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A rovid értekezés hattere

»A Wittmann Antal ndvény-, allat- és ¢€lelmiszer-tudomanyi multidiszciplinaris doktori iskola
miikodési szabalyzatanak 1. sz. melléklete alapjan a “klasszikus” doktori értekezés helyett
lehetdség van in. rovid értekezés készitésére. Ebben a doktorjeldlt tomoren foglalja 6ssze a doktori
kutatomunkéja témakorében megjelent tudoméanyos kozleményeiben publikalt eredményeit,
mellékelve magukat a kozleményeket is. A rovid értekezés és a mellékelt publikaciok egyiitt
képezik a doktori miivet. A rovid értekezésnek elsOszerzos, a SCImago adatbazisban
(https://www.scimagojr.com/journalrank.php) szerepldé Q1-Q3 besoroldsu folydiratokban
megjelent, ill. megjelenésre elfogadott teljes terjedelmi eredeti kozleményeken (full-length
original research paper) kell alapulnia. E kézleményeknek dsszesen minimum 6 pontot kell érnitik
az alabbi szamités szerint ugy, hogy koziiliikk legalabb az egyiknek Q1-es vagy Q2-es folydiratban
megjelentnek (vagy megjelenésre elfogadottnak) kell lennie. Q1-es cikk: 4 pont, Q2-es cikk 2 pont,
Q3-as cikk: 1 pont.

A feltételek teljestilése a csatolt publikaciok alapjan:

Animals (2024) 15. (51). 11. https://doi.org/10.3390/ani15010051 (Q1) 4 pont
Different breeding values under uniform environmental condition for milk production yield traits

in Holstein cows

Animals (2024) 14 (23), 3518. https://doi.org/10.3390/an114233518. (Q1) 4 pont
Simultaneous effects of single-nucleotide polymorphisms on the Estimated Breeding Value for

milk, fat and protein yield of Holstein-Friesian cows in Hungary.

CET (2023) 107, 169-174. https://www.cetjournal.it/cet/23/107/029.pdf (Q3) 1 pont

Management of “Modern” Holstein Cows Focusing on Sustainability and Resilience

Osszesen: 9 pont
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AZ ERTEKEZESBEN MEGTALALHATO SZAKKIFEJEZESEK MAGYARAZATA

Allél: alternativ gén- vagy szekvenciavaltozat a kromoszoéma adott helyén.

BLUP (Best Linear Unbiased Prediction): a legjobb linearis torzitatlan eldrejelzés.

Chip (SNP): egy microarray technologiai eszkoz, amelyet genetikai varidciok, példaul SNP-k
nagy ateresztOképességli vizsgalatdra haszndlnak. FoOként genotipizalasra alkalmazzak
allattenyésztésben, ndvénynemesitésben és emberi genetikai kutatasokban.

CRV (Arnheim, Hollandia): holland és flamand gazdék altal tulajdonolt szovetkezet, amely
innovativ genetikai megoldasokkal, szaporitdanyag-szolgaltatasokkal és fejlett adatmenedzsment
rendszerekkel segiti a szarvasmarha-tenyésztok hatékonysdgat, a termelés fenntarthat6sagat és az
allomény genetikai potencidljanak optimalizalasat.

DGV (Direct Genomic Value): direkt genomikai érték, a tenyészértékbecslésben egy allat
genetikai értékének kozvetlen, genomialis adatok alapjan torténd becslését jelenti. Ez az érték
kizardlag a genotipus informacidkon alapul, és nem veszi figyelembe az allat sajat fenotipusat
vagy szarmazasi (pedigré) informacioit.

DNS marker: olyan genomialis hely, 16kusz, ahol a populaciéra vonatkoztatva ketté vagy tobb
valtozat, allél talalhaté meg. A DNS-markerek leginkabb elterjedt valtozatai az SNP-k.

DRP (De-regressed Proof): a hagyomanyos tenyészértékbdl szdrmaztatott de-regresszalt
tenyészérték.

EuroGenomics: Az EuroGenomics egy nemzetkozi egylittmiikodésen alapuld konzorcium,
amelynek célja a szarvasmarha-tenyésztés genomikai alapu fejlesztése. A szervezet Eurdpa vezetd
szarvasmarha-tenyésztd szovetségeit és kutatdintézeteit fogja dssze, hogy megosszadk genetikai
eréforrasaikat és szakértelmiiket. Az EuroGenomics altal fejlesztett SNP-chip technologia, példaul
az EuroG MDv4, nagy felbontasi genotipizaladst biztosit, amely kulcsfontossagi a
tenyészértékbecslésben €és a genomikai szelekcioban, lehetdveé téve a gazdaséagilag fontos
tulajdonsagok gyorsabb és pontosabb genetikai javitasat.

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

Fenotipus: az adott egyed kiils6 vagy mérhet6 tulajdonsagai, illetve tulajdonsagainak dsszessége.
Fst-marker: az SNP-k koz0tti genetikai tavolsag.

GEBY (Genomically Enhanced Breeding Value): genomikai informéciokkal bévitett tenyészérték.
Genotipus: az egyed egy, vagy tobb DNS lokuszan meghatarozott marker tipusa, hossza vagy az
ott elhelyezked6 nukleotidok megnevezése.

Lokusz: a DNS lanc egyedi, azonosithat6 helye.



MACE (Multiple Across Country Evaluation): hatdrokon ativeld tobbszords nemzetkdzi
tenyészértékbecslés (lasd https://interbull.org/ib/interbullactivities).

Nukleotid: DNS-t felépito egység, Osszetett molekula.

Populacio: egy adott faj azon egyedeinek csoportja, akik egy meghatarozott foldrajzi teriileten
¢lnek, képesek egymassal szaporodni, €s kozds génallomannyal (génkészlettel) rendelkeznek. A
populacid tagjai kozotti genetikai és okologiai kolcsonhatasok alakitjdk a csoport dinamikajat,
genetikai sokféleségét és alkalmazkoddképességét.

QTL (Quantitative Trait Locus): régid (16kusz) a kromoszoman, ahol a mennyiségi tulajdonsagok
kialakitasaban szerepet jatszd gének helyezkednek el.

SNP (Single Nucleotide Polymorphism): egypontos nukleotid-polimorfizmus a DNS-ben talalhatd
genetikai variacio egyetlen nukleotid (A, T, C vagy G) szintjén bekdvetkezo eltérését jelenti egy
populacid egyedei kozott. Ez a genetikai variacio a genomialis kiilonbségek egyik leggyakoribb
formaja, amely fontos szerepet jatszik a genetikai kutatdsokban és alkalmazasokban. Akkor
tekintiink egy variaciot SNP-nek, ha a populacio legalabb 1%-aban megjelenik.

SNV (Single Nucleotide Variance): egyetlen nukleotid bazist érintd eltérés a populdcio
egyedeiben.

SSVS (Stochastic Search Variable Selection): sztochasztikus keresési valtozo kivalasztasa.



KIVONAT

A tanulmany célja a holstein-friz (HF) tehenek tej-, zsir- és fehérjetermeléséhez kapcsolodd
tenyészértékek genetikai hatterének vizsgalata és validalasa volt. A Holstein-friz Tenyésztok
Egyesiilete (HFTE) altal miikodtetett HUNGENOM program keretében genotipizalasi
vizsgalatokat végeztiink EuroGenomics (EuroG_MDv4) chip alkalmazasaval. A tejhozam (TH),
zsithozam (ZSH) ¢és fehérjehozam (FH) tenyészértékadatait a HFTE biztositotta. A
tenyészértékekkel 6sszefliggd 16kuszokat harom maodszerrel azonositottuk: (1) az SNP-k genetikai
tavolsaganak (Fst marker) meghatarozasaval, (2) linearis regresszidos elemzéssel, és (3)
haplotipus-asszociacios tesztekkel. Az azonositott SNP-k koziil tobb olyan gének kdzelében
helyezkedik el, amelyek a szarvasmarhdk esetében még nem keriiltek vizsgalatra, de amelyek a
tejtermelési tulajdonsagokhoz kapcsolodod jovobeli kutatdsok kiemelt célpontjai lehetnek.
Eredményeink ravilagitottak arra, hogy a két vagy harom tenyészértékkel 6sszefiiggd markerek

hatékonyan alkalmazhatok a szelekcioban, eldsegitve a genetikai eldrehaladas felgyorsitasat.

