébb Osszevessiik az ivadékok
teljesitmény adataival.

Az emlitettek miatt az is fontos, hogy vizsgaljuk a limousin borjak
valasztasi stulydban megnyilvanuldé fenotipusos, ¢és kiilonb6zé
modellekkel becsiilt genetikai trendeket.

Az egyes limousin részpopulaciok genetikai differencidlodésa e
tekeintetben szdmos teljesitménybeli, tenyészértékbeli kiilonbséget
megmagyarazhat. Emiatt, a mikroszatellit markerek alapjan torténd
populéciogenetikai vizsgélatok elvégzése — az allélgazdagsag

értékeire, egyéni allélok eléforduldséara, a genetikai variabilitasra és a
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beltenyésztettségre vonatkozdéan — rendkiviil fontosnak tekinhetd a
fajta tenyésztési stratégidjanak meghatdrozasa ¢és fejlesztése
szempontjabol.

A vazoltak alapjan PhD munkam sordn végzett kutatdsaim céljat a

kovetkezoképpen fogalmaztam meg:

1.  Munkam célja volt, hogy értékeljem, hogyan alakulnak a hazai
limousin alloményok borjainal a valasztasi stuly genetikai
paraméterei, elsésorban e tulajdonsag oroklédhetdsége kiillonbozo
modellekkel, eltérd (fajtatiszta, ill. keresztezett) adatbazison

vizsgalva.

2. Cél volt tovabba az apa- ¢és egyedmodellek Oszehasonlitasa
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
(oldalégi rokon, ivadék) adatbazison. Kivancsi voltam a kiilonb6z6

becslések eredményeinek hasonlosagara, illetve kiilonbségére.

4.  Szerettem volna valaszt kapni arra a kérdésre is, hogy az apak
fajtatiszta és keresztezési tenyészértéke mennyiben kiilonbozik
egymastol, ill. a tenyészbikak eltéré BLUP modellekkel felallitott

rangsora hogyan viszonyul egymashoz.
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Ossze kivantam hasonlitani tovabba a limousin tenyészbikak
rangsorat direkt, illetve anyai tenyészértékiik alapjan. Fontosnak
tekintettem azt az informdciot, hogy milyen a kapcsolat a kétféle

tenyészérték kozott.

Vizsgéalni szdndékoztam a limousin borjak 205-napos sulyanak
tényleges, mért értékei alapjdn meghatarozhat6 fenotipusos-, és a
kiilonbozo tenyészértékbecslési modszerekkel becsiilt

tenyészértékek alapjan megrajzolt genetikai trendjét.

Tekintettel arra, hogy a hazai szarvasmarha fajtdkban, a
sziirkemarha kivételével, nem végezték el az allomanyok genetikai
markereken alapuld populacidgenetikai felmérését, mindenképpen
indokoltnak tartottam a limousin allomanyunk — ilyen szempontbol
torténd — vizsgalatat is. Fontosnak tartottam tovabba az egyes
részpopulaciok  egymashoz  viszonyitott  elhelyezkedésének,
genetikai tavolsaganak megallapitasat, ill. a beltenyésztettség

mértékének elemzését.
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4. ANYAG ES MODSZER

4.1. Populaciogenetikai paraméterek és a tenyészérték becslése

4.1.1. Apa- és egyedmodellel végzett direkt tenyészérték becslése

E teriileten végzett munkdm elsé részében a Limousin ¢és Blonde
d’Aquitaine  TenyésztOk Egyesiiletének a borjak  valasztasi
eredményére vonatkoz6, pedigré informaciokat is tartalmazo
adatbazisat hasznaltam. A vizsgalt populdcidban mind fajtatiszta,
mind keresztezett alloméanyok eléfordultak.

A kiindulasi adatbazisok szerkezete, valamint néhany kiindulasi

paramétere a 3. tablazatban lathato.
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3. tablazat: A direkt tenyészérték apa-és egyedmodellel, a 205-napos

valasztasi suly alapjan torténd becslése soran hasznalt kiindulasi

adatbazisok szerkezete

Felhasznalt adatbazisok | Adatbazis 1. Adatbézis 2.

Genotipus struktura fajtatiszta VeEyes genotipust, fajte}.USZta
¢s keresztezett egylitt

- apa genotipusa LIM LIM LIM

- anya genotipusa LIM LIM random

- borjak szama 9233 9233 4380

Bf)rJak szdma az adat- 9233 13613

bazisban

Tenyészetek szama 27 37

Borjak sziiletési ideje 1992-2009 1992-2009

Anyak ellésszama 1-12 1-12

Vilasztési életkor (nap) 120-365 120-365

Vilasztési stly (kg) 100-350 100-350

A feldolgozott torzskonyvi adatbazisban 13 613 borja valasztasi sulya és

valasztasi életkora szerepelt, melyek 37 hazai tenyészetben 1992 és

2009 kozott sziilettek. Szamitasainkat megel6zéen a borjak
genotipusat figyelembe véve a kiinduldsi adatokbol két adatbazist
alakitottunk ki. Az els6 adatbazis (adatbazis 1., N = 9 233) kizardlag a
fajtatiszta limousin, a masodik adatbazis (adatbazis 2., N = 4 380)
tartalmazta a keresztezett borjak adatait, melyek apai 4grdl limousin
szarmazasuak voltak. Ez az adatbazis tehat ,,vegyes” genotipusu volt.
A keresztezett borjak anyai szdrmazasat tekintve els6sorban magyar
tarka, de a limousin kivételével kisebb létszamban barmilyen
fajtajuak, vagy akdr keresztezett genotipusuak is lehettek. A
vizsgélatba vont 13 613 borju mindegyike apai agon tehat limousin

szarmazasu volt, azaz az adatbéazisainak apai féltestvér csoportok
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valasztasi eredményeit tartalmaztak. A valasztott borjak 6sszesen 110

apa ivadékai voltak (4. tablazat).

4. tablazat: A direkt tenyészérték apa-és egyedmodellel torténd

becslésében résztvevo limousin apak

MegnevezEs Létszam
A vizsgalatba vont apak szdma Osszesen 110
- ezek ivadékainak a szdma 13613
Egy apéra jut6 ivadékok szdma atlagosan 123,7
Egy apéra jut6 ivadékok szdma minimum 15
Csak fajtatiszta ivadékokkal rendelkezd apak 71
szdma

- ezek ivadékainak a szdma 719
Fajtatiszta ¢és  keresztezett  ivadékokkal s

P . 85

rendelkez0 apék szdma

- ezek ivadékainak a szama 12804

- ebbdl fajtatiszta 8514

- ebbdl keresztezett 4290
Csak keresztezett ivadékokkal rendelkezé apak 4
szdma

- ezek ivadékainak a szdma 93

Az értékelésbe, vagyis a kiindulasi adatbazisba csak olyan apak keriiltek
be, melyek utan legalabb 15 borji valasztasi adatai alltak
rendelkezésre. Az egy apara jutd ivadékok szama atlagosan 123,7 volt.
A 110 értékelt apa koziil 85 olyan tenyészbikat talaltunk, melyeknek
fajtatiszta és keresztezett ivadékai is voltak. Igy a kiindulasi
adatbazisban 13613 olyan borju adata allt rendelkezésre, melyeknek
voltak fajtatiszta és keresztezett féltestvérei is. Hozzatéve, hogy az
értékelésbe vont 37 tenyészet koziill majdnem mindegyikében

valasztottak fajtatiszta €s keresztezett borjakat, a vegyes genotipusu
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adatbazisunk (adatbazis 2.) a tenyészetekben torténd apahasznalat,
valamint az arutermeld keresztezések kovetkeztében létrejott
genotipus-struktura meglehetdsen sokszinili, sok atfedést és rokoni
kapcsolatot tartalmazo6 volt. Munkank soran az elézéekben bemutatott
adatbazisokat kiilonbozé6 BLUP modellekkel (Henderson, 1975)
értékeltiik ki. Vizsgélataink soran négy kiilonb6z6 modellt allitottunk
Ossze, majd az ezekkel kapott eredményeket egymassal
Osszehasonlitottuk. A négy modell koziil ketté apamodell, kettd pedig
egyedmodell volt (Szoke és Komlosi, 2000). Mind az apamodellt,
mind pedig az egyedmodellt a fajtatiszta és keresztezett borjak
adatbazisain (adatbazis 1. és adatbazis 2.) kiilon-kiilon lefuttattuk.
Szamitasaink sordn egyetlen tulajdonsagot, a valasztasi sulyt
értékeltiik. A négy kiilonb6ozé modellt, valamint az Osszeallitasuk
soran figyelembe vett kiinduldsi paramétereket az 5. tdblazatban

mutatom be.
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5. tablazat: A direkt tenyészérték apa-€s egyedmodellel tortént becslése

soran alkalmazott modellek

Modell szdma Modell 1 | Modell 2 | Modell 3 | Modell 4
, Apa- Apa- Egyed- Egyed-

Modell tipusa mopdell moIZlell n;ggdell m%iiell
A populacio Fajta- Vegyes Fajta- Vegyes
genotipusa tiszta | genotipusu | tiszta genotipusu
Random hatasok

- apa + + + +

- egyed - - + +

- anya - - + +
Fix hatdsok

- borju genotipusa - + - +

- tenyészet + + + +

- anya ellésszama + + + +

- sziiletési évjarat + + + +

- sziiletési évszak + + + +

- borju ivara + + + +
Egyéb hatasok
- anyai genetikai hatés - - + +
- anya alland6 korny. i i n n

hatasa
Kovarians (valasztasi . . . .
kor)
Vlrzsgélt’ tglagdonség . . . .
(vélasztési stuly)
+ = a modell ezt a hatast tartalmazza; - = a modell ezt a hatast nem
tartalmazza

A jobb érthetéség, valamint a konnyebb attekinthetdség érdekében a
munka sordn elvégzett szamitdsokat (a hat futtatast) a 6. tablazatban

foglaltam Ossze.
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6. tablazat: A direkt tenyészérték apa-és egyedmodellel torténd becslése

soran alkalmazott modellek, ill. futtatasok szama és tartalma

Ertékelésbe vont Falhasznalt
Futtatas Alkalmazott modell borjak ..
. - adatbazis
sorszama Eajta- Keresz- szAma
Apa | Egyed | Szama | tiszta | tezett
1. + modell 1 + 1.
2. + modell 1 2.
3. + modell 2 + 3.
4. + modell 3 + 1.
5. + modell 3 2.
6. + modell 4 + 3.

4.1.1.1. Apamodelekkel végzett becslés

Az  apamodelleknél  tulajdonképpen  apai  féltestvércsoportok
varianciaanalizisét végezziikk, azaz a teljes variancidt apai
féltestvércsoportokon beliili, ill. azok kozotti variancidra valasztjuk
szét. Apamodellben az apa véletlen hatasként szerepel (Henderson,
1975), Lengyel és mtsai, 2004).

A szamitasaink sordn hasznalt két kiilonb6z6 apamodell szamos hatast
tartalmazott. Az els6 apamodellt (modell 1) kizarolag a fajtatiszta
adatbazisokon (adatbazis 1.) alkalmaztuk. Ennek Osszeéllitdsa soran
az apat véletlen (random), a t6bbi vizsgalt tényezdt (a tenyészetet, a
tehenek ellésszamat, az évjaratot, a sziiletés honapjat, valamint a borja
ivarat) korabbi vizsgalataink, valamint Kovdcs és mtsai (1993), illetve
Tozsér és mtsai (1996) eredményei alapjan fix hatasként vettiik

figyelembe. A munka soran a valasztasi ¢letkort, mint kovarianst is a
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modellbe ¢épitettiik. A masodik apamodell (modell 2) - melyet
kizarolag a vegyes genotipusu adatbazison (adatbazis 2.) futtattunk -
felirasa soran a tobbfajtds tenyészértékbecslés irdnyelveit vettiik
figyelembe. A két apamodell csupan annyiban kiilonbozott egymastol,
hogy az egyik tartalmazta a borju genotipusat (fajtatiszta limousin,
limousin apasagu keresztezett), mint fix hatast, a masik pedig nem. A

két apamodellt a kdvetkezdképp irtuk fel:

Modell 1: Yijkimno = p + Si + Fj + Ak + Y1+ Mm + Ca + bijkimno - X) + €ijkimno

Modell 2: Yhijkimno = p + Si + Gn + Fj + Ak +Y1 + Mm + Ca + bijkimno - X) + €hijkimno

(Ahol: Yijjkmno= i-edik apatdl, h genotipusu, j-dik tenyészetben, az anya
k-adik ellésébol, 1 évben, m évszakban, n ivard, o kora valasztott
borju valasztasi sulya. pu = az 0sszes megfigyelés atlaga; S; = a bika
véletlen hatdsa; Gn = a borji genotipusanak fix hatasa; Fj = a
tenyészet fix hatasa; Ax = a tehén ellésszdmanak (koranak) a fix
hatasa; Y1 = a sziiletési év fix hatasa; My = az sziiletési évszak fix
hatasa; C, = a borju ivaranak fix hatdsa; b = regresszios koefficiens

(vélasztasi életkor); enijkimno = Véletlen hiba).

