Doktori (PhD) értekezés tézisei

Bognar Laszlo

Mosonmagyarovar

2025.






SZECHENYI EGYETEM

Wittmann Antal Novény-, Allat Es Elelmiszertudomanyi
Multidiszciplinaris Doktori Iskola
Doktori Iskola vezetd:

Dr. Varga Laszlo, az MTA doktora, egyetemi tanar

Ujhelyi Imre Allattudomanyi Doktori Program

Doktori program vezeto:

Dr. Szabé Ferenc, az MTA doktora, professor emeritus

Tudomanyos vezetdk:

Dr. Szabé Ferenc, az MTA doktora, professor emeritus
Dr. Anton Istvan, az MTA doktora, professor emeritus

Kutatasi téma cime:
A GENOMIKAI TENYESZERTEKBECSLES ES A GENOMSZELEKCIO

MAGYARORSZAGI BEVEZETESENEK GYAKORLATI TAPASZTALATAI A
HOLSTEIN-FRIZ FAJTA ESETEBEN

Képzési forma:
nappali

Készitette:

BOGNAR LASZLO

Mosonmagyarovar

2025.
3



TARTALOMIEGYZEK

1. BEVEZETES ES CELKITUZESEK .......oooiiiioieieeeeeeeeeeeeeeeeeee e, 5

2. ANYAG ES MODSZER ......ooiiiriiinieriesiesiesisssesises s 6
2.1. A genomanalizis és a genomikai tenyészértékbecslés modszere..........ooeevvvvviiiiieeieeenininnnnn. 6
2.2. BLUP tenyészértékbecslési médszerek 6sszehasonlitdsa..........ccoevveeiiiiiiiiiiiiiiieiiiiiieeeeenne, 7

3. EREDMENYEK ES ERTEKELESUK .......cccovuiiiieeeeeieicieieeeeeeee e 9
3.1. SNP VizsgalatoK €redmMENYE .......ccoiiiiiiiiii et e e e e e et aeeeens 9
3.2. BLUP tenyészértékbecslési mddszerek 6sszehasonlité eredménye..........ccccovveeiiiiiininnnnnn.. 9

4. UJI TUDOMANYOS EREDMENYEK ES HASZNOSITASUK..........ccovvverrrcerrnnn. 11
4.1. Uj tudomany s €redmMENYEK.........eccviieeieieeei ettt ettt ettt e eaes 11
4.2. Az eredmeények hasznosithatOSAga. ........uveiiiiiiiiiiiiie e 12

5. AZ ERTEKEZES TEMAKOREBEN MEGJELENT PUBLIKACIOK........................ 13
5.1. Idegen nyelv( folydiratban megjelent lektordlt CikK...........cccooeeeeiiiiiiiiiiiin e, 13
5.2. Magyar nyelv(i folydiratban megjelent lektoralt cikK............cooeiiiiiiiiiiiirii e, 13



1. BEVEZETES ES CELKITUZESEK

A holstein-friz (HF) vilagszerte a legelterjedtebb tejelé szarvasmarhafajta, amely kivalo
tejtermeld képességét még korlatozott takarmanyforrdsok mellett is képes fenntartani. A
tenyészkivalasztas, nemesités €s szelekcio alapelvei az elmult évek sordn valtozatlanok maradtak,
ugyanakkor a dontéshozatalhoz hasznalt informéciok egyre pontosabbad valtak. Kordbban a
szelekciot elsdsorban fenotipusos teljesitmények alapjan végezték, de a genetikai tényezok
pontosabb becslése érdekében egyre inkabb a genotipizalas és a genomikai tenyészértékbecslés
keriil el6térbe. A genomszelekcid elterjedése jelentds attorést hozott a szarvasmarha-
tenyésztésben, amelynek alapjat az SNP-k (egypontos nukleotid-polimorfizmusok) genetikai
informacioil képezik. Az SNP-k megfeleld statisztikai modszerekkel 0sszefiiggésbe hozhatok a
tejtermelés, funkcionalis kiillem ¢és egyéb gazdasagilag fontos tulajdonsagok genetikai hatterével.
A genotipizalas lehetové teszi az egyedek teljesitményének korai és nagy megbizhatdsagu
elorejelzését, amely kulcsfontossagu a tenyésztési hatékonysag ndvelésében.