Ezek az informdaciok kiilonosen hasznosak lehetnek a tenyésztési és szelekcids célkitiizések
elérésében. Ugyanakkor az eredmények azt is megmutattak, hogy bar a legtobb marker hatasa a
tenyészértékek iranyultsagéval 6sszhangban van, néhany marker alkalmazasa dvatossagot igényel,
mivel azok eltérd hatast gyakorolhatnak az egyes tenyészértékekre — példaul novelhetik az egyiket,

mikozben csokkentik a masikat vagy masik kettot.

A tanulmany masodik részében a HF tehenek fenotipusos teljesitményét és tenyészértékét
vizsgaltuk, dsszehasonlitva hdrom eltérd tenyészértekbecslési megkozelitést: a pedigrén alapulo
BLUP-ot, a hagyomanyos BLUP-ot, valamint a genomikai BLUP-ot. Az 0sszehasonlitas
eredményei alapjan a hagyomanyos BLUP bizonyult a legmegbizhatobb modszernek, amelyet a
genomikai adatokkal kiegészitett BLUP kovetett. A pedigrén alapulo BLUP moddszer
megbizhatdsaga volt a leggyengébb.

A tanulméany u0jdonsaga abban rejlik, hogy a tej-, zsir- és fehérjetermelésre vonatkozd
tenyészérték-elorejelzéseket ugy validaltuk, hogy a kiilonbdz6 modszerekkel késziilt becsléseket
kozvetleniil 6sszehasonlitottuk a tényleges fenotipusos teljesitményekkel, azonos telep, év ¢€s
évszak kornyezeti feltételek mellett. Az eredmények jelentds hozzajarulast nyjtanak a genomikai
szelekcid alkalmazasanak tovabbfejlesztéséhez és a tenyészértékbecslés pontossdganak

noveléséhez.



ABSTRACT

The study aimed to investigate and validate the genetic basis of breeding values associated with
milk, fat, and protein production in Holstein-Friesian (HF) cows. Genotyping was conducted as
part of the HUNGENOM program led by the Hungarian Holstein-Friesian Breeders Association
(HFTE), using the EuroGenomics (EuroG MDv4) chip. Data on breeding values for milk yield
(MY), fat yield (FY), and protein yield (PY) were provided by HFTE. Genomic loci associated
with the breeding values were identified using three methods: (1) calculation of SNP genetic
distances (Fst marker), (2) linear regression analysis, and (3) haplotype association tests. Several
identified SNPs were located near genes that have not yet been studied in cattle but may serve as
critical targets for future research related to production traits. Our results highlighted that markers
associated with two or three breeding values can be effectively utilized in selection programs to

accelerate genetic progress.

This information is particularly valuable for achieving breeding and selection objectives. However,
the findings also revealed that while most markers had consistent effects across breeding values,
some markers require cautious application due to their contrasting effects — for instance, increasing

one breeding value while decreasing another or both others.

In the second part of the study, the phenotypic performance and breeding values of Holstein-
Friesian cows were analysed by comparing three distinct breeding value estimation methods:
pedigree-based BLUP, traditional BLUP, and genomic BLUP. The results showed that traditional
BLUP provided the most reliable estimates, followed by genomic BLUP. Pedigree-based BLUP

exhibited the lowest reliability among the three methods.

The novelty of this study lies in its validation of breeding value predictions for milk, fat, and
protein production by directly comparing estimates derived from different methods with actual
phenotypic performance under consistent herd, year, and season conditions. These findings
provide valuable insights into the practical application of genomic selection and contribute to

improving the accuracy of breeding value estimation.



1. BEVEZETES ES CELKITUZESEK

A holstein-friz (HF) vilagszerte a legismertebb és legelterjedtebb tejeld szarvasmarhafajta,
amely kiemelkedd tejtermeld képességét még korlatozott takarmanyforrasok mellett is képes
megorizni. Az elmult évek soran a tenyészkivalasztas, nemesités ¢és szelekcio alapelvei
valtozatlanok maradtak: a legjobb sziilok parositasaval az utdodok tulajdonsagait igyeksziink
javitani. Ugyanakkor az informécio, amelyre a szelekcios dontések alapulnak, egyre pontosabba
valt. Korabban elsdsorban a fenotipusos teljesitmények alapjan rangsoroltak az allatokat, kiilonds
tekintettel a tenyészbikdk lanyainak tejtermelési eredményeire. A fenotipusos teljesitményt a
Fenotipus = Genotipus x Kornyezet (P = G x E) képlet irja le, amely azt mutatja, hogy a fenotipus
a genetikai adottsdgok és a kornyezeti tényezdk kolesonhatasabol adodik. A kdrnyezeti tényezdk
— mint a tartasi koriilmények, takarmanyozas és menedzsment — az elért teljesitmény 60—70%-at
befolyasoljak, mig a genetikai alapok 30—40%-ot tesznek ki. A nemesités célja, hogy a genetikai
hanyadot a lehetd legpontosabban meghatarozzuk kiilonb6z6 modszerek alkalmazéasaval, mivel a
kornyezeti tényezOk optimalizalhatok, de az azonos koriilmények kozott tartott, kivald genetikai
adottsagokkal rendelkezd egyedek képesek elérni a tenyészcélok szerinti, kiemelkedd és hatékony
tejtermelést. A tehénallomany koncentralédasaval parhuzamosan a genomika €s a biotechnoldgia
robbanasszerll fejlédésének is tanti lehettiink. A Human Genom Projekt tudomanyos attoréseit
kovetden néhany éven beliil szinte minden gazdasigi szempontbdl jelentds allatfaj és fajta
génszekvenaldsa megtortént. Ennek eredményeként a genotipizalasbol szarmazo adatok
mennyisége exponencidlisan novekedett, és 1dovel lehetoveé valt azok populacidgenetikai
Osszefiiggések feltarasara valé alkalmazasa.

Az egyedi Orokitbanyagban megfigyelhetd kiillonbségek, amelyek bazisparok szintjén
pontszerli eltérésekként, azaz nukleotid varianciaként (kordbbi szohasznalattal muticidként)
jelentkeznek, alapvetd jelentOséggel birnak a genetikai kutatdsokban. Amennyiben egy adott
varians el6forduldsa a populdcidban eléri az 1%-ot, polimorfizmusrol beszéliink (Single
Nucleotide Polymorphism, SNP). Ezek a polimorfizmusok megfeleld statisztikai mddszerek
alkalmazaséaval Osszefliggésbe hozhatok fenotipusos tulajdonsagokkal, példaul tejtermeléssel,
funkcionalis kiilllemmel, vagy egyéb életfolyamatokhoz és menedzsmenthez kapcsolodo
jellemzokkel. A genotipizalas soran feltart SNP-k, a hagyomanyos moddszerekkel (pl. BLUP)
becsiilt tenyészértékek és a fenotipusok 0Osszefliggd rendszere lehetdvé teszi az egyedek
teljesitményének nagy megbizhatdésagu eldrejelzését. Ez kiilondsen fontos a korai
tenyészkivalasztasban, mivel a sajat teljesitménnyel még nem rendelkezd egyedek, példaul fiatal
tenyészallatok és tenyészbika-jeloltek késobbi életszakaszban realizalhato termelési potencidlja jol

prognosztizalhato.