A munka soran mindkét apamodellel két varianciakomponenst
becsiiltiink. Ezek a genetikai variancia (ivadékcsoportok kozotti
variancia; Vg), valamint a kornyezeti variancia (ivadékcsoporton
beliili variancia; Vk) voltak. Az apamodellel becsiilt genetikai
varianciat (Vga) a kovetkezd képlet segitségével szamitottuk ki: Vga
= (MSapa - MSE) / k1 (ahol k1 tényez6 a vizsgalati elemszambol ¢€s
az apa szabadsagfokabol szamitott koefficiens). A becslés soran
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kapott MSE (hiba, vagy maradék) értéke megegyezett a kornyezeti
variancia (Vk) értékével. Azaz MSE = Vk. A fenotipusos varianciat
(Vf) a genetikai variancia (Vg = Vga x 4) és a kornyezeti variancia
(Vk) 6sszegeként hataroztuk meg (V= Vg + Vk). Az 6roklédhetdségi
értéket (h?) a genetikai variancia (Vg) és a fenotipusos variancia (Vf)
hanyadosaként szdmitottuk ki (h> = Vg / Vf). Ezt kovetden a
vizsgalatban szerepld Osszes apa tenyészértékét megbecsiiltik a
valasztasi  suly tulajdonsagra. A tenyészértéket az apa
ivadékcsoportjanak atlagos teljesitménye, valamint a teljes populacio
atlagos teljesitményének a kiilonbségeként hataroztuk meg. Minden
apa esetén két tenyészértéket szamitottunk. Egyet a fajtatiszta, egyet
pedig a keresztezett populacidban. Ennek eredményeit téblazatos
formaban csak a 20 legtobb ivadékkal rendelkezd apa esetén mutatjuk
be. A két kiilonbozé apamodellel becsiilt tenyészértékek ismeretében
az apédk rangsorait is meghataroztuk a vizsgalt tulajdonsadgban. Az
apamodell futtatdsat Harvey (1990) ,Least Square Maximum

Likelihood” eljarasa szerint, ,,Harvey” programmal végeztiik.

66



DOI: 10.15477/SZE.WAMDI.2020.005

4.1.1.2. Egyedmodellekkel végzett becslés

Az el6z6ekhez hasonloan, a becsléseink soran hasznalt két
egyedmodellbe is szamos hatast épitettlink. Az apamodellekhez
hasonldan ezek is csak abban kiilonboztek egymastol, hogy az egyiket
(modell 3) kizarolag a fajtatiszta adatbazisokon futtattuk és nem
tartalmazta a borjak genotipusat, a masikat (modell 4) pedig kizarolag
a keresztezett genotipusti adatbazis esetében hasznaltuk, a borjak
genotipusat pedig — Splan és mtsai (2002) vizsgalatdhoz hasonloan —
fix hatasként beleépitettiik. Ezen kiviil a modellek teljesen azonosak
voltak, mindkettd egyformdn tartalmazta a pedigrére vonatkozé
random hatdsokat (a rokonsdgi matrixban az apakra, anyakra ¢s a
nagysziilokre vonatkozo adatok szerepeltek), az apamodellnél
bemutatott fix hatasokat, a valasztasi életkort, mint kovarianst,
valamint az anyai genetikai hatast, és az anya alland6 kornyezeti
hatasat is. Ez utobbi két hatas értelmezését kordbban Henderson
(1975), majd hazankban Bene (2007) is részletesen ismertette. Az
egyik egyedmodell tehat a ,hagyoményos” elveken alapult, a
masiknal pedig a ,tobbfajtas” tenyészértékbecslés (Van Vieck és
mtsai, 1992; Nunez-Dominguez és mtsai, 1995; Roso és mtsai, 2005
stb.) iranyelveit érvényesitettiik. Az egyedmodellel torténd becslés
soran a kovetkezd variancia és kovariancia komponenseket, valamint
populacidgenetikai paramétereket hatdroztuk meg: additiv direkt
genetikai variancia (6%); anyai genetikai variancia (c%m); direkt-anyai
genetikai kovariancia (cdm); anyai allando kornyezeti hatis (o’pe);
hiba variancia (c%); fenotipusos variancia (c%p); direkt 6roklédhetdség

(h2d); anyai 6rokolhetdség (hZm); teljes 6rokolhetdség(h’r); direkt-
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anyai genetikai korrelaci6 (rdm); az allandé kornyezeti variancia
arAnya a fenotipusos variancidban (c?); a hiba variancia aranya a
fenotipusos varianciaban (e?). A komponensek szamitasanak menetét
Willham (1972), valamint Lengyel (2005) altal ismertetett modszer
szerint végeztiik.

Az alkalmazott egyedmodell altaldnos alakjat az alabbiak szerint irtuk
fel: y = a megfigyelés vektora (tulajdonsag, azaz a valasztasi suly); bl
¢s b2 = a fix hatas(ok) vektora a fentiek szerint; u = a véletlen hatas
vektora (egyed); m = az anyai genetikai hatas vektora; pe = az anya
allando kornyezeti hatdsanak vektora; e = hiba vektor; X = a fix
hatasok el6fordulasi matrixa; Z = a véletlen hatasok el6fordulasi
matrixa; W = az anyai genetikai hatas eléforduldsi matrixa; S = az

anya alland6 kornyezeti hatasanak eléfordulasi matrixa):

Modell 3: y=Xb1 +Zu+Wn+t+ Spe+e

Modell 4: y=Xb2+Zu+Wm+ Spe+e

A vizsgalatban szerepld Osszes apa tenyészértékét egyedmodellel is
megbecsiiltiik a valasztasi stly tulajdonsag esetén. Az ide vonatkozo
iranyelvek megegyeztek az apamodellnél leirtakkal, igy azt itt nem
ismételjik. Az egyedmodell esetén a  populdcidgenetikai
paramétereket és a tenyészértékeket - Lengyel és mtsai (2004),
valamint Lengyel (2005) iranymutatisa alapjan - a DFREML
(Derivative Free Restricted Maximum Likelihood) (Meyer, 1998) és
az MTDFREML (Multiple Trait Derivative Free Restricted Maximum
Likelihood) (Boldman és mtsai, 1993) programokkal becstiltiik.
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A négy kiilonb6z6é BLUP modellel az apdk valasztasi suly tulajdonsagra
becsiilt tenyészértéke alapjan négy kiilonbozd rangsort allitottunk fel,
fajtdnként kiilon-kiilon. A modellnek az apak rangsordra gyakorolt
hatast Nunez-Dominguez és mtsai (1995), valamint Lengyel (2004,
2005) vizsgalataihoz hasonléan rangkorrelacio-szamitassal hataroztuk

meg. Ehhez a MS Excel statisztikai programcsomagjat hasznaltuk.

4.1.2. Egyedmodellel végzett direkt- és anyai tenyészérték becslése

A tenyészértékbecslés alapjan végzett munkdm masodik részében csak
fajtatiszta limousin €s limousin x magyar tarka keresztezett tehenektol
szarmazo6 borjak adatait értékeltem, bevonva az el6zd vizsgalat ota a
lehetséges utolsd id6pontig (2019. év végéig) adatbazisba keriild
egyedeket is.

Az adatok struktirajat a 7. tablazat tartalmazza.
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7. tablazat: Az egyedmodellel végzett direkt- és anyai tenyészérték

becslése soran vizsgalt adatbazisok szerkezete

Felhasznalt adatbazis Adatbazis 1 Adatbazis 2
(Fajtatiszta) (Keresztezett)
A ) Vlz’s'gglat‘ iddtartama, a borjak 1992-2019 1992-2014
sziiletési ideje
A vizsgalatba vont tenyészetek szama 44 23
A tehenek elléskori életkora (év) 2-16 2-16
MT
A tehenek genotipusa LIM MT x LIM
(F1; Ri; Ro)
A bikak genotipusa LIM LIM
A vizsgdlatba vont bikdk szdma 240 98
. , MT x LIM
A borjak genotipusa LIM (Fi: Ryi: Ro)
A vizsgalatba vont borjak szdma 15437 4327
Egy apira juté ivadékok szama 643 442
atlagosan
Vélasztasi életkor (nap)
- Atlag + szoras 219,1+46,3 218,6+£54,0
- Intervallum (Range) 100-365 100-365
Vialasztasi suly (kg)
- Atlag + szoras 223,5+48,1 216,8+43,7
- Intervallum (Range) 120-400 120-400

LIM = limousin; MT = magyartarka

Amint a tablazat adatai mutatjak, e vizsgalatban 44 fajtatiszta limousin és

23 limousin x magyar tarka keresztezett tenyészet szerepelt, 240,

illetve 98 limousin tenyészbikaval, és 15437, valamint 4327 borjuval.

Mivel az el6z6 vizsgalatban az apamodellel végzett becslések a fajtatiszta

¢és keresztezett alloméany kozott nem mutattak érdemi kiilonbséget, e

vizsgélatban csak egyedmodellt alkalmaztam (8. tablazat).
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Az egyedmodell formuldja megegyezett az el6zéekben ismertetettekkel,
kiilonbség csupan az adatbazisban volt. E vizsgélatban két adatbazist
képeztiink. Az 1. adatbazis fajtatiszta limousin allomanybol szarmazé
adatok, amig a 2. adatbazist limousin x magyar tarka keresztezett
tehenek ¢€s borjaik képezték. Termékenyitésre mindkét populacioban
limousin tenyészbikéakat hasznaltak.

Az el6z0 vizsgalatban a mar emlitett részletek alapjan a tenyészbikaknak
csak a direkt tenyészértékét becsiiltik. E vizsgéalatban, mivel a
kibdvitett adatbazis lehetdvé tette, becsiiltiik a tenyészbikak anyai
tenyészértékét is. Az anyai tenyészérték ez esetben a tenyészbika
leanyivadék-csoportjai kozti genetikai kiilonbséget mutatja borjaik
(azaz a tenyészbika unokai) valasztési sulykiilonbsége alapjan.

Az ¢értékelés egyéb részletei megegyeznek a vizsgalat elsd részében

ismertetettekkel.
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8. tablazat: Az egyedmodellel végzett direkt- és anyai tenyészérték

becslése soran alkalmazott modellek

A modell tipusa és szama BLUP egyedmodell
M1 M2
, - Adatbazis 1. Adatbézis 2.
Felhaszndlt adatbdzis (Fajtatiszta) (Keresztezett)
Hagyomanyos Fajtak kozti
Modszer tenyészértékbecslés | tenyészértékbecslés
(BVE) (ABBVE)
Borjak  genotipusa  az LIM MT x LIM,
adatbazisban (F1; Ri; R2)
Véletlen hatdsok
- apa + +
- egyed (borju) + +
- anya (tehén) + +
Fix hatdsok
- borju genotipusa - +
- tenyeészet + +
- anya elléskori életkora + +
- borju sziiletési éve + +
- borju sziiletési évszaka + +
- borju ivara + +
Egyéb hatasok
- anyai genetikai hatas + +
- anyai alland6 kornyezeti
; + +
hatas
Vizsgalt tulajdonsag
- valasztési suly + +
Kovarians
- valasztasi életkor + +
LIM = limousin; MT = Magyartarka; + = a modell ezt a hatast

tartalmazta, - = a modell ezt a hatast nem tartalmazta; BVE =

breeding value estimation; ABBVE = Across breed breeding value

estimation
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E téren végzett munkdnk harmadik részében vizsgaltuk a hazai
limousin allomanyban a borjak 205-napos valasztasi suly
tulajdonsdgban megmutatkoz6 fenotipusos és genetikai trendeket
kiilon fajtatiszta €s kiilon keresztezett allomanyban.