A genomikai tenyészértékbecslés pontossaga a referenciapopulacid meglététdl és folyamatos
frissitésétdl fiigg. A megfeleld méretii és genetikai sokféleséggel rendelkez6 referenciapopulaciéd
lehetdvé teszi az SNP-alapt becslések megbizhato alkalmazasat. A szarvasmarha-tenyésztésben
széles korben alkalmazott Illumina 50K chip ~50 000 SNP vizsgalataval biztosit nagy felbontasu
genetikai informdcidt, amely lehetdvé teszi a tenyészértékek pontosabb becslését. A genomikai
tenyészértékbecslés és szelekcid egyik legnagyobb eldnye a generacids intervallum csokkentése,

amely révén mar az egyedek korai életszakaszaban megbizhat6 tenyésztési dontések hozhatok.

Jelen kutatas célja a holstein-friz fajta genomikai tenyészértékbecslési modszereinek elemzése
¢s validaldsa, kiillonds tekintettel a tejtermelési tulajdonsdgok genetikai hatterére és a

genomszelekcid gyakorlati alkalmazasara.

A fenti szempontokat alapul véve az alabbi vizsgalati célokat tliztem ki:

1. a hazai HF populacid genomikai tenyészértékbecslésének bevezetése, illetve a kapott
tenyészértékek populcios szinten torténd validalasa,

2. els6 laktacios HF tehenek termelési tulajdonsidgainak tenyészértékbecslése harom
kiilonb6z6 modszerrel (pedigré-, hagyomanyos - €s genomikai BLUP),

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

alloméanyban sziiletett €s tartott els6 laktacios tehenek esetében,



4. az egyes becslési eljarasok alkalmazhatosagénak vizsgdlata a modern, precizids

tenyésztési programokban,

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

harom tulajdonsagra becsiilt TE kialakitasdban is szerepet jatszanak,

6. a fenti szempontok alapjan kivalasztott SNP-k és a TE értékek regresszios

egyiitthatoinak (a valtozasok iranyanak ¢és mértékének) meghatéarozasa.

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

A kutatds a HUNGENOM projekt keretében zajlott, ahol az Illumina EuroG MD BeadChip
technologiat alkalmaztuk. A nemzetkozi egyiittmiikodés révén a magyar mintak feldolgozasat
végz0 laboratérium hozzaférést biztositott az SNP-adatok nagyméretli referencia-adatbazisahoz,
amely alapjaul szolgalt a tenyészértékbecslésnek. A vizsgdlat sordan 2 963 holstein-friz tehén
fenotipusos és genotipusos adatait elemeztiik, amelyeket a holstein-friz Tenyésztok Egyesiilete
(HFTE) bocsatott rendelkezésre. A genotipizalas az EuroG_MDv4 microarray (EuroGenomics,
Amszterdam) segitségével tortént, és csak a 0,95 feletti talalati arany mintakat vettiik figyelembe,
igy a végsé adathalmaz 59 151 SNP-t tartalmazott. A tenyészértékbecslést a CRV (Amheim,
Hollandia) altal fejlesztett modell segitségével végeztiik, amely az X-kromoszoman talalhato
variansok kivételével 40 947 SNP-t hasznalt fel. A genomikai becslési modell egy Bayes-alapt
multi-QTL megkdzelités, amely az SNP-k hatésat kozvetleniil értékeli, haplotipusok vagy
szarmazasi adatok figyelembevétele nélkiil. Bar a moddszer egyszerre tobb tulajdonsagra is
alkalmazhato, a rutinszeri genomikai értékelések egy tulajdonsagra vonatkozé elemzések, azaz m

= 1. M tulajdonsagra a modell a kovetkezo:
40947

yi = ”+ul + Z Zl]q]v] +ei
j=1

ahol:y; (m x 1) vektor,az i. bika fenotipusainak (DRP) vektora, u (m x 1) vektoraz adott tulajdonsag fix atlaga, w; (m
x 1) vektor,az i. bikdhoz tartozo random poligén hatas, q; (3 x 1) vektor,a j. SNP random, skalazatlan hatasa, amely
a0.,az1.ésa?2.allélhoztartozik (a 0. allél a hidnyzd genotipus-informacionak felel meg), v; (1 x m) vektor, a j. SNP-
hez tartozé random skalafaktorok, e; (m x 1) vektor, az i. bikdhoztartozé reziduum (a modell hibaja), és z;az i. bika
j- SNP-jéhez tartozé designvektor.z;=[0 2 0] és [0 02] homozigéta (AA, illetve BB) bikak, z;;= [0 1 1] heterozigota
(AB) bikak, és z;; =[2 0 0] azon bikak esetén, ahol az adott SNP-hez tartozé informaciok hidnyoznak.