A genomszelekcio alapfeltétele a referenciapopulacio, mas néven tréningpopulacié megléte
¢s folyamatos naprakészen tartdsa. A referenciapopulacio fenntartdsa nélkiilozhetetlen a pontos
genomikai tenyészértékbecslés érdekében. A tréningpopulécid olyan egyedekbdl all, amelyek
esetében a sajat teljesitményeik, valamint szarmazasi informécioik alapjan becsiilt (hagyomanyos)
tenyészértékiik rendelkezésre all, tovabba ismert az egyedi SNP térképilik is. Ez utobbi az
orokitdanyaguk (DNS) alkalmazott vizsgalati platform altal meghatdrozott helyeinek pontszeri
genetikai valtozasait tartalmazza. A szarvasmarhatenyésztésben az [llumina, Inc. (San Diego, CA,
USA) cég 50k-s chipjének hasznalata az altalanosan elterjedt, amely 50.000 meghatarozott
helyeken talalhat6 pontszerti mutéacio el6fordulésat/allapotat vizsgalja az 6rokitdanyagban (DNS).
Konnyen belathato, hogy kelld méretii referenciapopulacioé esetében pusztan az SNP informdacid
alapjan az adott egyed teljesitménye nagy megbizhatdsaggal eldre jelezhetd. Ez a HF fajta esetében
3 000, mindkét tipusu tenyészértékkel rendelkezd tenyészbikat tartalmazo referenciapopulacio
hasznélatadval a becslés megbizhatosagi értéke R~0,70. A genomikai tenyészértékbecslés
eredményeire alapozott nemesité munka a fenti 0sszefliggések miatt igen eredményes és tobbek
kozott ennek koszonhetd robbandsszerii elterjedése. Tovabbi eldny a generacids intervallum
csokkentése, hiszen a sziiletést kdvetd legkorabbi életszakaszban vett biologiai minta, illetve a
korszerli biotechnikai mddszerek alkalmazasaval akar az embriokbdl biopsziaval nyert néhany
sejtbdl kivont DNS elemzésével is teljes és megbizhato tenyészérték-informacidt kaphatunk a még

meg sem sziiletett egyed képességeirdl és hozhatunk megalapozott tenyésztési dontéseket.

A fenti szempontokat alapul véve az alabbi vizsgalati célokat tiiztem ki:
1. a hazai HF populaciéo genomikai tenyészértékbecslésének bevezetése, illetve a kapott

tenyészértékek populacios szinten torténd validalasa,

2. elsé laktacios HF tehenek termelési tulajdonségainak tenyészértékbecslése harom

kiilonb6zé modszerrel (pedigré-, hagyomanyos - és genomikai BLUP),

3. a harom BLUP modszer pontossaganak, eldrejelzd képességének, valamint
megbizhatosadganak értékelése azonos évben, évszakban, ill. ugyanabban az

allomanyban sziiletett €s tartott els6 laktacios tehenek esetében,

4. az egyes becslési eljarasok alkalmazhatosdganak vizsgalata a modern, precizids

tenyésztési programokban,

5. az SNP-chip segitségével tipizalt azon SNP-k meghatarozasa, amelyek egyszerre két, ill.

harom tulajdonsagra becsiilt TE kialakitasaban is szerepet jatszanak,

6. a fenti szempontok alapjan kivalasztott SNP-k és a TE értékek regresszids
egylitthatoinak (a valtozasok irdnyéanak és mértékének) meghatarozasa.

10



2. ANYAG ES MODSZER
2.1. A genomanalizis és a genomikai tenyészértékbecslés modszere

A vizsgalatot a HUNGENOM projekt keretében végeztiik, melynek soran az Illumina cég
EuroG MD BeadChip-jét hasznaltuk. Kiterjedt nemzetkozi 6sszefogéas eredményeként a magyar
mintakat feldolgoz6 laboratorium hozzaférést biztositott szamunkra az SNP-adatok milliardjaihoz,
amelyen a tenyészértékbecslés és sajat vizsgalatunk alapult. A DNS elemzésébdl szarmazo, egyedi
mutécidvaltozatokat leir6 SNP-mintdzatot a mar emlitett referencia-adatbazis értékeivel vetettiik
Ossze annak érdekében, hogy megbizhatd egyedi genom tenyészértékeket kapjunk.

A sajat vizsgalat genomanalizis részében 2 963 tehén adata szerepelt. Az allatok fenotipusara
¢s genotipusara vonatkoz6 valamennyi adatot a Holstein-friz Tenyésztok Egyesiilete (HFTE)
bocsatotta rendelkezésre. A HF tehenek genotipizalasat a 67 227 SNP-t tartalmazé EuroG_MDv4
microarray vizsgalat (EuroGenomics, Hollandia, Amszterdam) segitségével végeztiik. Csak a
0,95-nél magasabb talalati arannyal (call rate) rendelkezd mintékat vettiik figyelembe ebben a
vizsgélatban. A végleges adathalmaz igy 59 151 SNP-t tartalmazott. A tenyészértékeket a HFTE
adataira fejlesztett tenyészértékbecslési modellel (CRV Arnheim, Hollandia) hataroztuk meg,
amely az X-kromoszdéman talalhaté6 SNP-k kivételével 40 947 SNP-t hasznalt fel.

A genomikai becslési modell a Bayes-féle multi-QTL modellen alapul, ahol az SNP-k hatasat
kozvetleniil értékelik, haplotipusok vagy szarmazési adatok hasznalata nélkiil. Bar a mddszer
egyszerre tobb tulajdonsadgra is alkalmazhatd, a rutinszeri genomikai értékelések egy

tulajdonsagra vonatkozo elemzések, azaz m = 1. M tulajdonsagra a modell a kovetkezo:
40947

yi=u+ui+ zijqjvj+ei

j=1
ahol: y; (m x 1) vektor, az i. bika fenotipusainak (DRP) vektora, p (m x 1) vektor az adott
tulajdonsag fix atlaga, u; (m x 1) vektor, az i. bikdhoz tartoz6 random poligén hatas, q; (3 x 1)
vektor, a j. SNP random, skaldzatlan hatasa, amely a 0., az 1. és a 2. allélhoz tartozik (a 0. allél a
hianyz6 genotipus-informacionak felel meg), v; (1 x m) vektor, a j. SNP-hez tartozd6 random
skalafaktorok, e; (m x 1) vektor, az i. bikdhoz tartozo6 reziduum (a modell hibaja), és z; az i. bika
Jj. SNP-jéhez tartozo designvektor. z; =[0 2 0] és [0 0 2] homozigdta (AA, illetve BB) bikék, z; =
[0 1 1] heterozigdta (AB) bikak, és z; = [2 0 0] azon bikak esetén, ahol az adott SNP-hez tartozo
informaciok hianyoznak.
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A GWAS (teljes genomra kiterjedd asszocidcios vizsgalat) soran a teheneket a tejhozam (TH),
zsithozam (ZSH) és fehérjehozam (FH) tenyészértékiik (TEtj, TEzsir, TEfehere) szerint osztottuk
fel. El6szor minden TE-kategoridban magas és alacsony értékii csoportokat hoztunk létre a
kovetkezOk szerint: TE; _magas > 1465, TE.; alacsony < 328; TE,s: magas > 65, TE,:_alacsony
< 19; TEfehére_magas > 51, TEgehere_alacsony < 21. Minden tulajdonsagot (TEtj, TEqsir, TEfehéric)
harom fiiggetlen megkozelitéssel hataroztunk meg: az SNP-k genetikai tavolsaga (Fst_marker), a
linedris regressziod €s a haplotipus-asszociacios teszt segitségével, az SNP and Variation Suite
(SVS) szoftver felhasznalasaval.

1. abra. A két vagy harom becsiilt tenyészértékkel (TE) kapcsolt egybézisos nukleotid-
polimorfizmusok (SNP-k) keresésének folyamatdbrija.

Milk yield Fat yield Protein yield
Fst_mrkr LinReg Htype Fst_mrkr LinReg Htype Fst_mrkr LinReg Htype
Milk Fat Protein
Common top SNPs Common top SNPs Common top SNPs

Common SNPs, at least in two categories

Els6 sor: A Holstein-friz Tenyészt6k Egyesiiletétol kapott tenyészértékek TH, ZSH és FH esetében;
masodik sor: az egyes tulajdonsagokra alkalmazott tesztek, Fst_ mrkr: az SNP-k genetikai tavolsaga,
LinReg: linearis regresszio, Htype: haplotipus-asszocidcid; harmadik sor: a kiilonb6zo tesztek altal
azonositott legjobb talalatokat (SNP-ket) hozzarendeltiik az egyes tulajdonsagokhoz. Negyedik sor:
az egyidejiileg két vagy harom TE-el kapcsolt SNP-ket azonositottuk.