A fenotipusos trendet ugy értékeltiik, hogy genetikai csoportonként
(fajtatiszta és keresztezett) évente atlagoltuk valamennyi borja 205-
napos sulyat.

A genetikai trend értékelését kétféleképpen végeztik el. Az egyik
modszer szerint genetikai csoportonként (fajtatiszta, ill. kersztezett)
évente atlagoltuk a vizsgalt tenyészbikak tenyészértékét.

A masik moddszer szerint, valamennyi egyed (amelytdl elfogadhatd
létszamu rokoni teljesitmény 4llt rendelkezésre) tenyészértékét

meghataroztuk, és évek szerint atlagoltuk.

4.2. DNS alapu populaciégenetikai vizsgalatok

A vizsgéalatban 16 hazai limousin allomanybol szdrmazd 3443 egyed
(1520 bika ¢és 1924 tehén) wvett részt. A tenyészetek
elhelyezkedésére, az alloméany Osszetételére, ill. az eredmények
kiértékelésére vonatkoz6 adatok a hazai Limousin és Blonde
d’Aquitaine Tenyésztdk Egyesiilete adatbazisabol szarmaznak. A
vérmintak begytijtésére a rutinvizsgalatnak szamitd
szarmazasellendrzések alkalmaval keriilt sor. A vérmintak -20°C-
on torténd tarolasat és vizsgalatat a NEBIH laboratériuma végezte.

A DNS kivonasat a vérmintakbol QIAamp DNA Mini Kit
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(QIAGEN, Hilden, Germany) segitségével végezték. A

vizsgélatban részt vevo tenyészetek az /. abran lathatok.

1. abra: A vizsgalatban szerepld 16 limousin tenyészet foldrajzi

elhelyezkedése

A vizsgélatban alkalmazott 18 mikroszatellit marker hasznalatat a
Nemzetkozi Allatgenetikai Tarsasag (International Society of Animal
Genetics, ISAG) javasolja szarvasmarha szarmazasellendrzési
vizsgalatokhoz ¢és az akkreditdlt nemzetkdzi laboratériumok
eredményeinek Osszehasonlitdsahoz. Ezek a markerek a kovetkezok:
BM1818, BM1824, BM2113, CSRM60, CSSM66, ETH10, ETH225,
ETH3, ILSTS006, INRA23, MGTG4B, RM067, SPS113, SPSI115,
TGLA 122, TGLA126, TGLA227 és TGLAS3.
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A DNS mintédk felszaporitasit ABI 9700 PCR késziilékkel végezték
(Applied Biosystems, Foster City, CA, USA) a NEBIH allatgenetikai
laboratoriuméban. A polimerdz lancreakcidé bedllitdsira a Bovine
Genotypes Panel 1.1 (Finnzyme Diagnostics, Keilaranta, Finland) altal
javasolt reakciokoriilmények vezettek eredményre. A DNS
fragmentumok hosszédnak meghatarozasat ABI 3100 Genetic Analyzer
(Applied Biosystems, USA) késziilékkel végezték, a gyartd
javaslatainak megfelelden.

A tipizalas kiértékeléséhez a gyartdé GeneScan és Genotyper (Applied
Biosystems, Foster City, CA, USA) szoftverét hasznaljak. A
GeneScan a kapillaris elektroforézis altal regisztralt nyers adatokbol
hatarozta meg a detektalt DNS fragmentumok hosszat a futtatas soran
alkalmazott ismert hossz-sztenderdhez viszonyitva. A Genotyper
szoftver pedig a detektalt fragmentumok hosszat rendeli hozzd a

definialt allélokhoz.

4.2.1. A populaciogenetikai vizsgalatban alkalmazott statisztikai

modszerek

A Hardy-Weinberg egyensuly vizsgélatat és a populdcio differen-
cidlodasara vonatkozd elemzést a Genepop 4.2.1 (Rousset, 2008),
FSTAT 2.9.3.2 (Goudet, 1995) és Arlequine (Excoffier és mtsai, 1995)
szoftverekkel végeztem. A Hardy-Weinberg teszt P értékének
meghatarozasat minden l6kusz €s minden gulya esetében elvégeztem.
A null allélek vizsgalatdit minden l6kusznal Genepop és Micro-
Checker (version 2.2.3) szoftverrel végeztem (Van Qosterhout, 2004).

A heterozigozitds vart (expected heterozygosity, He) és valds
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(observed heterozygosity, Ho) értékeit, a beltenyésztettségi
egylitthatot (inbreeding coefficient, Fis) és a genetikai tavolsagot
(genetic distance, Fs) a Genalex 6.5 (Peakall, 2006) szoftverrel
hatdroztam meg. Az adatok ellenérzésére FSTAT ¢és Genepop
szoftvert hasznaltam. Az allatok csoportokba (cluster, K) sorolasdhoz
a Structure programot (Evanno-féle szimulacidos modszert, Evanno és
mtsai, 2005), ill. a BAPS 6.0 szoftvert hasznaltam (Corander, 2003).
Az allatok allélfrekvencia-értékei és a mikroszatellit markerek adatai
alapjan, Genalex 6.5 szoftver segitségével, fokomponens-analizist
(Principal Component Analysis, PCA) végeztem, amely egy
tobbvaltozos statisztikai modszer és az adatredukcios eljarasok kozé
tartozik. A Nei-féle genetikai tdvolsdgok meghatarozasat Poptree
szoftverrel (Takezaki és mtsai, 2010) végeztem. Az egyedek
csoportokba sorolasat a Genalex €s Geneclass 2.0 softverrel (Piry és
mtsai, 2004) végeztem a Bayesi moddszer alapjan (Rannala és

Mountain, 1997; Paetkau és mtsai, 2004).
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5. EREDMENYEK ES ERTEKELESUK

5.1. A valasztasi suly populaciogenetikai paraméterei

A direkt tenyészérték apa- és egyedmodellel, az elsé adatbazison végzett
becslése soran kapott populdcidgenetikai paramétereket a 9.
tablazatban ismertetem. A  direkt- ¢és anyai tenyészérték
egyedmodellel, a masodik adatbazison végzett becslése soran
kapottakat pedig a 10. tdblazat foglalja 6ssze.

A valasztasi suly tulajdonsag oroklodhetdsége a kiilonbozd futtatdsok
eredményei alapjan meglehetdsen tdg hatarok kozott valtozott. Ezek
alapjan Osszességében megallapithatd, hogy a vizsgalt populacidban a
valasztasi suly oroklédhetosége gyenge €s jo kozotti volt.

A két kiilonboz6é apamodellel (modell 1 ¢és modell 2) becsiilt
populéciogenetikai paraméterek kdzott tulsdgosan nagy kiillonbségeket
nem talaltunk. Ezzel szemben a két egyedmodell (modell 3 és modell
4) kozotti kiilonbség szamottevonek bizonyult, mind a fajtatiszta
limousin  (h>=0,28+0,05), mind a keresztezett  genotipusu
populacidban (h?= 0,57+0,06) kapott h? érték esetén. Eredményeink
alapjan az is megallapithatd, hogy valamennyi adatbéazison az
egyedmodellel nagyobb — bizonyos esetekben sokkal nagyobb —
oroklédhetdségi értékeket kaptunk, mint az apamodellel. A h? értékek
statisztikai értelemben vett megbizhatéosdga a négy modell kozott
szamottevd mértékben nem kiilonbozott.

A fajtatiszta limousin populacioban az egyedmodellel meghatarozott
populacidgenetikai paramétereink hasonléak voltak azokhoz az

adatokhoz, mint amit munkdjuk soran Keeton és mtsai (1996), Van
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Vieck és mtsai (1996), valamint Dodenhoff és mtsai (1999) becsiiltek.
Adataink teljesen azonosak voltak azokkal az eredményekkel,
(2003),

apamodellel és egyedmodellel hatarozott meg.

melyeket Lengyel és mtsai valamint Lengyel (2004)

9. tablazat: A direkt tenyészérték apa- és egyedmodellel torténd becslése

soran  kapott — 205-napos valasztdsi stlyra vonatkozd -
populéacidgenetikai paraméterek
Apamodell Egyedmodell

P Modell 1 Modell 2 Modell 3 Modell 4

ana- o Keresz- o Keresz-
méter Fajtatiszta tezett Fajtatiszta tezett

F1 F2 F3 F4 F5 F6

6% 200,24 494,08 423,78 24321 662,14 603,60
6’m - - - 113,09 339,06 249,92
Odm - - - -105,43 -366,10 -310,76
S2pe - - - 83,80 54,25 69,28
6% 795,42 911,02 899,51 531,26 412,40 454,20
o’ 995,66 1405,10 132329 865,93 1101,75 1066,24
h%4 0,20+0,03 0,35+0,09 0,32+0,04 0,28+0,05 0,60+0,14 0,57+0,06
h2n - - - 0,13+0,04 0,31+0,07 0,23+0,03
I'dm - - - -0,64+0,09 | -0,77+0,07 | -0,80+0,03
c? - - - 0,10+0,02 0,05+0,03 0,07+0,01
e’ - - - 0,61+0,04 0,37+0,10 0,43+0,04
hZ,+c? | - - - 0,23 0,36 0,30
h’r 0,20 0,35 0,32 0,16 0,26 0,25

F = futtatas sorszdma, o2q = direkt additiv genetikai variancia, 6°m = anyai

genetikai variancia oam = direkt-anyai kovariancia, 6°p. = anyai 4llando

kornyezeti variancia; o’ = hiba (egyéb kornyezeti) variancia, 6%, =

fenotipusos variancia; h%; = direkt 6roklédhetéség; h?m =

anyai

oroklédhetdség, ram = direkt-anyai genetikai korrelacio, ¢? = 4llando
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a hiba variancia

10. tablazat. A direkt- és anyai tenyészérték egyedmodellel végzett

becslése sordn kapott - 205-napos sulyra vonatkozo -
populécidgenetikai paraméterek
Vélasztasi stly

Paraméterek Fajtatiszta Keresztezett

allomany allomany

ban ban
direkt additiv genetikai variancia (c%4) | 651,39 580,06
anyai genetikai variancia (6%m) 305,78 270,60
direkt-anyai kovariancia (Gdm) -359,21 -382,30
anyai (Gazlle;ndo kornyezeti variancia 88.30 104,83

pe
hiba variancia (c%) 355,13 278,09
fenotipusos variancia (c%,) 1041,39 851,27
direkt 6roklddhetdség (h%q) 0,63+0,05 0,68+0,12
anyai 6roklédhetdség (h’m) 0,29+0,03 0,32+0,10
direkt-anyai genetikai korrelacio (ram) | -0,80+0,03 -0,96+0,07
allando kor,nyezetl Vazlrlanma aranya a 0,09£0,01 0.1240,05
fenotipusban (c*)

hiba \E:%anma aranya a fenotipusban 0.3440,04 0,330,009
h?mtc? 0,38 0,44
teljes 6roklédhetdség* (h’r) 0,25 0,17

*Willham (1972) alapjan

A 10. tablazatban bemutatott eredmények azt igazoljak, hogy az idében

késobbi adatokat is tartalmaz6 adatbazisokon végzett vizsgélatok

eredményei tendenciajelleggel megegyeznek a vizsgalat els részében,
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egyedmodellel kapottakkal. Nevezetesen e vizsgalatban az el6z6ekhez
hasonlé varianciakomponenseket, Oroklédhetdségi  értékeket és

korrelacios egylitthatokat kaptunk.

A vegyes genotipusu adatbazis alapjan kapott populacidgenetikai
paramétereink részben a mar meglévlé szakirodalmi adatokhoz
hasonloan, részben attol eltéréen alakultak. A valasztasi suly esetén
Crews és Kemp (1999), valamint Splan és mtsai (1998) limousin
keresztezett populéciokban az altalunk szamitottnal joval kisebb
oroklédhetdségi értékeket becsiiltek. Ahunu és mtsai (1997), valamint
Roso és mtsai (2005) altal vegyes genotipusti populacidkra kozolt
értékek — egyedmodell esetén — szintén kisebbek voltak annal, mint
amit munkdnk soran szamitottunk. Bourdon és Brinks (1982)
apamodellt hasznalva, tobb fajta atlagdban az altalunk tapasztaltaknal
nagyobb h? értékeket kozoltek. Ezzel szemben eredményeink
hasonlosagot mutattak azokkal az adatokkal, mint amit Magana és
Segura (1997) keresztezett allomanyon, apamodellel torténd
értékelése soran kaptak. A vélasztasi sulyra becsiilt populdcidgenetikai
paramétereink hasonldéak azokhoz az adatokhoz is, melyeket Meyer

(1992) keresztezett allomanyok vizsgalatat kovetden talalt.
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5.2. A vizsgilt tenyészbikak 205-napos valasztasi suly alapjan

becsiilt tenyészértéke és rangsora

11. tablazat: A limousin apdk 205-napos valasztasi suly tulajdonsag

alapjan becsiilt tenyészértéke €és rangsora

Apamodell Egyedmodell
Apa N 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 | populdcidban | populdcidban | populdcidban | populdcidban
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 -2395 | 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 214,845,1 227,4+11,5 214,845,1 227,4+11,5

KLSZ = az apa kozponti lajstromszédma; N = az apa ivadékainak a szdma;

TE =

rangsorban 1év0 pozicio FA= populécio féatlaga (kg)

tenyészérték (kg); SR =

a tenyészértékek alapjan felallitott
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A limousin fajtaji apak ivadékainak szamat, az elsé adatbazisok alapjan,
kiilonb6z6 BLUP modellekkel becsiilt valasztasi suly tenyészértékét,
illetve az e tenyészértékek alapjan felallitott rangsorat a /1.

tablazatban mutatom be.

Eredményeink alapjan egyértelmiien megallapithatd, hogy valamennyi
apa esetén a négy kiillonb6z6 BLUP modellel mas ¢és mas
tenyészértékeket becstiltiink a valasztasi suly tulajdonsagra. A legtobb
apa esetén a tenyészértékek populacidatlaghoz viszonyitott iranya
(javitdé vagy rontd hatds) ugyan hasonld volt, de a szamszeri
értekekben nagyon nagy kiilonbségeket talaltunk kozottiik (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 apakat is
(pl.: a 18853-as apa), melyek tenyészértéke a valasztdsi suly
tulajdonsagra nézve fajtatiszta populaciokban ront6 hatast, de a
vegyes genotipusu allomanyban javité hatast volt. A négy modell
kozil a legkiugrobb eredményeket a vegyes genotipusti allomanyon
futtatott apamodell (modell 2) esetén tapasztaltuk. Az ezzel a modellel
becsiilt tenyészértékek szamos apa (pl.: 14712-es apa tenyészértékei a
valasztasi stly tulajdonsagban: modell 1: +13,79 kg; modell 2: -23,95
kg; modell 3: +25,99 kg; modell 4: +17,29 kg) esetén nemcsak
iranyaban, de abszolut értékben nézve is jelentdsen eltértek a masik
harom modellel kapott adatoktol. A fentiek kovetkeztében a limousin
apak négy kiilonb6z6 BLUP modellel becsiilt, a valasztasi suly
tulajdonsagra iranyul6 tenyészértéke alapjan felallitott rangsoraiban is

szamottevo kiilonbségeket talaltunk. A négy rangsor rangkorrelacioval
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tortént Osszehasonlitasdnak eredményeit a /2. tablazatban mutatom

be.

12. tablazat: Rangkorreléacios értékek az apak kiillonb6z6 modellekkel -

valasztasi suly tulajdonsagra iranyuld tenyészértéke alapjan -

felallitott rangsora kozott a limousin fajta esetén (n=110)

Trang/Trank Modell 2 Modell 3 Modell 4
Modell 1 0,37" 0,92" 0,68"
Modell 2 0,36" 0,32
Modell 3 0,75"

"P<0,01; modell 1 = adatbazis 1. (fajtatiszta limousine) + apamodell;
modell 2 = adatbazis 3. (vegyes genotipust) + apamodell; modell 3 =
adatbazis 1. (fajtatiszta limousin) + egyedmodelll; modell 4 = adatbazis

3. (vegyes genotipusu) + egyedmodell

A fajtatiszta limousin adatbdzis alapjan apamodellel (modell 1) ¢és
egyedmodellel (modell 2) meghatarozott rangsor egymashoz nagyon
hasonlénak bizonyult (ranx = 0,92; P<0,01), azaz a fajtatiszta

populécidban a két kiillonb6z6 BLUP modszer végsd eredményei

egymashoz nagyon hasonldak voltak. Vizsgalataik sordn Lengyel és
mtsai (2003), valamint Lengyel és mtsai (2004) hasonléan szoros

Osszefliggésekrdl szamoltak be fajtatiszta limousin alloményok

valasztasi adatainak apa- ¢és egyedmodellel torténd értékelését

kovetoen. Korabbi kutatasaink (Bene és mtsai, 2006, 2007) alkalmaval
jelen eredményeinkhez teljesen hasonld rangkorrelacios értékeket

hataroztunk meg fajtatiszta populaciok valasztasi sulyanak elemzése

soran. Laza Osszefliggést taldltunk ugyanakkor a vegyes genotipusu
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adatbazison futtatott apamodellel (modell 2) felallitott rangsor,
valamint a masik harom modellel maghatarozott rangsor (rrank = 0,32-
0,37; p<0,01) kozott. Ez alapjan ismételten megallapithatd, hogy a 2-
es modellel kapott eredményeink kiugronak tekinthetok a tobbi
modellel kapott értékekhez képest. A vegyes genotipusu adatbazis
egyedmodellel (modell 4) torténd kiértékelése soran felallitott rangsor
csak kozepes mértékben (rrank = 0,68-0,75; p<0,01) hasonlitott a
fajtatiszta populacioban meghatarozott sorrendekhez. Ez az eredmény
hasonlosagot mutatott a legtobb szakirodalmi forrasban (Sullivan és
mtsai, 1999; Newman és mtsai, 2002; Splan és mtsai, 2002 stb.)

fellelhet6 informaciohoz.

A masodik adatbazison, egyedmodellel végzett, direkt- és anyai hatdsra
iranyuld tenyészértékbecslés eredményét a 13. tablazat, az e
tenyészérték alapjan felallitott tenyészbika rangsort a 14. tablazat

foglalja Gssze.
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13. tablazat: A legtobb ivadékkal rendelkezd apak 205-napos suly
alapjan, egyedmodellel becsiilt direkt- €s anyai tenyészértéke a

vizsgalt iddszakban

Vilasztasi stuly (kg)

Fajtatiszta allomanyban | Keresztezett dllomanyban
KLSZ

N Tenyészérték N Tenyészérték

Direkt | Anyai 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 | 422,97 | 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
Foatlag (+SE) | 225,7+3,8 221,5+1,23

N = az apa ivadékainak (borjainak) a szama
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14. tablazat: A legtobb ivadékkal rendelkezd apak sorrendje 205-napos

valasztasi suly alapjan becsiilt direk-€s anyai tenyészérték alapjan

Vilasztasi suly (kg)

Fajtatiszta dllomanyban Keresztezett allomanyban
KLSZ

N ' Sorrend ‘ N ' Sorrend '

Direkt | Anyai Direkt | Anyai

9034 61 7 12 394 14 14
12015 608 16 25 257 22 2
12470 43 5 23 50 13 12
12481 88 9 22 66 20 7
12482 54 1 16 54 21 5
12483 79 4 24 56 23 4
12484 72 10 4 59 18 8
12485 49 3 15 60 19 6
13098 1019 12 9 516 11 13
13869 259 21 20 31 10 17
14284 177 22 5 48 12 15
14473 185 19 10 55 5 21
14474 216 15 7 77 17 9
14475 109 14 11 32 8 18
14476 207 17 8 51 16 10
14602 52 13 17 198 24 3
14684 792 24 19 107 15 11
14709 66 23 3 80 2 24
14714 37 11 13 119 6 20
15250 619 25 2 165 25 1
16444 485 2 6 62 7 19
16851 80 20 1 36 9 16
16854 202 8 18 45 1 25
17562 153 6 14 52 3 23
21207 86 18 21 31 4 22

N = az apa ivadékainak (borjainak) a szama
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Az emlitett tablazatokban bemutatott eredmények szerint e tekintetben is
jelentds a kiilonbség ugyanazon tenyészbika fajtatiszta allomanyon és
keresztezett allomanyon becsiilt tenyészértéke kdzott.

M¢ég kifezettebb a kiilonbség az egyes tenyészbikak direkt és anyai
tenyészértéke kozott. Ez az eltérés nemcsak abszolut értékben
mutatkozik meg, hanem a tenyészérték irdnyaban (javitd, vagy rontd
hatastl) is. Az emlitett kiilonbség mindkét 4allomanyban
megmutatkozik, de keresztezett allomanyban nagyobb. Fajtatiszta
allomanyban az 6sszes bemutatott apa koziil csupan 8 esetben kaptunk
azonos eldjelli tenyészértéket, 17 esetben az azonos bikdk kiilonbozd
tenyészértéke ellenkezd eldjeliinek  mutatkozott. Keresztezett
allomanyban vizsont csak 2 esetben tapasztaltunk tenyészérték-eldjel
egybeesét, 23 esetben a kétféle tenyészértek eldjele ellentétes volt.

A fenti eredményeket egyértelmiien alatamasztjak és igazoljak a kétféle
(fajtatiszta, ill. keresztezett) alloméanyban kapott kétféle (direk, ill.
anyai) tenyészértékek kozotti rangkorrelacidés egyiitthatok (15.
tablazat). Amint az adatok szemléltetik, mind a hat rangkorrelacios
egylitthatd eldjele negativ. Bar az esetek nagyobb részében a
korrelacids egylitthatd értéke kevésbé megbizhatd, a negativ eldjel
mégis arra utal, hogy a direkt és az anyai tenyésztérték szerinti
tenyészbikarangsor egymassal ellentétes. Legszorosabb (-0,99) ¢és
szignifikans ez a negativ kapcsolat a keresztezett allomanyon kapott
direkt és anyai tenyészérték kozott. Ezt az eredményt igazoljak Bene
és mtsai (2006) magyar tarka borjak valasztasi eredményeinek
vizsgalata soran kapott adatai, miszerint a direkt és az anyai genetikai

hatas kozotti korrelacié negativ (ram = -0,52 és -0,74 kozotti).
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15. tablazat: Rangkorrelacidos egyiitthatok az apdk kiilonbozo

populécidkban felallitott 205-napos suly alapjan becstilt direkt- és
anyai tenyészértéke kozott (N=25)

Fajtatiszta Keresztezett Keresztezett
. allomanyban, allomanyban, allomanyban,
rne anyai TE direkt TE anyai TE

alapjan alapjan alapjan

Fajtatiszta
allomanyban, -0,33 -0,11 +0,11
direkt TE alapjan
Fajtatiszta
alloméanyban, +0,19 -0,18
anyai TE alapjan
Keresztezett
allomanyban, *-0,99
direkt TE alapjan
*p<0,01

A fenotipusos trend vizsgalata soran kapott, a borjak 205-napos sulyanak
évenkénti atlagdt a 16. tablazat, ezek statisztikai jelemzdit, a
trendre illesztett fliggvény értékeit a 17. tablazat foglalja Ossze. A

trendet a 2. abra szemlélteti.
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Valasztasi suly (kg) + SE

Borju sziiletési éve N Fajtatiszta Keresztezett
allomanyban | allomanyban

1992 256 225,042,1 233,943 .4
1993 299 208,3+2.0 2232+3,8
1994 312 212,9+£2.,0 228,54+2.4
1995 371 208,0+1,8 205,6+2,2
1996 529 208,6+1,6 220,4+2,2
1997 621 212,1£1,5 226,442,1
1998 710 211,9+1,5 206,5+2,1
1999 932 218,4+1,3 214,320
2000 872 219,714 224,742,1
2001 743 218,6+1,5 217,6+2,3
2002 586 218,8+1,6 217,5+2,8
2003 530 222,3+1,6 2192428
2004 611 212,8%1,5 215,1£3,5
2005 601 217,2+1,5 221,3+3,6
2006 716 219,6+1.4 229.444,1
2007 843 223,3+1.4 226,2+3,6
2008 726 232,0+1.,4 212.2+4,6
2009 536 229,8+1,6 222,04+4,0
2010 740 219,4+1.4 207,3+3,9
2011 411 238,9+1,7 225,1+5,6
2012 524 247,4+1,6 244.7+4.9
2013 880 236,6+1.4 228,1+5,0
2014 775 237,9+1,4 225,246,7
2015 505 249,9+1,6 -

2016 358 251,2+1,8 -

2017 214 250,6+2,3 -

2018 197 242,6+2.4 -

2019 39 226,0+6,3 -

Modell altal korrigalt foatlag 15437 | 225,743,8 221,5+1,23
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17. téblazat: Fenotipusos trendre illesztett fiiggvények jellemzdéi a

vizsgalt populaciokban

Meredekség Tengelymetszet .
v bX . leszkedés
b [SE| p a | SE | p | R | p

Fajtatiszta dllomanyban

vs | +1,37 10,19 | <0,01 | -2519,95 |373,22 | <0,01 | 0,68 |<0,01

Keresztezett allomanyban

VS |+0,23 0,29 [NS [-240,65 [578.81 [NS [0,03 | NS

X = a borju sziiletési éve; VS = valasztasi suly (kg)

2. ébra: Fenotipusos trendek a 205-napos borji valasztasi suly alapjan a

vizsgalt populéciokban

250
=05 |

© —=—Keresztezett &llomanyban

—— Fajtatiszta allomanyban

0 T T T T T T T T T T T T T T T )
1990 1992 1994 1996 1998 2000 2002 2004 2006 2008 2010 2012 2014 2016 2018 2020 2022

Borjak sziiletési éve
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A tablazat adatai és az abra azt szemlélteti, hogy mind a fajtatiszta, mind
a keresztezett borjak mért 205-napos valsztasi stlya az évek

elérehaladtaval kismértékben valtozott, némi javulast mutatott.