A haplotipus-asszociacids tesztben a vizsgélatot 5 markerre allitottuk be, és minden egyes
haplotipusra chi-négyzet tesztet végeztiink. A haplotipusokat az elvards-maximalizalo
(expectation-maximization, EM) algoritmus (maximalis EM-iteraci6 = 50, EM-konvergenciatiirés
= 0,0001) segitségével konstrualtuk. Az TEij, TEusir, TEfeheie asszociaciok Manhattan-
diagramjainak vizudlis vizsgélata utan az Fst marker és -loglO(p) kiiszobértékei a linedris
regresszidban vagy a haplotipus-asszociacioban 0,06, 8, illetve 8 volt a TEtej esetében; 0,00, 9,
illetve 9 a TE,q;: esetében; és 0,08, 9, illetve 9 a TEfehéIje esetében. A kiiszobértékek feletti SNP-ket
minden egyes tulajdonsdgra vonatkozoan meghataroztuk, €s azonositottuk azokat, amelyek
legalabb két tulajdonsaggal voltak tarsithatok (1. tablazat). Az azonositott 74 SNP téves
azonositasi aranya (FDS, False Discovery Rate) 1,3 x 102! és 6,0 x 10% kozott volt. Az
Fst_marker, a linedris regresszio ¢€s a haplotipus-asszociacids elemzés eredményeihez indexeket
hoztunk 1étre az értékek 0-rdl 1-re valo atskalazasaval és atlagolasaval.
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2. abra. A tej-, a zsir-, ill. a fehérjetermelésre vonatkozé tenyészértékek, az Fst marker, a linedris regresszid és az 6t SNP-haplotipus kozotti

Osszefliggések Manhattan-diagramjai
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A tej- (TE; balra), a zsir- (TE,; kozépen) és a fehérjetermelésre (TEgnee; jobbra) vonatkozo tenyészértékek és az Fst_marker (felsd sor), a linearis
regresszio (kdzépso sor) €s az 6t SNP haplotipus (alsé sor) kozotti 6sszefiiggések Manhattan-diagramjai.
A z6ld vonalak azok a kiiszobértékek, amelyek felett a markerek top talalatnak mindsiilnek.



A Bos taurus genom ARS-UCDI1.2 valtozatat hasznaltuk a kozos talalatoktol +1 millid
bazispar (Mbp) tavolsagra talalhatd gének meghatarozasara (1. melléklet). Ha egyetlen gént sem

talaltunk a £ 1 Mbp-n beliil, a tdvolsagot kiterjesztettiik + 3 Mbp-ra.

1. Tablazat. A legalabb két vizsgalt paraméterrel 0sszefiiggésbe hozhaté 74 SNP

SNP no. TEtej TE.sir TEfehérje
5 + +
44 + +
16 * +
9 + + +
Osszesen 74 58 30 69

2.2. BLUP tenyészértékbecslési modszerek dsszehasonlitasa

A hazai tejagazatban meghatarozdak az intenziven tartott holstein-friz tehénallomanyok, ahol
egy gazdasagban atlagosan 453 termelésellendrzott, torzskonyvi nyilvantartdsban szerepld tehén
termel. Sztrést alkalmaztunk, hogy csak olyan allatok keriiljenek a vizsgalatba, amelyeknél
rendelkezésre all a TEpedigre 65 @ TEGenomikai. A sajat teljesitményeken alapulo BLUP EM
tenyészértékbecslést a korabban genotipizalt ndivart egyedek ellése és elsd laktaciojuk zarasat,
valamint a hivatalos kiillemi biralatuk elvégzését kovetden végeztiik el. 1 616 549 ndivaru egyed
kapott TEmagyomanyos értéket, koziilik kordbban 23 561 néivara egyed genomikai
tenyészértékbecslését is elvégeztiik. Tovabbi sziiréseink az azonos telep/év/évszak/életkor
paraméterekre vonatkoztak, igy végiil 190 ugyanabbdl a gazdasdgbol szarmazd, azonos életkort
¢és laktacios stadiuml tehén rendelkezett a teljes adatbazissal és keriilt be az elemzésbe. A
genotipizalast kovetden a TEGenomikai becslését a CRV-Holland és a HETE egyiittesen végezte el.
A csoport hivatalos tejtermelés-ellendrzési eredményeinek atlagérteke a kovetkezok szerint
alakult: 305-napos standard laktacios tejhozam: 10 910 kg (TH, kg), 305-napos zsirhozam: 398 kg
(ZSH, kg) és 305-napos fehérjehozam: 365 (FH, kg). A vizsgalatba vont teheneket ugyanabban a
gazdasagban, szabad tartasban, pihendboxokkal ellatott istalloban tartottdk, és komplett
takarmanyadag (Total Mixed Ration, TMR) biztositotta a taplaloanyag ellatdsukat, amely
elsdsorban kukoricaszilazsbol allt, koncentralt takarmannyal és egyéb adalékanyagokkal
kiegészitve. Ez az azonos tartasi és takarmanyozasi rendszer kulcsfontossagu volt a kdrnyezeti
kiilonbségek minimalizalasahoz, annak biztositasdhoz, hogy a termelési jellemzdk és a genetikai

értékelések valdban tiikkrozzEk a genetikai kiilonbségeket.



Az 0sszehasonlitott haromféle BLUP mddszer az alabbi:

A pedigré tenyészértéket (TEpedigre) az anya (BLUPienén) és az apa (BLUPpika) hagyoményos
tenyészértékének (TEHagyomanyos) e€gyszeri szamtani atlagértékeként szamitottuk ki az alabbiak

szerint:

TEBLUP epen T TEBLUPY s

TEPedigré - 2

A hagyomdnyos BLUP tenyészérték (TEp up): Ennek alkalmazasa soran két matrix keriilt
létrehozasra. Az egyik az adatbdzis-matrix, a masik pedig a pedigré-matrix. A rokonok pedigré-
matrixa tartalmazta a teljes testvérek, féltestvérek, apak, anyak és nagysziilék pedigréadatait. A
BLUP modellek magukban foglaltak az anyai genetikai hatdsokat €s az anyai allandé kornyezeti

hatasokat, mint véletlen hatdsokat. A modellek az alabbiak szerint keriiltek felépitésre:

y=Xb+Za+Wpe+e

ahol: ,)y” az észlelések vektora; ,,b” a fix hatasok vektora; ,,a” az allatok véletlen hatasainak
vektora; ,,pe” az allandd kornyezeti véletlen hatdsok vektora; ,.e” a véletlen rezidudlis hatasok
vektora; X, Z és W pedig a fix, allati és véletlen allandd kornyezeti hatdsokkal kapcsolddd

eléfordulasi matrixok.
A genomikai tenyészértékbecslés (TEGenomikai) modszere a 2.1, pontban keriilt ismertetésre

A termelési tulajdonsagok normalitdsanak értékelésére a Kolmogorov-Smirnov-tesztet
alkalmaztuk, mig a valtozok homogenitasanak értékelésére a Levene-tesztet hasznaltuk. Az
emlitett tulajdonsagokra tobbtényezds varianciaanalizist (ANOVA) végeztiink. Emellett Pearson-
féle és Spearman rangkorrelaciét hatdroztunk meg a termelési, valamint a kiilonbozo
tenyészértékadatok kozott. Az adatok eldkészitésére, rendszerezésére a Microsoft Office
szoftvercsomagot (Excel 2019 és Word 2019) hasznaltuk. Az adatbazis kiértékelését az SPSS

statisztikai szoftvercsomag 27.0 verzidjaval végeztiik.
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3. EREDMENYEK ES ERTEKELESUK
3.1. SNP vizsgalatok eredménye

A TH és FH mutatoval Osszefliggésbe hozhaté 6t SNP a 9., 18. és 19. kromoszéman
helyezkedett el. Ezenkiviil 44 SNP kapcsolodott a TH és a FH tenyészértékekhez az 1-6, 11, 13-
15, 18, 19, 24, 28 ¢és X kromoszoman. Tovabba 16 SNP kapcsolodott a ZSH ¢és a FH
tenyészértékhez a 3, 11, 19, 22 ¢és X BTA-n. Emellett 9 SNP kapcsolddott a TH, ZSH és FH
mutatéhoz a 2, 5, 28 €s X kromoszéman. Az azonositott SNP-k maximalis értékei az Fst marker
esetében 0,17, a linedris regresszid -log10(p) értéke 24,9, a haplotipus-asszociacio -log10(p) értéke
26,4 volt. Eredményeink koziil a legkiemelkeddbb taldlatok, atlagértékiik >0,8, a TH esetében a
2., 11.,19., 19., 28. és X kromoszoman, a ZSH esetében a 3., 22., 28. és X kromoszoman, a FH
esetében pedig az 1. és 28. kromoszoéman helyezkedtek el. A TH, ZSH és FH esetében a
tenyészértékekkel Osszefliggésbe hozott kilenc SNP koziil hét a legnagyobb hatastiak kdzott van
(atlag >0,8), harom koziiliik 1,18 milli6 bazisparon beliil helyezkedik el a 28-as kromoszdéman (2.

melléklet).
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A narancssarga (TEy;), kék (TEsi) és sziitke (TEgneje) savok megfelelnek az egyes SNP-k regresszios P egyiitthatoinak (2. melléklet). A mindharom TE-el
Osszefliggd SNP-ket bekereteztiik. Az abra tetején a plusz és a minusz jeldli az dsszes tulajdonsag esetében pozitiv vagy negativ B-egyiitthatot. A piros keret olyan

SNP-ket jeldl, ahol a B egyiitthatok ellentétesek voltak, példaul a ZSH és a FH esetében negativ, mig a TH-nal pozitiv (BTA 5), ill. a ZSH-nal negativ volt, mig a

TH és a FH esetében pozitiv (X kromoszoma).




3.2. BLUP tenyészértékbecslési modszerek osszehasonlité eredménye

A vizsgalt populacio standard laktacids termelése kedvezden alakult, és megfelelt az orszagos
atlagnak.: 10 910,50 kg tej, 397,86 kg zsir és 365,33 kg fehérje. A 190 tehénbdl all6 csoport
homogénnek bizonyult a termelési jellemzdk tekintetében, amit a variacios egyiitthato (CV%) 15%

alatti értékei 1s alatamasztottak.

2. Tablazat. A vizsgalatba vont allatok statisztikai adatai

Tulajdonsag TH (kg) ZSH (kg) FH (kg)
Vizsgalt tehenek szama (n) 190 190 190
Kozépérték 10910,50 397,86 365,33
SD 1453,70 45,24 39,80
CV% 13,32 11,37 10,90
SE 105,46 3,28 2,89
Min 6505 260 196
Max 13781 511 451

TH = 305-napos tejhozam; ZSH = 305-napos zsirhozam; FH = 305-napos fehérjehozam

A 3. tablazat adatai jelentds kiillonbséget mutatnak a kiilonb6z6 tenyészértékek minimalis €s
maximalis értékei kozott; az atlagértékekhez viszonyitott standard hibadk (SE) azonban viszonylag
alacsonyak (5% alatt). A TEpegige értékei minden esetben magasabbak a masik két TE-nél. Ez az
eltérés a tenyészértékbecslésben a sziildi generdcid és az utddgenerdcid kozott Otévente

végrehajtott fokozatos bazisvaltasnak tulajdonithato.

3. Tablazat. A vizsgalt tenyészértékek statisztikai adatai

TE N Kozépérték SE Min Max
TH (kg)

TEHagyominyos 190 739,16 31,55 -397 1779
TEGenomikai 190 718,11 32,31 -357 2052
TEpedigre 170 1379,57 29,98 -186 2354
ZSH (kg)

TE Hagyoményos 190 34,47 1,00 0 65
TEGenomikai 190 33,44 1,24 -24 75
TEpedigré 170 55,58 0,97 22 87
FH (kg)

TEHagyominyos 190 27,01 0,78 2 56
TEGenomikai 190 26,05 0,99 -18 66
TEpedigre 170 49,33 0,91 6 78

TH = 305-napos tejhozam; ZSH = 305-napos zsirhozam; FH = 305-napos
fehérjehozam; TEHagyom{myos = hagyoményOS BLUP, TEGenomikai = genomikai BLUP,
TEPedigré = pedlgré BLUP



A 4. tablazat 6sszefoglalja a TE-ek és a fenotipusos teljesitmény, valamint a harom kiilénboz6

modon becsiilt TE kozotti korrelacios egyiitthatokat. A korrelacios egyiitthatok értékei minden

esetben pozitivak, és tobbségiik szignifikans. Amint a tablazatbol 1athatd, a TEHagyoményos SZorosabb

kapcsolatot mutat a fenotipusos teljesitményekkel (rgp = 0,61-0,70), mint a TEGenomikai (rgp = 0,31-

0,48). A leggyengébb dsszefiiggést (rgp = 0,15-0,24) a genotipus és a fenotipus kozott a TEpedige

esetében talaltuk. A TEGenomikai mérsékelt és szoros asszociaciot mutatott (ry = 0,66-0,67) a

TEHagyomanyos-Sal. A TEHagyomanyos €8 @ TEpedigre k0z0tt szintén kozepes és szoros a kapcsolat (rg =

0,56-0,66), a TEGenomikai 68 @ TEpedigre k6z0tt pedig valamivel gyengébb, mérsékelt vagy szoros

kapcsolat (rg = 0,43-0,56) volt.

4. Tablazat. A fenotipusos teljesitmény, a tenyészértékek és a harom kiilonb6z6 moédon
becstilt TE kozotti korrelacids egyiitthatok

Korrelacio (1)

TEHagyoményos

TEGenomikai

TEPedi gré

TEJ

TEHagyoményos

TEGenomikai

rgp = 0370’ p < 0901

rgp = 0948’ p < 0901
r,=0,67;p<0,01
Trank = 0,65; p < 0,01

rep = 0,24; p < 0,01
1, =0,66; p <0,01
Trank =0,50; P < 0,01
1, =0,53; p <0,01
Trank = 0,40; p < 0,01

7ZSIR

TEHagyoményos

TEGenomikai

Iy = 0,69; p < 0,01

rep = 0,32; p <0,01
1, =0,67;p<0,01
Trank = 0,65; p< 0,01

rgp = 0,15; NS
1, =0.56; p <0.01
Trank = 0,57; p < 0,01
1, =0,43; p <0,01
Trank = 0,41 p< 0,01

FEHERJE

TEHagyoményos

TEGenomikai

rep=0,61;p <0,01

rep = 0,31;p < 0,01
ry = 0,66; p <0,01
Trank = 0,66; p < 0,01

e = 0,15; p < 0,05
r, = 0,60; p <0,01
Trank = 0;12; NS
1, =0,56; p <0,01
Trank = 0,565 p< 0,01

TEHagyoményos = hagyoméanyos BLUP EM; TEGenomikasi = genomikai BLUP;

TEPedigré = pedigré BLUP; rgp = fenotipus-genotipus korrelacié;
rg = genetikai korrelacio; rrank = rangkorrelacio

A TEHagyomanyos €5 @ TEGenomikai k0z0tti rangkorrelacids értékek (trank =

0,65-0,66) szoros

kapcsolatot jeleznek. A TEHagyominyos 65 @ TEpedigre kOz0tti korrelacids egyiitthatok (frank = 0,12-

0,57), tovabba a TEGenomikai 65 @ TEpedigre kOz0tti értékek is kozepes szorossagu Osszefiiggést

mutatnak (frank = 0,40-0,56).
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A TE-ek fenotipusos tulajdonsagok Osszefiiggésére iranyuld regresszids elemzéseinek
eredményeit az 5. tiblazat mutatja be. A ZSH esetében a TEpedigre kivételével szignifikans (p<0,01)
Osszefiiggéseket talaltunk. Valamennyi regresszids egyiitthatd (b) értéke pozitiv volt, a
legmagasabb a TEmagyomanyos (b = 0,17-0,21) esetében mutatkozott, majd a TEGenomikai (b = 0,10-
0,15) és a legalacsonyabb, a TEpedigre (b = 0,04-0,07) kovetkezett. Az adatok egyértelmiien azt
mutatjak, hogy a legnagyobb pontossagot (R?> = 0,37-0,48) minden fenotipusos tulajdonsagra a
TEHagyomanyos ¢rte el, ezt kovette a TEGenomikai (R> = 0,09-0,23), a legkevésbé pontosnak pedig a
TEpedigre bizonyult (R? = 0,02-0,06). A termelési tulajdonsagok koziil a TH-ra és a ZSH-ra a
hagyomanyos TE-ek nagyobb hatést gyakoroltak, mint a FH-ra. A hatas (b = 0,17-0,21) minden
esetben a pozitiv iranyba mutatott, a TEmagyomanyos €setében volt a legmagasabb, ezt sorrendben a

TEGenomikai (0,10-0,15) és a TEpedigre kovette (0,04-0,07).