A vizsgalt limousin tenyészbikdk-, valamint a teljes allomany 205-napos
valasztasi suly alapjan becsiilt direkt és anyai tenyészértékei évenkénti
atlagainak, ill. trendjének statisztikajat, tovabba az illesztett
fliggvények jellemzoit fajtatiszta ¢és  keresztezett allomanyra

vonatkozdan a 18. tablazat foglalja ssze.

18. tablazat: Genetikai trendre illesztett fliiggvények jellemzdi a vizsgalt

tulajdonsagban
Meredekség Tengelymetszet .
v bX " Illeszkedés
b |SE |p |a ISE__|p [R? p

Az apak atlagos tenyészértéke alapjan fajtatiszta dllomanyban

VSq | 40,18 10,26 | NS [-361,07 | 516,75 | NS ]0,18 |NS

VS. | 0,05 [ 0,16 | NS ]-99,04 313,31 |NS [0,00 | NS

Az apak atlagos tenyészértéke alapjan keresztezett allomanyban

VSs |-0,16 0,25 |NS ]31643 |501,75 |NS 10,02 |NS

VS. | +0,14 [ 0,17 | NS |-268,43 |330,82 | NS ]0,03 |NS

Teljes allomany atlagos tenyészértéke alapjan fajtatiszta allomanyban

VSq [-0,05 10,04 | NS ]92,60 82,31 |NS 10,03 |NS

VS. 140,04 10,02 | NS ]-69,17 47,71 NS 10,05 |[NS

Teljes allomany atlagos tenyészértéke alapjan keresztezett allomanyban

VSq [-0,00 [0,05 |NS 0,71 106,86 | NS 0,00 | NS

VSa. 1-0,00 | 0,04 1,40 70,28 | NS 10,00 |NS

X = sziiletési év; VSa = valasztasi stly direkt TE (kg); VSa = vélasztasi
stly anyai TE (kg)
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Fajtatiszta allomanyban az apak tenyészértéke szerinti genetikai trend
vonalat a 3. abra, a teljes dllomany (valamennyi egyed) tenyészértéke
alapjan a 4. abra, keresztezett adllomanyban az apak tenyészértéke
szerinti trendet a 5. &bra., a teljes allomany tenyészértéke alapjan

pedig a 6. abra szemlélteti.

3. abra: Genetikai trendek az apak 205-napos borju valasztasi suly direkt-

¢s anyai tenyészértéke alapjan fajtatiszta allomanyban
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4. 4bra: Genetikai trendek a teljes allomany 205-napos borju vélasztasi

suly direkt- és anyai tenyészértéke alapjan fajtatiszta allomanyban
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5. abra: Genetikai trendek az apak 205-napos borju valasztasi suly direkt-

¢s anyai tenyészértéke alapjan keresztezett allomanyban
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6. abra: Genetikai trendek a teljes allomany 205-napos borji valasztasi

suly direkt- és anyai tenyészértéke alapjan keresztezett allomanyban

o
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Mind az apéak, mind a teljes allomany (valamennyi egyed) tenyészértéke
alapjan szamolt ¢és megrajzolt genetikai trendet bemutatd abran
megfigyelhetd, hogy a hazai limousin allomany 205-napos valasztasi
sulyaban annak ellenére, hogy a fenotipusos trend kis mértékii javulo
tendenciat mutat, érdemi genetikai elérehaladas a vizsgalt id0szakban
nem volt. Ez minden bizonnyal azzal magyarazhatdé, hogy a
tenyésztegyesiilet és a tenyésztok nem a valasztasi stly novelésére,
hanem maés tulajdonsag javitasara iranyul6 szelekciot folytattak.

Az abrak az elézéekben bemutatott tényadatokkal és rangkorrelacios
egyiitthatokkal Osszhangban arra is felhivjdk a figyelmet, hogy

ugyanazon tenyészbikak direkt tenyészértéke és anyai tenyészértéke
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egymassal negativ kapcsolatban all. Nevezetesen, ha egy tenyészbikat
direkt tenyészértéke alapjan hasznalunk termékenyétésre a 205-napos
suly elsé generacidban torténd javitasa érdekében, akkor arra
szamithatunk, hogy az elsé generacidos liszOk ivadékainak anyai
teljesitménye gyengébb lesz, vagyis a tenyészbika unokainak
teljesitményében minden bizonnyal romlas kovetkezik be. Ez mind

fajtatiszta tenyésztés, mind keresztezés esetén valosziniisithetd.

5.3. DNS alapu populaciégenetikai vizsgalati eredmények

A vizsgalatban 288 y? teszt koziil 38 esetben szignifikdns eltérés
mutatkozott a Hardy-Weinberg egyensulytél (p<0,05). Minden
gulydban heterozigédta-tulsuly mutatkozott, a legjelentésebb a C
allomanyban jelentkezett. Az all¢lgazdagsag értékei 4,31 (C
populacid) és 5,21 (O populécio) kozott valtakoztak, egyéni (privat)
allélokat 9 4llomanyban lehetett kimutatni. Osszesen 38 allatndl (a
vizsgalt allatok 1,1%-a) taldltam egy vagy tobb egyéni allélt (79.
tablazat). A populaciok jellemzdi (19. tablazat) és a mikroszatellitekre
vonatkoz6 statisztikai adatok (20. tablazat) hasonldak az Amigues és
mtsai (2011), ill. a Radko és mtsai (2008) altal — francia és lengyel
limousin allomanyokban — kapott értékekhez. A kapott eredmények
szerint az egyéni allélok szama (PA = 20 vs. 6) nagyobb volt, mig az
effektiv allélok szama hasonld volt (3,8 vs. 4) az Amigues és mtsai
(2011) altal kapott értékekhez. Az egyéni allélok magasabb szama
jelen kutatdsban, valdsziniileg a joval magasabb vizsgalt

egyedszamnak tulajdonithat6.
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19. tablazat: A vizsgalatba vont 16 limousin populacid statisztikai

elemzése

Kod AR PA  npa Ho He. Fis

A 85  4.80 3.73+0.19 0.77+0.02 0.72+0.01 -0.06+0.02*
B 54 511 3.90+0.23 0.75+0.02 0.73+0.01 -0.03+0.01*
C 37 431 3.01£0.25 0.71+0.04 0.62+0.03 -0.15+0.02
D 79 484 3.87£032 1 7 0.75+0.02 0.71+0.02 -0.05+0.02*
E 21 4.69 3.55+0.20 0.74+0.02 0.70+0.02 -0.05+0.02
F 404 480 3.65+0.23 4 11 0.73+0.02 0.71+0.02 -0.03+0.01
G 58  4.85 3.59+0.23 0.72+0.03 0.70+0.02 -0.02+0.03
H 25  5.04 3.8440.23 0.76+0.03 0.72+0.02 -0.05+0.03*
I 87 513 3.94+0.24 2 3 0.75£0.02 0.73+0.02 -0.02+0.01
J 180 528 4.14+0.32 1 2 0.74+0.02 0.73+0.02  0.00+0.01%*
K 1076 5.18 4.0120.22 6 5 0.73£0.01 0.74+0.01  0.01+0.01
L 60 511 3.77£0.34 2 3 0.71£0.03 0.70+0.02 -0.01+0.02
M 48  4.86 3.83+0.29 0.74+0.02 0.72+0.02 -0.03+0.02
N 291  5.04 3.94+0.26 1 3 0.7440.02 0.73+0.02 -0.02+0.01
o 786 521 4.08£0.28 2 3 0.7440.02 0.74+0.02  0.00+0.00*
P

152  4.67 3.47+0.25 1 1 0.70+0.03 0.68+0.02 -0.02+0.01

n — vizsgalt allatok szama; AR — allélgazdagsag; n. — effektiv allélok
szama; PA — egyéni (privat) allélok szama; npa — privat allél(oka)t
hordoz6 allatok szdma; H, — szamitott atlagos heterozigozitas,
atlag+szoras; He — vart atlagos heterozigozitas, atlag+szoras. *Fis —

a beltenyésztettségi egyiitthatd nullahoz kozeli értékeket mutatott
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20. tablazat: A vizsgalatba vont 16 limousin allomany 18
mikroszatellittel végzett vizsgalata soran kapott statisztikai

eredmények.

Lékusz N Hobs Hexp PIC Fy Fit Fis
BM1818 7 0672 0.671 0.627 0.034 0.019 -0.016
BM1824 4 0.686 0.672 0.609 0.034 -0.028 -0.065
BM2113 10 0.806 0.803 0.776 0.044 0.007 -0.039

ETH3 9 0745 0.717 0.675 0.035 -0.040 -0.077
ETH10 7 0714 0.740 0.700 0.073 0.044 -0.031
ETH225 7 0714 0.704 0.648 0.049 -0.021 -0.074
INRA23 10 0.774 0.783 0.750 0.039 0.003 -0.037
SPS115 8 0.718 0.722 0.679 0.042 -0.005 -0.049
TGLAS3 18 0.814 0.829 0.811 0.057 0.038 -0.020

TGLA122 15 0.794 0.799 0.774 0.052 0.010 -0.044
TGLA126 7  0.628 0.635 0.585 0.054 0.004 -0.052
TGLA227 15 0.842 0.831 0.808 0.043 -0.018 -0.064
CSRM60 9 0.693 0.708 0.671 0.045 0.044 -0.001
CSSMo66 12 0.820 0.826 0.805 0.038 0.008 -0.032
ILSTS006 10 0.669 0.694 0.655 0.043 0.032 -0.011
MGTG4B 12 0.674 0.686 0.660 0.040 0.039 -0.001

RM067 9 0.678 0.681 0.638 0.060 0.024 -0.038

SPS113 11 0.839 0.831 0.809 0.034 -0.008 -0.043
Atlag 10 0.7378 0.7407 0.7044 0.0453 0.0084 -0.039

N — all¢élszdm; H, — szamitott heterozigozitas; He - vart heterozigozitas;
PIC — polimorfizmusra vonatkoz6 informécios szam (Polymorphism
Information Content, PIC); Fs — populdciok kozotti genetikai eltérés

mérdszama; Fj - fixacios index; Fis - beltenyésztettségi koefficiens

A paronkénti Fg-értékek alapjan vizsgalt 16 limousin populacio

differencialddasanak mértéke a 21. tablazatban lathato.
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21. tablazat: A  vizsgalatba vont 16 limousin  populacid

differencidlodasanak mértéke (Fy-értékek alapjan) paronként

TOZErR«~IOmMETOAOW

A B C D E F G H 1 J K L M N o
0.026
0.078 0.091

0.034 0.024 0.097

0.049 0.044 0.148 0.051

0.041 0.025 0.117 0.030 0.038

0.048 0.028 0.110 0.041 0.064 0.044

0.049 0.026 0.120 0.032 0.059 0.031 0.025

0.023 0.012 0.087 0.032 0.044 0.026 0.009 0.021

0.038 0.025 0.098 0.028 0.060 0.032 0.021 0.007 0.016

0.032 0.010 0.090 0.029 0.045 0.024 0.028 0.027 0.017 0.027

0.036 0.026 0.108 0.023 0.052 0.030 0.042 0.032 0.028 0.028 0.032

0.028 0.021 0.104 0.024 0.035 0.027 0.036 0.033 0.022 0.033 0.027 0.026

0.029 0.024 0.066 0.034 0.063 0.044 0.038 0.039 0.018 0.030 0.031 0.026 0.030

0.024 0.019 0.087 0.018 0.049 0.019 0.033 0.024 0.019 0.022 0.025 0.016 0.023 0.019
0.048 0.025 0.119 0.044 0.055 0.027 0.030 0.027 0.021 0.035 0.028 0.036 0.034 0.046  0.033