5. Tablazat. A regresszios vizsgalat eredményei

TE (V) Tulajdonsag Meredekség Tengelymetszet Illeszkedés
X) b SE p a SE p R? p

TE Hagyominyos TH 0,21 0,02 <0,01 -1529,56 172,66 <0,01 0,48 <0,01
TEGenomikai TH 0,15 0,02 <0,01 -879,32 216,02  <0,01 0,23 <0,01
TEpedigre TH 0,07 0,02 <0,01 665,15 229,32 <0,01 0,06 <0,01
TEHagyominyos ZSH 0,21 0,02 <0,01 -48,80 6,51 <0,01 0,47 <0,01
TEGenomikai ZSH 0,12 0,03 <0,01 -14,20 10,47 <0,01 0,10 <0,01
TEpedigre ZSH 0,04 0,02 NS 38,83 8,66 <0,01 0,02 NS

TEHagyominyos FH 0,17 0,02 <0,01 -33,12 5,75 <0,01 0,37 <0,01
TEGenomikai FH 0,10 0,02 <0,01 -12,12 8,73 <0,01 0,09 <0,01
TEpedigre FH 0,05 0,02 <0,05 32,06 8,77 <0,01 0,02 <0,05

TH = 305-napos tejhozam; ZSH = 305-napos zsirhozam; FH = 305-napos fehérjehozam;
TEHagyomanyos = hagyomanyos BLUP EM; TEGenomikai = genomikai BLUP; TEpedigre = pedigré BLUP

Eredményeink, amelyek jelentds kiilonbségeket tartak fel a becsiilt tenyészértékek
pontossagaban ¢és megbizhatosdgaban azonos évben sziiletett, azonos korilmények kozott,
ugyanabban a gazdasagban és allomanyban felnevelt, elsd laktacids tejeld tehenek esetében
Magyarorszagon. Ezek a megéllapitasok raviladgitanak az 6sszehasonlito elemzések fontossagara.
Az ilyen vizsgalatok elengedhetetlenek a tenyészérték-becslések pontossdganak ndveléséhez,

kiilonosen ellendérzott kdrnyezeti feltételek mellett.

Az a megallapitas, hogy a TEmagyominyos modszer mutatja a legnagyobb megbizhatésagot,
amelyet a TEGenomikai 65 végill a TEpedigre kovet, nem csokkenti a széles korben elfogadott
TEGenomikai becslés jelentéségét. Vizsgalatunk eredményei ramutatnak a kiilonboz6é becslési
modszerek eltérd megbizhatosdgara azonos kornyezeti feltételek mellett. Ez a sorrend kiemeli a
genetikai értékelések optimalizdlasanak ¢€s a tenyésztési stratégidk pontossdganak ndvelésére
iranyulo lehetdségeket, ami a hatékonyabb tenyésztési programok alapjat képezheti.
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A TEGenomiksi modszer elénye a TEmagyomanyos-hoz képest kevésbé volt nyilvanvalé kis
populacioméretben vagy azonos kornyezeti feltételek mellett. Ugyanakkor a TEGenomikai modszer
jelentds elonyt kinal olyan nehezen becsiilhetd tulajdonsagok esetében, mint példaul a
menedzsmenttel 6sszefliggd jellemzok, a hossza hasznos ¢€lettartam, az életteljesitmény, valamint

kiilonbozo €lettani (metabolikus €s egészségiigyi) tulajdonsagok.

A genomikai becslés korai életszakaszban torténd alkalmazésa lehetové teszi a tenyésztok
szamara, hogy értékes iddt takaritsanak meg, €s csokkentsék a felesleges fenntartasi koltségeket
az allomany méretének optimalizalasaval. A TEGenomikai eredményekre alapozott folyamatos
tenyészetszintli szelekcid jelentdsen javitotta az allomany genetikai mindségét, eldsegitve a
kedvez6 genetikai tulajdonsagokkal rendelkezd egyedek kivalasztasat €s tovabbtenyésztését. A
TEHagyomanyos modszer pedig a TEGenomikai kontrolljaként szolgalhat 4llomanyi szinten, tovabb

novelve ezzel a genetikai értékelések megbizhatdsagat.

4. UJ TUDOMANYOS EREDMENYEK ES HASZNOSITASUK

4.1. Uj tudomanyos eredmények

1. A hadrom BLUP moédszer 6sszehasonlitdsa alapjan megallapitottam, hogy a hagyomanyos
BLUP nytjtotta a legmegbizhatobb becsléseket (R = 0,37-0,48), ezt kovette a genomikai
adatokkal kiegészitett BLUP (R* = 0,09-0,38), mig a legkevésbé megbizhatonak a pedigré
BLUP bizonyult (R? = 0,02-0,08).

2. Azonos kornyezeteben a termelési tulajdonsagokra becsiilt tenyészérték validalasara a
tényleges, 305-napos, tej-, tejzsir-, €s tejfehérje- fenotipusos teljesitmény alkalmasnak

bizonyult.

3. Els6ként hataroztam meg 74 olyan SNP-t a holstein-friz fajtdban, amelyek egyidejlileg két

vagy harom tenyészérték kialakitasaban is szerepet jatszanak.

4. A 74 SNP regresszios vizsgalata alapjan megallapitottam, hogy a legtobb marker hatasa a
tenyészértékekre azonos iranyba mutatott. Ugyanakkor az elemzés soran olyan markereket
is azonositottam (BTB-00219372 ¢és BovineHD3000027615), amelyek alkalmazésa
ovatossagot igényel, mivel mig az egyik tenyészértéket novelik, addig egy mésik vagy akar

kettd csokkenését eredményezhetik.

5. Négy olyan gént azonositottam (EFCAB10, GLODS5, NONO ¢s TMEM?70), amelyeket
korabban nem vizsgaltak szarvasmarhaban, ill. nem hoztak Osszefliggésbe tejtermelési

tulajdonsagokkal.
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4.2. Az eredmények hasznosithatosaga

A felelds holstein-friz tenyésztés uj megkozelitést kivan, amely szdmos tényezd, koztik a
tenyészértékek egyiittes figyelembevételét helyezi eldtérbe a fenntarthatdosdg és a regenerativ
fejlodés érdekében. A genotipus €és a kdrnyezet kozotti egyensuly fenntartasa jelentds mértékben
javithatja ~a  holstein-friz ~ fajtdra  alapozott  tejtermelés  fenntarthatosdgat  és
alkalmazkodoképességét. A genomikai informdcié €és a genomikai szelekcids rendszerek
alkalmazasa lehetdséget teremt arra, hogy a tehenek hatékonyabban, kevesebb takarmanybol tobb

tejet termeljenek, ezzel is csokkentve a kornyezetre gyakorolt negativ hatasokat.

A vizsgalat soran azonositott SNP-k szamos olyan gén kozelében helyezkednek el, amelyeket
szarvasmarhdk esetében eddig nem vizsgaltak, és amelyek potencidlis célpontként szolgalhatnak
a tejtermelési mutatokhoz kapcsol6dd wjabb gyakorlati alkalmazasokhoz. A két vagy harom
tenyészértékkel Osszefliggd markerek hatékonyan alkalmazhatok a szelekcioban, eldsegitve a
genetikai fejlodés felgyorsitidsat, valamint tdmogatva a tenyésztoket, szakembereket, tartokat
tenyésztési €s szelekcios céljaik elérésében. Az azonos irdnyba haté markerek megkonnyitik a
tenyészkivalasztast, mig az ellentétes hatasi markerek kezelése fokozott koriiltekintést igényel,
mivel ezek egy tenyészértéket novelhetnek, mikdzben egy masikat vagy akar kett6t

csokkenthetnek.

A vizsgélati eredmények értékét a tenyészértékek validalasaban valo alkalmazhatdsaguk adja,
kiilonosen az eltérd becslési modszerek és a ténylegesen megvalodsult teljesitmény kozvetlen
Osszehasonlitasa révén, egységes kornyezeti feltételek mellett. Ez 1) perspektivat kinadl a

genomikai szelekcid gyakorlati alkalmazasédhoz a holstein szarvasmarha-tenyésztésben.

A kutatds eredményei kézzelfoghaté gazdasagi eldnyt jelentenek a hazai holstein-friz
tenyésztok szamara, mivel a korai tenyészkivalasztas €s a hatékony tenyésztési program
hozzdjarulhat az optimalis allomadnyméret kialakitasdhoz, ezéltal novelve a tejtermelés

jovedelmezdségét, mikdzben jelentdsen csokkenti a kornyezet terhelését.
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1. Melléklet. A két vagy harom TE-hez kapcsolodé markerek neve, genomialis pozicidjuk
(B. taurus genom ARS-UCD1.2 alapjan) és a markerek koriil talalhatoé gének.

TE
Marker Kromoszoma Pozicié (bp) tej zsir  fehérje + 1 millio 1 3 millié
bazispar bazispar

BTA-38502-no-rs 1 82,339,579 + + CI1H3orf70
ARS-BFGL-NGS-14913 1 82,360,713 + + LINC02054,

CLCN2,

MAPG6DI,

YEATS2
ARS-BFGL-NGS-110543 1 86,233,203 + + TTC14%™
BovineHD0100037693 1 131,261,458 + + ARMCS, CEP70
BovineHD0100037725 1 131,389,856 + +
BovineHD0100037732 1 131,413,283 + +
BovineHD0100037734 1 131,427,641 + +
ARS-BFGL-NGS-37290 1 136,049,399 + + TOPBPI
BTB-00039698 1 136,090,182 + +
ARS-BFGL-NGS-78397 1 137,305,479 + +
Hapmap51079-BTA-88097 2 20,011,118 + + HOXD3
Hapmap47966-BTA-47563 2 48,824,025 + + +
ARS-BFGL-NGS-113042 2 48,993,143 + + +
BTB-01405574 3 40,190,639 + + RNPC3
BTB-01982674 3 61,970,189 + +
BTB-00134966 3 69,934,639 + +
BTB-00135076 3 69,961,802 + +
BTB-01393342 3 71,022,745 + +
Hapmap57979-rs29017982 3 73,879,769 + +
Hapmap43144-BTA-107773 3 73,904,881 + + CTH
BTB-00182731 4 46,190,578 + + PHTF2
BTB-00182813 4 46,311,240 + + EFCABIO
ARS-BFGL-NGS-30059 4 46,943,050 + +
BTB-01637746 4 47,751,036 + +
BTB-00219372 5 9,085,964 + + + PPFIA2,

METTL25

EuroG10K_chr5_106240327 5 105,749,785 + + TAPBPL*
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EuroGMD_DEN_QGG_5_106252827 5 105,762,284
DBR_Chr5 106260278 rs109351328 5 105,769,735
EuroGMD_DEN_QGG_5_106260278 5 105,769,735
EuroGMD_DEN_QGG 5 106261873 5 105,771,330
EuroGMD_DEN QGG 5 106262740 5 105,772,197
EuroGMD_DEN QGG 5 106263967 5 105,773,382
BovineHD0500030487 5 105,773,809
EuroGMD_DEN_QGG_5_106264394 5 105,773,809
EuroG10K_chr5_106267060 5 105,776,475
DB-364-seq-rs378727865 5 105,784,987 TSPANII FBXLI4
Hapmap47766-BTA-87827 6 100,139,940 HNRNPD,
HNRNPDL,
KLHLS
EuroGMD_DEN QGG 9 38739113 9 38,271,438 TUBEI,
MFSD4B
EuroG10K_BTA-04956-no-rs 11 94,715,801 STRBP
ARS-BFGL-NGS-98451 11 97,225,356 STRBP
ARS-BFGL-NGS-83830 11 102,752,125 NING2, TIFI,
SPACA9™,
PAEP. KCNTI,
CARDY
Hapmap36617- 13 34,319,303 PTCHD3
SCAFFOLDI88701 463
ARS-BFGL-NGS-52422 14 37,166,368 SBSPON,
TMEM?70, JPHI
SNP_IKG_14 37273185 14 37,273,185
Hapmap34185-BES7_Contig323_940 15 55,356,241 ARAPI, P2RY2,
P4HA3* MYO74
ARS-BFGL-NGS-118490 18 12,718,603 EMCS
ARS-BFGL-NGS-64457 18 12,739,390
BTB-01627667 18 21,596,766 NOD2
ARS-BFGL-BAC-36240 18 21,636,399
Hapmap42547-BTA-42724 18 21,791,294
Hapmap35910- 19 31,569,771
SCAFFOLD37470 667
UA-IFASA-7101 19 32,389,986
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ARS-BFGL-NGS-100358 19 32,754,596
ARS-BFGL-NGS-116379 19 32,997,278
ARS-BFGL-NGS-110037 19 33,052,413 ZNF624,

CENPY, ULK2
Hapmap32042-BTA-133010 19 33,716,989 ALDH342,

BIDI",

PRPSAP2,

MYO154,

TOMIL2
ARS-BFGL-NGS-34178 22 10,597,656 C22H301135,

DLEC]<™
ARS-BFGL-NGS-21216 2 11,596,830 MYDS8
ARS-BFGL-NGS-65384 22 11,862,971 SLC22413,

ACVR2B, EXOG
ARS-BFGL-NGS-104806 2 12,291,232 MOBP
ARS-BFGL-NGS-15552 22 14,961,300 CTNNBI,

CCDCI3™

ACKR2
ARS-BFGL-NGS-4910 22 16,130,993 ZNF852,

TATDN2,

RPUSD3,

TTLL3, SETDS
ARS-BFGL-NGS-24520 22 18,761,349 SRGAP3, OXTR
ARS-BFGL-BAC-28665 24 28,487,771 ZNF503
EuroG10K_ARS-BFGL-NGS-109112 28 36,015,224
ARS-BFGL-NGS-33494 28 36,097,359
Hapmap51965-BTA-101198 28 36,110,502
ARS-BFGL-NGS-83238 28 36,205,983
BTA-64158-no-rs 28 37,195,142 CCSER?2, SHLD?,

ANXASL]]

Hapmap46921-BTA-106251 X 30,978,737 FMRI,

FMRINB, AFF2,

DS,

CXHXorf404,

TMEM185A4
Hapmap60788-rs29017234 X 77,312,570 NEXMIF, RLIM, CITEDI, RPS4X,

SLC1642,
ZCCHC13,
CHICI, CDX4,
MGC140080,

ERCC6L, PIN4,
NHSL2, RTLS,

CXCR3, GCN4,
OGT, TAFI,
ITGBIBP2,
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PABPCIL24,
PHKAI, HDACS

NONO, ZMYM3,
GJBI, NLGN3,
MEDI?2

Hapmap49448-BTA-111996 X 87,848,657

ARS-BFGL-NGS-10300 X 87,915,822

+

GLODS, GATAL
HDAC6, ERAS,
PCSKIN,
TIMMI7B,
POBPI,
SLC3542, PIM2,
OTUDS,
KCNDI,
GRIPAPI, TFE3,
CCDCI20,
PRAF2, WDR4S,
GPKOW, PLP2,
PRICKLE3, SYP.
CACNAIF,
CCDC22,
FOXP3,
PPPIR3E,
PAGEA,
USP27X,
CLCNS

AKAP4, CCNB3,
DGKK,
SHROOMA,
BMPI35,
NUDTI0

SLC3845, FTSJI,
PORCN, EBP,
TBCID25, RBM3,
WDRI13, WAS,
SUV39H1

CXHXorf67,
NUDTII, GSPT2,
MAGEDI,
MAGED4B

BovineHD3000027615 X 95,636,192

+

HEPH, VSIG4,
MSN,  LASIL,
ZC3HI2B,
ZC4H2, ASBI2,
AMERI,
ARHGEF9

SPIN4, ZXDB,
ZNF674

Az egyes SNP-ket vagy egymashoz kozel elhelyezkedd SNP-csoportokat vizszintes vonalak
valasztjak el egymastol. Az alahtzott gének a kalciumtranszportban jatszanak szerepet, a

csillaggal jeloltek pedig a kollagénnel kapcsolatos folyamatokban. A c¢fin jelolés azokra a

génekre vonatkozik, amelyek ismert csillo- és flagellafunkciokkal rendelkeznek és/vagy

membranfehérjékként ismertek.
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2. Melléklet. Az alkalmazott algoritmusok meghatarozott értékeinek atlagai ¢s a TH, ZSH ¢és
FH linedris regresszioinak bétaértékei a vizsgalt tenyészértékekre.