Az FSTAT ¢és Genepop szoftverrel —a populdciok differencialédasanak
megallapitasara irdnyulo- paronkénti tesztek alapjan kijelenthetd, hogy
a B-K populécio-par kivételével, minden gulya elkiiloniilt egységként
kezelhetd (p<0,05). Genalex 6.5 szoftverrel végzett fokomponens-
analizis (PCA) alapjan két populéci6 (C és E) kiilonbozik jelentdsen a
tobbitdl p<0,000 (7. dabra).
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7. abra: A populaciok differencidlodasanak dbrazoldsa fokomponens-
analizissel (PCA) kapott Fs értékek alapjan.
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A kék szinnel jelzett populaciok alacsony szintli genetikai elkiiloniilést
mutatnak. A piros szinnel jelolt C populacié mérsékelten elkiiloniil a
tobbi gulyatol, a szintén pirossal jelolt E populacié pedig mérsékelten
elkiiléniil a G, H, J, L, N, ill. P populaciotol. A tengelyeken jelzett %-

os értékek a teljes variancia aranyat jelentik az adott tengely mentén.
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A C-populacid — Fy értékek alapjan torténd — tobbi populacidhoz (0,066-
tol 0,120-ig) valé hasonlitdsa a mérsékelt genetikai elkiiloniilés
tartomanyaba esik. Az E-populdciondl szintén mérsékelt genetikai
elkiilontilés tapasztalhato (0,052 és 0,0646 kozotti Fs értékek) hat
gulydhoz (G, H, J, L, N és P) viszonyitva. A C és E populéacié kozotti
Fs érték 0,148 volt, minden mas populdcid paronkénti vizsgalata
alacsony szintii elkiiloniilést jelzett (Fs<0,049).

A Structure szoftver alapjan a 16 limousin populacié 2 csoportba
sorolhatd (Kgvamo = 2; 8. dbra). A program csupan két nagyobb
csoportot jelzett, ahol az A, C és N allomany elkiiloniilt a fennmaradé

13-tol.

8. dbra: A 16 limousin populacio csoportokba (cluster) sorolasa Structure

szoftverrel, AK modszerrel.
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A K értékekhez tartozd AK értékek meghatidrozasat 6t parhuzamos
futtatassal végeztem. Legvaldsziniibb csoportszam: 2.

BAPS szoftverrel hét csoportot lehetett elkiiloniteni (K = 7), ahol az A,
C, N, ill. P populaciok kiilon csoportba tartoztak, a fennmarado6 3
csoportot pedig a B-K, E-F, és D-G-H-I-J-L-M-O gulyék alkottak
(9. abra).

9.  abra: A 16 limousin populacié csoportokba (cluster) sorolasa BAPS

szoftverrel.

ABCDE F GHI J K LM N 0 P

Egynél tobb populéciot tartalmazo csoportok a kovetkezok: B, K (kék),
D,G,H, L,J,L, M, O (z6ld), E, F (ciklamen). A hasabok szélessége a
populacion beliil tipizalt egyedek szamaval ardnyos. A fliggdleges
fekete vonalak elvalasztjak egymastol a csoportokat.

A vizsgalt populaciok Nei-féle genetikai tavolsdganak UPGMA
dendrogramon torténd dbrazolasa a /0. dbran lathat6. Itt az A, C és N
populacidk elkiiloniilt formaban jelennek meg, de a P gulya helyett
(amelyiket a BAPS szoftver kiilonalloként kezelt) itt az E populacio
helyezkedik el kiilon agon. Ez a megallapitds alatamasztja a Fg
értekek PCA vizsgalatanak eredményét. Ahogyan a BAPS ébrén, a
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dendrogramon is egyiitt szerepel a B és K populaci6é. A fennmarado
csoportok kiillonboznek legkevésbé egymastol.

Az A, C, N ¢és E populaciok esetében — ahogyan az a hazai Limousin és
Blonde d’Aquitaine Tenyésztok Egyesiiletének adatbdzisaban is
szerepel — a tulajdonosok tenyészéllatot, spermat, ill. embriot
importaltak Franciaorszagbol, ami megmagyardzza a populaciok jol
kovethetd differencidlodasat (7. és 10. abra). A C és E populacidoban
az importalt allatok szdma meghaladta az A és N populacional

tapasztaltat.

10. 4bra: A 16 limousin populdci6 UPGMA modszerrel kapott
dendrogramja. A bootstrap értékek az dgakon lathatok.
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6. KOVETKEZTETESEK

6.1. Populaciogenetikai paraméterek, ill. tenyészértékek becslésének

tanulsaga

Fajtatiszta, keresztezett és vegyes genotipust limousin dlloméanyokban a
valasztasi suly alapjan, kiilonb6z6 BLUP modellekkel végzett
tenyészértékbecslés eredményeibdl az alabbi  kdvetkeztetések
vonhatok le:

Mivel a fajtatiszta populdciokban az apamodellel és az egyedmodellel
egymashoz hasonlé eredményeket kaptunk az 6roklédhetdségben, a
tenyészértékben és a tenyészbikak rangsoraban, ezen allomanyokban
az apamodellt is kell6 pontossagunak tekinthetjiik.

A fajtatiszta és a vegyes genotipusu borjak adatait egyarant tartalmazé
adatbazisokon a négy kiilonb6zd6 BLUP modellel tortént
tenyészértékbecslés soran szamottevoen kiilonb6zo
populéacidgenetikai paramétereket becsiiltiink. Az apamodell kisebb,
az egyedmodell nagyobb értékeket adott. Ennek a magyardzata az
lehet, hogy az apamodell csupan additiv génhatasokat, az egyedmodell
génkolcsonhatasokat (dominancia) is figyelembe vesz. Emiatt a
fajtatiszta allomanyokon kapott, ¢és a korabbi kozleményekben
szerepld oOroklodhetdségi értékeket nem tarjuk célravezetének a
vegyes genotipust, keresztezett allomanyokban iranyadonak tekinteni.

Egyedmodellel becsiilve a limousin tenyészbikak direkt tenyészértéke €s
az ez alapjan feléllitott rangsora Iényegesen kiilonb6zott egymastol
attol fliiggden, hogy a tenyészértékbecslés fajtatiszta, illetve

keresztezett allomany adatbazisdn tortént. Ez az eredmény azt
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sugallja, hogy masként kell megitélniink ugyanazt a tenyészbikat, ha
azt fajtatiszta alloményon, illetve, ha keresztezési célra hasznaljuk.

Az elébbiek alapjan célszerli kiilonbséget tenniink egy-egy tenyészbika
fajtatiszta, illetve keresztezési tenyészértéke kozott. Amennyiben egy
limousin tenyészbikat egyarant hasznalunk sajat, ill. mas fajtaju
tehenek termékenyitésére, akkor megfontolandd, hogy becsiiljik az
adott tenyészbika mindkét (fajtatiszta és keresztezési) tenyészértékét
egyarant. Ezek kozilil azt az értéket (fajtatiszta vagy keresztezési
tenyészérték) tekintsilkk irdnyadonak, amely célra (fajtatiszta
tenyésztés, vagy keresztezés) az adott apat igénybe kivanjuk venni.

Az azonos tenyészbikdk rangsora direkt és anyai tenyészértékiik alapjan
jelentdsen kiilonbozik egymastol. Ez az eltérés nemcsak abszolut
értékben mutatkozik meg, hanem a tenyészérték irdnyaban (javito,
vagy rontd hatast) is. Az emlitett kiilonbség mindkét allomanyban
megmutatkozik, de a keresztezett allomanyban joval nagyobb. Ezek a
megallapitasaink egyértelmlien aldtdmasztjak és igazoljak a kétféle
(fajtatiszta ill. keresztezett) allomanyban kapott kétféle (direk, ill.
anyai) tenyészérékek kozotti rangkorrelacios egyiitthatokat, amelyek
eldjele minden esetben negativ.

Bar az esetek nagyobb részében a korrelacios egyiitthato értéke kevésbé
megbizhatod, a negativ eldjel mégis arra utal, hogy a direkt és az anyai
tenyésztérték szerinti tenyészbika rangsor egymassal ellentétes.

Mind az apak, mind a teljes dllomany (valamennyi egyed) tenyészértéke
alapjan szamolt és megrajzolt genetikai trend alapjan megfigyelheto,
hogy a hazai limousin allomany 205-napos valasztasi sulyaban annak
ellenére, hogy fenotipusosan kis mértékii javulas tapasztalhatd, érdemi

genetikai eldrehaladas a vizsgalt idészakban nem volt. Ennek oka
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valoszinlileg az, hogy a tenyésztéegyesiilet ¢és a tenyésztOk nem a
valasztasi suly ndvelésére, hanem mas tulajdonsag javitasara irdnyuld
szelekcidt folytattak. A stagnalas oka masrészt az is lehet, hogy csak a
205- napos suly alapjan becsiilt direkt tenyészértéket vették
figyelembe, nem tekinve (hiszen nem 1is becsiilték) az anyai
tenyészértéket. Az anyai tenyészérték figyelmen kiviil hagyasa
eredményezhette azt, hogy a 205-napos valasztadsi stly direkt
tenyészérték alapjan jobb tenyészbikak ivadékai az atlagosnal jobbak
voltak ugyan, de az unokai mar atlag alattinak bizonyultak.

Ezek az eredmények arra is felhivjadk a figyelmet, hogy ugyanazon
tenyészbikak direkt hatdsa ¢és anyai tulajdonsagokra gyakorolt hatasa
egymassal ellentétes. Nevezetesen, ha egy tenyészbikat direkt
tenyészértéke alapjan hasznalunk termékenyitésre a 205-napos suly
elsd generdcidban torténd javitdsa érdekében, akkor arra
szamithatunk, hogy az elsé generdciés iisz6 ivadékok anyai
teljesitménye gyengébb lesz, vagyis az unokak teljesitményében
minden bizonnyal romlas kovetkezik be. Erre a vizsgalatunk tanulsaga
szerint nemcsak a fajtatiszta, de a keresztezett allomanyokban is
szamithatunk.

Az emlitettek alapjan az is javasolhatd, hogy a jovOben a limousin
tenyészbikakra a direk (fajtatiszta és keresztezési) tenyészeérték mellett
anyai fajtatiszta ¢és anyai keresztezési tenyészértéket egyarant

becsiiljiink.
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6.2. DNS alapu populaciégenetikai vizsgalatok tanulsaga

A génaramlés, vagyis a genetikai informacid egyik populaciobol a
masikba  torténd  vandorldsa  (immigracié) a  variabilitas
novekedéséhez, 1ill. 1) alcsoportok kialakulasdhoz vezethet a
célpopulécion beliil. A Limousin ¢és Blonde d’Aquitaine Tenyésztok
Egyesiiletének a jovOben is szigoraan kdvetnie kell a tenyészallatok, a
sperma, ill. az embridk importjat, hogy ez megfeleld tenyészetbdl,
megfelel6 mértékben torténhessen meg. Ezzel -elkeriilhetd a
populaciok jelentdsebb mértékii differenciadlodasa.

Sziikségesnek tartom tovabba, a genetikai vizsgalatok rendszeres
1d6k6zonként torténd megismétlését, amivel a jovoben is pontosan
ellendrizhet6 a populaciok genetikai szerkezete. Ezzel lehetdség nyilik
arra, hogy a Limousin és Blonde d’Aquitaine Tenyésztok Egyesiilete
pontos képet kapjon a hazai dllomanyok helyzetérdl és sziikség esetén,
id6ben segiteni, ill. iranyitani tudja a tenyésztési munkat.