atlag Reg,Beta

Marker Kromoszoma Pozicié (bp) tej zsir fehérje tej zsir fehérje
BTA-38502-no-rs 1 82339579  0,7668 0,8850  0,2926 0,3150
ARS-BFGL-NGS-14913 1 82360713  0,7427 0,8804  0,2724 0,3006
ARS-BFGL-NGS-110543 1 86233203 0,5700 0,4984  -0,2157 -0,2167
BovineHD0100037693 1 131261458 0,6135 0,4454  0,2750 0,2249
BovineHD0100037725 1 131389856  0,5922 0,6775  -0,2426 -0,3005
BovineHD0100037732 1 131413283  0,6472 0,7173  -0,2548 -0,3103
BovineHD0100037734 1 131427 641 0,6299 0,7224  -0,2478 -0,3087
ARS-BFGL-NGS-37290 1 136 049399  0,6173 0,5302  0,2585 0,2305
BTB-00039698 1 136090 182 0,6173 0,5333  0,2585 0,2316
ARS-BFGL-NGS-78397 1 137305479  0,6890 0,6020  0,3298 0,2981
Hapmap51079-BTA-88097 2 20011118  0,5978 0,5888  -0,2179 -0,2352
Hapmap47966-BTA-47563 2 48 824 025  0,7321 0,6739 10,5653  -0,2508 -0,2331 -0,2368
ARS-BFGL-NGS-113042 2 48993143  0,8243 10,7631 10,5296  0,2656  0,2505 0,2254
BTB-01405574 3 40190 639  0,6453 0,5934  -0,2412 -0,2611
BTB-01982674 3 61970 189 0,6965 0,5421 0,2209 0,1972
BTB-00134966 3 69 934 639 0,6459  0,4890 0,2328 0,2184
BTB-00135076 3 69 961 802 0,6733  0,4820 0,2381  0,2197
BTB-01393342 3 71022 745 0,5919  0,5536 0,2557  0,2578
Hapmap57979-1s29017982 3 73 879 769 0,9021 10,7212 -0,2956  -0,2887
Hapmap43144-BTA-107773 3 73 904 881 0,9100 0,7127 -0,2940  -0,2843
BTB-00182731 4 46 190 578  0,6399 0,5215  0,2512 0,2499
BTB-00182813 4 46311240  0,6291 0,5190  0,2499 0,2499
ARS-BFGL-NGS-30059 4 46 943 050  0,7054 0,5500  0,2577 0,2545
BTB-01637746 4 47751036  0,7527 0,5175  0,2384 0,2278
BTB-00219372 5 9085964 0,0956 0,7898 0,5834  0,2332 -0,2725 -0,2362
EuroG10K_chr5_ 106240327 5 105749785  0,5999 0,5597  -0,4027 -0,3961
EuroGMD_DEN_QGG_5 106252827 5 105762284  0,5701 0,5477  -0,3634 -0,3856
DBR_Chr5_106260278 rs109351328 5 105769 735 0,6168 0,5725  -0,4062 -0,4034
EuroGMD_DEN_QGG_5_106260278 5 105769 735 0,6168 0,5725  -0,4062 -0,4034
EuroGMD_DEN_QGG_5_106261873 5 105771330  0,5701 0,5477  -0,3634 -0,3856
EuroGMD_DEN_QGG_5_106262740 5 105772197  0,5701 0,5477  -0,3634 -0,3856
EuroGMD_DEN_QGG_5_106263967 5 105773382  0,5701 0,5481 -0,3634 -0,3856
BovineHD0500030487 5 105773 809  0,5701 0,5481 -0,3634 -0,3856
EuroGMD_DEN_QGG_5_106264394 5 105773 809  0,5701 0,5481 -0,3634 -0,3856
EuroG10K_chr5_106267060 5 105776 475  0,6168 0,5729  -0,4062 -0,4034
DB-364-seq-1s378727865 5 105784987  0,5658 0,5461 -0,3618 -0,3849
Hapmap47766-BTA-87827 6 100 139940  0,7370 0,4623  -0,2490 -0,2081
EuroGMD_DEN_QGG_9 38739113 9 38271438 0,7574 0,6010 03173  0,2971
EuroG10K_BTA-04956-no-rs 11 94715801  0,8646 0,5003  0,2578 0,2107
ARS-BFGL-NGS-98451 11 97225356  0,8027 0,4776  0,2630 0,2053
ARS-BFGL-NGS-83830 11 102 752 125 0,6571  0,6506 0,2543  0,2778
Hapmap36617- 13 34319303 0,7220 0,4398  0,2803 0,2454

SCAFFOLD188701_463
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ARS-BFGL-NGS-52422 14 37166 868  0,6053 0,5841 0,2241 0,2257
SNP_1KG_14 37273185 14 37273185  0,5976 0,5708  0,2220 0,2254
Hapmap34185-BES7_Contig323_940 15 55356241  0,6617 0,4753  -0,3369 -0,3017
ARS-BFGL-NGS-118490 18 12718 603  0,7949 0,5844  -0,2317 -0,2198
ARS-BFGL-NGS-64457 18 12739390  0,7497 0,5761  -0,2215 -0,2169
BTB-01627667 18 21596766  0,7656  0,5947 -0,2287  -0,2232
ARS-BFGL-BAC-36240 18 21636399  0,7722  0,5953 -0,2287  -0,2232
Hapmap42547-BTA-42724 18 21791294  0,7931 0,7306 0,2329  0,2502
Hapmap35910-

SCAFFOLD37470 667 19 31569771 0,9325 0,4704  -0,2736 -0,2033
UA-IFASA-7101 19 32389986  0,5894 0,5096  -0,2218 -0,2185
ARS-BFGL-NGS-100358 19 32754596 0,7236  0,7733 -0,2312  -0,2633
ARS-BFGL-NGS-116379 19 32997278  0,6596 0,5390 -0,2281 -0,2378
ARS-BFGL-NGS-110037 19 33052413  0,6940 0,6037  -0,2337 -0,2501
Hapmap32042-BTA-133010 19 33716 989 0,6163  0,4525 -0,3042  -0,2666
ARS-BFGL-NGS-34178 22 10 597 656 0,7130  0,5641 -0,2602  -0,2403
ARS-BFGL-NGS-21216 22 11 596 830 0,6881 0,5993 0,2580  0,2556
ARS-BFGL-NGS-65384 22 11 862 971 0,7445  0,6077 0,2656  -0,2572
ARS-BFGL-NGS-104806 22 12291232 0,6404 0,5233 -0,2363  -0,2280
ARS-BFGL-NGS-15552 22 14 961 300 0,6521  0,4941 0,2798  0,2369
ARS-BFGL-NGS-4910 22 16 130 993 0,6651  0,5185 0,2643  0,2294
ARS-BFGL-NGS-24520 22 18 761 349 0,8991 10,4542 0,3031 0,2328
ARS-BFGL-BAC-28665 24 28487771  0,6145 0,4514  0,2651 0,2479
EuroG10K_ARS-BFGL-NGS-109112 28 36015224  0,8100 0,5828 0,9359 -0,2848 -0,2371 -0,3302
ARS-BFGL-NGS-33494 28 36097359 08524 0,6801 10,9310 -0,2561 -0,2410 -0,2988
Hapmap51965-BTA-101198 28 36110502  0,8563 0,8292 -0,2521 -0,2616
ARS-BFGL-NGS-83238 28 36205983  0,6997 0,6887  -0,2498 -0,2493
BTA-64158-no-rs 28 37195142 09260 0,8600 0,8761 -0,2722 -0,2762 -0,2726
Hapmap46921-BTA-106251 X 30978 737 0,6630 0,9791 0,5772  0,2263  0,2857  0,2338
Hapmap60788-rs29017234 X 77312 570 0,9058 0,4445 0,3222  0,2439
Hapmap49448-BTA-111996 X 87848 657  0,7747 0,4882  -0,2287 -0,2012
ARS-BFGL-NGS-10300 X 87915822 09348 10,9237 0,5436  0,2584 0,2952  0,2282
BovineHD3000027615 X 95636192 08607 0,6759 0,4581 0,2432 -0,2187 10,1896

A >0,8-as atlagokat félkovér betiivel jeleztiik. Az olyan SNP-k regresszios béta-
értékei, amelyek hatasiranya kiilonbozott a TH, ZSH és FH tekintetében, szintén
félkovérrel szerepelnek.
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