A vizsgalat eredményei alapjan a C ¢és E populacié egyedeinek
felhasznalasat 1j tenyésztési stratégia kidolgozasanal mindenképpen
ajanlatos figyelemmel kisérni, hiszen (Fs értékek alapjan) a tobbi
populécidhoz viszonyitva, mar jelenleg is a mérsékelt differencialodas
tartomanyaba esnek. Egyéni allélokat 9 populacioban (D, F, I, J, K, L,
N, O és P) taldltam, ezek megdrzése mindenképpen javasolhatd az

allattartok szamara a tovabbi tenyésztési tervek kidolgozasakor.
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7.  OSSZEFOGLALAS

A limousin borjak 205-napos stlyanak genetikai paraméterei és ennek
alapjan végzett tenyészértékbecslésre kiterjedd munkank soran a
Limousin ¢s Blonde d’Aquitaine Tenyésztok Egyesiiletének
adatbazisat hasznaltuk.

A vizsgélat elsO részében alkalmazott apa- ¢és egyedmodellel torténd
értékeléshez, a fajtatiszta és keresztezési tenyészértékbecsléshez 13
613 borji valasztasi suly és valasztasi életkor adatat vettiik
figyelembe, amelyek 37 hazai tenyészetben 1992 és 2009 kozott, 110
limousin apatdl sziilettek. A vizsgalatban 9233 fajtatiszta és 4380
keresztezett borju szerepelt.

A vizsgélat masodik részében a direkt és az anyai tenyészértékbecslés
soran 44 fajtatiszta limousin ¢és 23 limousin x magyartarka
keresztezett, 0sszesen 67 tenyészet adatbdzisa szerepelt, 240, illetve
98, 6sszesen 338 limousin tenyészbikaval, és 15437, valamint 4327,
Osszesen 19764 borjuval.

Az elézéekben bemutatott adatbazisokat kiilonb6zé BLUP modellekkel
(Henderson, 1975) értékeltiik ki. Vizsgalataink soran négy kiillonb6z0
modellt allitottunk 0Ossze, majd az ezekkel kapott eredményeket
egymassal sszehasonlitottuk. A négy modell koziil ketté apamodell,
kett6 pedig egyedmodell volt. Mind az apamodellt, mind pedig az
egyedmodellt a fajtatiszta borjak adatbazisain (adatbazis 1.), és a
vegyes genotipusu adatbazison (adatbazis 2.) is kiilon-kiilon
lefuttattuk. Szamitasaink soran egyetlen tulajdonsagot, a valasztasi

sulyt értékeltiik. Vizsgalatunk elso részében direkt fajtatiszta és direkt
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keresztezési-, amig a masodikban direkt, illetve anyai fajtatiszta és
keresztezési tenyészértéket becsiiltiink.

A négy kiilonb6zé BLUP modellel az apdk valasztasi suly tulajdonsagra
becsiilt tenyészértéke alapjan négy kiilonbozé rangsort kaptunk. A
tenyészértékbecslés eredményei azt mutattdk, hogy a valasztasi suly
tulajdonsdg oroklodhetésége a kiilonbozd futtatdsok eredményei
alapjan meglehetdsen tag hatdrok kozott valtozott, de annak értékei
gyenge ¢és jO kozottiek voltak.

Eredményeink alapjan egyértelmiien megallapithat6, hogy valamennyi
apa esetén a négy kiilonb6z6 BLUP modellel més és mas direkt
tenyészértékeket becsiiltliink a vélasztasi suly tulajdonsagra. A legtobb
apa esetén a becsiilt tenyészértékek populdcidatlaghoz viszonyitott
iranya (javité vagy ront6d hatds) ugyan hasonlod volt, de a szdmszerii
értekekben nagyon nagy kiilonbségeket talaltunk kozottik. Ez azt
eredményezte, hogy a tenyészbikdk rangsora is nagymértékben
kiilonbozott a direkt fajtatiszta €és a direkt keresztezési tenyészértékiik
alapjan.

Az egyedmodellel becsiilt direkt és anyai tenyészérték alapjan a vizsgalt
limousin tenyészbikak rangsora az el6bbiekhez képest nagyobb
kiilonbséget mutatott, nevezetesen egymassal ellentétesen alakult,
azaz a kétféle tenyészérték szerinti rangsor egymassal negativ eldjelii
rangkorrelacios egyiitthatot mutatott.

Ezek az eredmények nyomatékosan felhivjak a figyelmet arra, hogy az
egyes limousin tenyészbikdk kiilonbozo (fajtatiszta, keresztezési,
direkt, anyai) tenyészértékét célszerii becsiilni, és ezek kozil azt kell

figyelembe venni, amilyen célra a tenyészbikat hasznalni kivanjuk.
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A populacidgenetikai vizsgalatban 16 hazai limousin populécidobodl
szarmaz6 3443 egyed (1520 bika és 1924 tehén) vett részt. A
tenyészetek elhelyezkedésére, az 4llomany Osszetételére, ill. az
eredmények kiértékelésére vonatkoz6 adatok a hazai Limousin és
Blonde d’Aquitaine Tenyésztok Egyesiilete adatbazisabol szarmaztak.
A vérmintdk  begylijtésére a  rutinvizsgdlatnak = szamitd
szarmazasellendrzések alkalmaval keriilt sor.

A vizsgélatban alkalmazott 18 mikroszatellit marker hasznalatat a
Nemzetkozi Allatgenetikai Tarsasag (International Society of Animal
Genetics, ISAG) javasolja szarvasmarha szdrmazasellenOrzési
vizsgélatokhoz ¢és az akkreditdlt nemzetkdzi laboratériumok
eredményeinek Osszehasonlitdsahoz. 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 teszt P értékének meghatdrozasat minden lokusz és
minden gulya esetében elvégeztem. A vizsgalat soran meghataroztam
a heterozigozitas vart (expected heterozygosity, He) €és valds (observed
heterozygosity, Ho) értékeit, a Dbeltenyésztettségi egylitthatot
(inbreeding coefficient, Fis) és a genetikai tdvolsagot (genetic distance,
Fs). Az allatok alléfrekvencia-értékei €s a mikroszatellit markerek
adatai alapjan fékomponens-analizist (Principal Component Analysis,
PCA) végeztem, amely egy tobbvaltozos statisztikai modszer és az
adatredukcios eljarasok kozé tartozik. Elvégeztem a Nei-féle genetikai
tavolsagok meghatarozasat is.

A populdcidgenetikai vizsgilatban 288 y? teszt koziil 38 esetben

szignifikans eltérés mutatkozott a Hardy-Weinberg egyensulytol
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(p<0,05). Minden gulydban heterozigota-tulsuly mutatkozott, a
legjelentésebb a C allomanyban jelentkezett. Az allélgazdagsag
értékei 4,31 (C populécio) és 5,21 (O populacid) kozott valtakoztak,
egyéni (privat) allélokat 9 allomanyban lehetett kimutatni. Osszesen
38 allatnal (a vizsgalt allatok 1,1%-a) talaltam egy vagy tobb egyéni
allélt.

A populacidk differencidlodasanak megéllapitasara iranyulo, paronkénti
tesztek alapjan kijelenthetd, hogy a B-K populdcio-par kivételével,
minden gulya elkiiloniilt egységként kezelhetd (p<0,05).
Fékomponens-analizis (PCA) alapjan két populaci6 (C és E)
kiilonbodzik jelentdsen a tobbitdl p<0,000.

A populaciok Nei-féle genetikai tavolsaganak vizsgalata alapjan az A, C
és N populéciok elkiiloniilt formaban jelennek meg, de a P allomany
helyett (amelyiket a BAPS szoftver kiilonalloként kezelt) itt az E
populécié kiiloniilt el. Ez a megallapitds aldtdmasztja a Fy értékek
PCA  vizsgalatinak eredményét. A  fennmaradd csoportok
kiilonboznek legkevésbé egymastol.

Az A, C, N ¢és E populaciok esetében a tulajdonosok tenyészallatot,
spermat, ill.  embriét  importaltak  Franciaorszagbol, ami
megmagyarazza a populéaciok jol kovetheto differencidlodasat. A C és
E populédcidoban az importalt allatok szama meghaladta az A és N

populacional tapasztaltat.
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8. SUMMARY

Database of the Association of Hungarian Limousin and Blonde
d’Aquitaine Breeders (AHLBB) for weaning results (weaning age,
weight and 205-day weigh) were used for breeding value estimation
study.

In the first part of this study 13 613 calves were evaluated. Considering
the genotype of calves, two databases (one of purebred and one of
mixed genotype calves) were formed from the starting data. The
resulting three databases were processed with four different BLUP
models. During the work, altogether four runnings were performed.
Genetic parameters and breeding value of sires were estimated on
weaning weight trait. According to the results heritability of weaning
weight trait (h? = 0.20-0.60) varied between wide limits. For all sires,
different breeding values were estimated on weaning weight trait with
the four different BLUP models. In the rank of sires - established
pursuant to breeding value in weaning weight trait - considerable
differences were found (frank = 0.32-0.95; p<0.01). Results showed,
that heritability and breeding values estimated in purebred stocks, can
not be used on crossbred or mixed genotype populations (databases)
during the breeding. Results confirmed that selection and use of
suitable sires can significantly improve weaning performance of
calves even within one generation. According to these results, as there
are differences between purebreeding and crossbreeding breeding

values, both of them can be suggested for estimation.
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In the second part of the breeding value estimation study data of 19764
calves (15437 purebred Limousin and 4327 crossbred) were
computed. Crossbred calves were sired by Limousin breeding bulls
from Simmental dams. Calves in question came from 67 herds and
from 338 sires.

Direct and maternal breeding value of sires were evaluated using the
MTDFREML animal model.

The analysis gave similar variance components, heredity and correlation
values to those obtained in the first part of the stutdy. Negative
correlation was found between the direct and maternal breeding value
and that of the rank of the sires based on the two kind of breeding
values. Therefore using of sires for mating according to their direct
beeding value will result in increased weaning weight of calves in the
first generation, followed by a decrease in the second generation.
Based on these results, application of maternal breedig value
estimation can be suggested when sires are used to produce female
calves for replacemet. As the maternal breeding value has not been
taken into consideration by the Limousin breeders in Hungary during
the last twenty years, there was no genetic progress found in this study

concerning the 205-day weaning weight of calves.

Besides, sixteen different Limousin cattle herds, maintained for
commercial use, were included in this molecular genetic study of
population structure. Blood samples were collected for routine
parentage testing, by breeders during their established breeding
program, from jugular veins from 3,443 individuals (1,520 bulls and

1,924 cows). All data concerning registration of herds and codes used
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in this study were provided by AHLBB. All 18 microsatellite markers
used herein (BM1818, BM 1824, BM2113, CSRM60, CSSM66,
ETHI10, ETH225, ETH3, ILSTS006, INRA23, MGTG4B, RM067,
SPS113, SPS115, TGLA 122, TGLA126, TGLA227, TGLAS3) are
recommended by International Society of Animal Genetics (ISAG) for
routine parentage control and record exchange between laboratories.
Statistical analysis: Exact test of Hardy-Weinberg equilibrium (HWE)
and exact test of population differentiation were calculated.
Estimation of exact P value of Hardy-Weinberg test was performed on
each locus and each population. Observed heterozygosity (Ho),
expected heterozygosity (He), inbreeding coefficient (Fis), genetic
distance (Fs) indices were calculated as well. Bayesian algorithm was
used for inferring the most probable number of clusters (K) and for
calculation of membership probability of individuals. A weighted
principal component analysis (PCA) was performed using the allele
frequency data of Limousin individuals and the 18 microsatellite
markers. Nei’s genetic distance was calculated and bootstrap values
were based on 1,000 permutations. Assignment tests of individuals
were performed by using a Bayesian method and a simulation
algorithm with 10,000 simulated individuals.

Thirty eight of the 288 chi-square tests showed significant deviations
from HWE at the 95% confidence interval. Heterozygote excess was
calculated in each herd, the highest excess was detected in herd C.
Allelic richness ranged between 4.31 and 5.21 (population C and O,
respectively). Private alleles (PA) were detected in nine herds.
Altogether 38 animals (1.1% of the analysed individuals) carried one

or more private alleles. Herd characteristics and diversity information
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of the microsatellite loci are similar to the values reported by other
authors. In genetic assignment test 48% of the animals have been
allocated correctly to their original groups. In more detail the
corresponding values were 90% and 100% in the herds E and C,
supporting that these herds are more different from the others.
Pairwise exact genotypic differentiation tests showed that—except the
pair B, K—all the herds can be treated as separate units, distinct from
each other (p<0.05). Consecutive PCA analysis of estimated Fy values
(p<0.000) revealed two herds (C and E) distinct from the majority of
other Limousin herds. The pairwise Fy values of population C
compared to the others (0.066 to 0.120) fell into the range of moderate
genetic distance: 0.050 to 0.150, while population E displayed also
moderate genetic distance (FST values in range 0.052 to 0.064) but
only to six populations (G, H, J, L, N, and P). Fs (C-E) was 0.148, all
other pairs—excluding C and E herds—displayed low genetic distance
(Fst<0.049). Analysis revealed that the most probable number of
clusters among 16 Limousine herds was two (Kgvamo = 2). UPGMA
tree of Nei’s genetic distance of populations showed the previously
mentioned same three (A, C, N) herds as distinct groups, but instead
of herd P (identified by BAPS) the population E was placed on a
distinct branch. This latter observation agrees with the PCA analysis
of Fg values. Population B and K remained together on the
dendrogram. The remaining groups are the least divergent from each
other. E herd was more similar to the remaining herds and it shared a
node with population F -as we see on the BAPS generated result but
was placed on the longest branch among populations (excluding A, C,

N) in accordance with the PCA analysis. In case of herd A, C, N, and
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E it is known from the herd books, that cows, semen or embryos have
been imported from different regions of France which explain the
presented differences. In case of populations C and E the extent of
imported individuals were higher than that of the population of A and
N.

Based on the outcome of this study, we recommend the cautious use of
individuals of population C and E in the new breeding strategy since
their Fsr distance to the other herds are already in a moderate range.
Private alleles, which are recommended to be preserved in populations
are found in 9 farms (D, F, I, J, K, L, N, O, and P) which should also
be taken into consideration in the breeding plans of the AHLBB.
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UJ TUDOMANYOS EREDMENYEK

Megallapitottam, hogy apamodellel becsiilve a valasztasi stly
oroklédhetdsége (h?) fajtatiszta és keresztezett allomanyok 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.

Réamutattam arra, hogy az adott limousin tenyészbikak fajtatiszta,
keresztezett, illetve vegyes rokoni adatbazisan  végzett
tenyészértékbecslés eredménye alapjan az apdk rangsora

szamottevoen kiilonbozik egymastol.

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 suly alapjan becsiilt direkt és anyai tenyészérték kozott.

Megallapitottam, hogy a hazai limousin fajtatiszta €s keresztezett
populécid borjainak 205-napos valasztasi sulydban annak ellenére,
hogy kis mértékli fenotipusos javulds tapasztalhato, az elmult 20

évben nem volt érdemi genetikai eldrehaladas.

Elsoként végeztem el a hazai limousin populaciok genetikai

differencidloddsdnak  vizsgalatat — mikroszatellit =~ markerek
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segitségével. Megallapitottam, hogy a C és E populacio Fy értékek

alapjan mérsékelten elkiiloniilt a tobbi gulyatol.

Megvizsgaltam az  allélgazdagsdg értékeit 16  limousin
populécidban, ezek 4,31 (C populécid) és 5,21 (O populécid) kozott
valtakoztak. Egyéni (privat) allélokat 38 allatnal, 9 allomanyban
(D,F, 1,J, K, L, N, O és P) mutattam ki.

Megallapitottam, hogy a vart és megfigyelt heterozigozitasi értékek
a 16 limousin populacioban jelentésen nem tértek el egymastol, a
beltenyésztetségi koefficiens (Fis) alapjan nincs beltenyésztettnek

tekinthetd gulya a vizsgalt allomanyban.

118



DOI: 10.15477/SZE.WAMDI.2020.005

10. AZ EREDMENYEK FELHASZNALASA

A szarvasmarhatenyésztés napjainkban elképzelhetetlen a tenyészbikak
tenyészértékének becslése nélkiill. A tenyészcél ¢és a realizalt
teljesitmény kozotti Osszehasonlitds elvégzése nélkiil lehetetlenné
valna az allomanyok legértékesebb egyedeinek a kivalogatasa, majd
parositasa egymassal. A szelekcid6 ¢€és a parositas pontos
megvaldsitdsdhoz tehat a tenyészérték ismerete elengedhetetlen. A
tenyészértékbecslés feltétele persze tovabbra is az, hogy rendelkezésre
alljanak preciz tenyésztési adatok, ill. populacidgenetikai paraméterek
a vizsgalatba vont tulajdonsagokrol.

A Franciaorszagban végzett genomikai tesztek eredményei jol kiegészitik
a hagyomanyos tenyészértékbecslés eredményeit, de egyelére nem
helyettesithetik azokat. Amennyiben a tenyésztok hozzajuthatndnak a
jovében a genomikai tesztek SNP-adataihoz is, amit tulajdonképpen
megfizettek, akkor tovabbi koltségek nélkiil lehetdség nyilna az
adatok populacidgenetikai, vagy tovabbi szelekcios felhasznalasara is.
fgy lehetévé valna olyan tulajdonsagokra is szelektalni, amelyekre a
jelenlegi szelekcids szempontok nem terjednek ki.

A tenyésztdi munka sikeressége tekintetében nagy jelentdséggel bir az
apak fajtatiszta és keresztezett tenyészértéke kozotti kiilonbség
meghatdrozasa, ill. a tenyészbikak eltéré BLUP modellekkel felallitott
rangsoranak 6sszehasonlitasa.

Jelen kutatasnal, a legtobb apa esetében, a becsiilt tenyészértékek
szamszerli értékekben nagy kiilonbséget mutattak, igy tenyésztési

szempontbol igen hasznos eredményekhez jutottunk.

119



DOI: 10.15477/SZE.WAMDI.2020.005

Amennyiben egy limousin tenyészbikat egyarant hasznalunk sajat, ill.
mas fajtaju tehenek termékenyitésére, akkor megfontolando, hogy
becsliljiik az adott tenyészbika mindkét (fajtatiszta és keresztezett)
tenyészértékét. Az ivadékok varhato eredményének eldrejelzésére azt
a tenyészértéket vegyiik figyelembe, amely a borjak genotipusanak
(fajtatiszta, vagy keresztezett) megfelel.

Ugyancsak javasolhatd, hogy becsiiljilk mind a direkt, mind az anyai
tenyészértéket a 205-napos valasztasi suly alapjan. Amennyiben az
utobbit nem vessziik figyelembe a tenyé€sziiszé-eldallitas soran, akkor
arra szamithatunk, hogy a tenyészbika unokai esetében e
tulajdonsagban romlas kdvetkezhet be.

A hazai szarvasmarha fajtdkban, a sziirkemarha kivételével, eddig nem
keriilt sor az allomanyok genetikai markereken alapuld
populdciogenetikai felmérésére, igy ez a munka mindenképpen
hianypoétlonak szamit.

A kapott populacidgenetikai eredmények a C ¢és E populacional
mérsékelt differencialodast mutattak ki, igy az 0j tenyésztési stratégia
kidolgozasanal ezt mindenképpen ajanlatos figyelembe venni.
Emellett javasolhat6 az azonositott egyéni allélok megdrzése a tovabbi
tenyésztési tervek kidolgozasakor.

A hazai limousin populaciok egymashoz viszonyitott elhelyezkedésének,
genetikai  tdvolsdganak megallapitasat, ill. a beltenyésztettség
mértékének elemzését a tovabbiakban is indokolt bizonyos
1d6kozonként elvégezni. Jelen kutatas eredményei viszonyitasi pontot

jelenthetnek a késObbi eredmények értelmezéséhez.
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11. KOSZONETNYILVANITAS

Ezlton szeretném koszonetemet kifejezni els6sorban témavezetdimnek,
DR. SZABO FERENC MTA Doktora, egyetemi tanar Grnak és DR.
ANTON ISTVAN c. egyetemi tandr urnak, akik kozvetleniil
segitették azt a kutatomunkat, mely eredményeképp ez a dolgozat
Osszeallhatott. Koszondm, hogy szakmai tanacsokkal, észrevételekkel,
kritikakkal tdmogattak munkam sordan. Koszondom mindazt a
példamutatast, mely a jovében meghatarozdva valik szakmai munkédm
soran, és mindazt az erkdlcsi tAmogatast, biztatast, mely a nehezebb
periodusokban nélkiilozhetetlen segitség volt szamomra.

DR. SZABO FERENC tanar Grnak és DR. ANTON ISTVAN tanar
urnak  kiilon koszondm a témdban megjelent publikaciok
létrehozasdban nyujtott oridsi segitséget, megtanitottak formailag és
tartalmilag is preciz munkat végezni.

Koszonettel  tartozom tovabba a LIMOUSIN ES BLONDE
D’AQUITINE TENYESZTOK EGYESULETENEK
VEZETOSEGI TAGJAI fel¢, akik tiirelmiikkel, megértésiikkel
segitették, hogy a munkam mellett ezzel a tudoméanyos munkaval is
foglalkozhattam. Nagy Orém szdmomra, hogy a tudomanyos
eredmények érdekében az egyesiilet is elkotelezett, és igy élvezhettem
a tisztségviselok egy emberként torténd tamogatasat.

Szeretném megkdszonni ugyanakkor szamos limousin torzstenyészet
vezetdjének és tulajdonosanak, tobbek kozott NAGY ZOLTANNAK,
MEDVECZKI JOZSEFNEK, RACZ FERENCNEK, TOTH
CSILLANAK, SERESTER  ZSOLTNAK, GASPAR
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GYULANAK, SZOMBATI GABORNAK, OLAH JUDITNAK,
SKAMLA PALNAK, JUHASZ FERENCNEK, VIRAG
LASZLONAK, SZUCS-SIPOS MARTANAK, MOZSGAI
JOZSEFNEK, CSOMAI GEZANAK, ABRAHAMNE MAYER
JUDITNAK, CZIRAKI GABORNAK, hogy rendelkezésemre
bocsatotta adatait az elemzésekhez és a statisztikai értékeléshez.

Halas koszonetemet szeretném kifejezni a NEBIH munkatarsainak,
elsésorban DR. PENTEK ISTVAN osztalyvezetd Grnak és DR.
JOZSA CSILLANAK, akik rendelkezésemre bocsatottak a vizsgalt
mintékat, illetve timogattak tudomanyos munkamban.

Végiil, de nem utolsésorban szeretném megkdszonni csaladomnak,
EDESAPAMNAK és EDESANYAMNAK az erkolcsi tanacsokat,
melyek  kitartisomban  erésitettek, FELESEGEMNEK  és
GYERMEKEIMNEK a tiirelmet, megértést, mely szintén nagy

mértékben jarult hozza ahhoz, hogy ez a dolgozat 1étrejohessen.
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14. MELLEKLETEK

1. MELLEKLET

A hazai hiishasznu szarvasmarhafajtak tehén- és iisz6létszamai NEBIH-

ENAR fajtakod alapjan gytijtott adatok alapjan (2018. szeptember)

Fajta Tehénlétszam | 8 hé feletti lisz6 | Osszesen | %
Limousin 34.000 14.000 48.000 20
Charolais 28.000 10.000 38.000 15
Magyar 25.000 4.000 29.000 12
sziirke
Hushasznu 21.000 6.000 27.000 10
magyartarka
Angus 14.000 4.500 18.500 8
Blonde 3.200 1.400 4.600 3
d‘Aquitaine
Hereford 2.800 500 3.300 2
Egyéb 56.000 16.000 72.000 30
hashaszna
szarvasmarha
Osszesen 184.000 56.400 240.400 100
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2. MELLEKLET

A molekularis genetikai elemzésbe vont 16 telep (A-P) és a vizsgalt

egyedek szama telepenként:

Telep betiijele | Telep neve Vizsgalt egyedszam
A Gyongysziget Kft. 85
B Dél-Pest Megyei Mg. Zrt. 54
C Réczné Sandor lidiko 37
D Lovasberényi Agrar Kft. 79
E Skamla-cégcsoport 21
F Agropoint Kft. 404
G Szombati Gaborné 58
H Olah Judit 25
I J.M.K. Kft. 87
J Serester Zsolt 180
K Agrota 2-L Kft. 1076
L Sziics-Sipos Marta 60
M Mozsgai Jozsef 48
N Imar Bt. 291
O Bakony Ho-Li Kft. 786
P Cziraki Gabor 152
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