A GWAS (a teljes genomra kiterjedd asszocidcids vizsgalat) soran a holstein-friz teheneket
tejhozam (TEgj), zsithozam (TEzir) és fehérjehozam (TEgeherie) tenyészértékeik —alapjan
kategorizaltuk. A magas és alacsony csoportok kialakitdsa a kovetkezd kiiszobértékek szerint

tortént: a TE«j magas kategoria értéke meghaladta az 1465-6t, mig az alacsony 328 alatt volt; a
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TEzsir esetében a magas érték >65, az alacsony pedig <19 volt; a TE feherje tulajdonsagnal pedig a
magas >51, az alacsony <21 értékeket vett fel.

A tenyészértekek ¢és az SNP-k kozotti Osszefliggések azonositasdra harom fiiggetlen
megkozelitést alkalmaztunk: az SNP-k genetikai tavolsdganak kiszamitasat (Fst marker), linedris
regressziot, valamint haplotipus-asszocidcios teszteket, amelyeket az SNP and Variation Suite
(SVS) szoftver segitségével végeztiink. A haplotipus-asszociacidos tesztben a vizsgalatot 5
markerre allitottuk be, majd khi négyzet probat végeztink. A haplotipusokat az elvaras-
maximalizdlo6 (EM, Expectation-Maximization) algoritmus segitségével konstrualtuk, 50
maximalis iteracioval és 0,0001 konvergenciatliréssel. A Manhattan-diagramok vizsgalata alapjan
a Fst marker ¢€s -log10(p) kiiszobértékei a tejhozamnal 0,06; 8 €s 8; a zsirhozamnal 0,06; 9 és 9;
a fehérjehozamnal pedig 0,08; 9 és 9 értékeket mutattak. A kiiszobérték feletti SNP-ket minden
tulajdonsagra meghataroztuk, majd azonositottuk azokat, amelyek legalabb két tulajdonsaggal
kapcsolatba hozhatok. Osszesen 74 SNP-t azonositottunk, amelyek téves azonositasi aranya (FDR,
False Discovery Rate) 1,3 x 1072 és 6,0 X 1076 kdzott mozgott. Az Fst marker, a linearis regresszio
¢s a haplotipus-asszocidcids tesztek eredményeit az értékek 0 és 1 kozotti atskalazasaval és
atlagolasaval egységes indexekké alakitottuk.

Az elemzés soran 5 SNP mutatott 6sszefliggést a tej- és zsirhozam tenyészértékével, 44 SNP
kapcsolodott a tejhozam és a fehérjehozam tenyészértékéhez, 16 SNP befolyasolta a zsir- ¢és
fehérjehozam tenyészértékét, 9 SNP pedig mindharom tulajdonsiggal, azaz a tej-, zsir- és
fehérjehozammal is Osszefliggést mutatott.

A Bos taurus genom ARS-UCDI1.2 vaéltozatat hasznaltuk a kozos talalatoktol +1 millio
bézispar (Mbp) tavolsagra talalhato gének meghatarozasira (Ertekezés 1. melléklet). Ha egyetlen
gént sem talaltunk a £1 Mbp-n beliil, a tdvolsagot kiterjesztettiilk +3 Mbp-ra.

2.2. BLUP tenyészértékbecslési modszerek dsszehasonlitasa

A hazai tejdgazatban az intenziven tartott holstein-friz allomanyok domindlnak, egy
gazdasagban atlagosan 453 tejtermelés-ellendrzott és torzskonyvezett tehénnel. A vizsgalatba csak
olyan egyedek keriiltek be, amelyek pedigré- és genomikai tenyészértékkel (TEpedigre, TEGenomikai)
is rendelkeztek. A BLUP EM tenyészértékbecslést a korabban genotipizalt ndivara egyedek ellése,
elsé laktaciojuk zarasa és hivatalos kiillemi biralata utan végeztiik el. Osszesen 1 616 549 néivart
egyed kapott hagyomanyos tenyészértéket, koziilik 23 561 egyednél genomikai
tenyészértékbecslést is elvégeztiink. Tovabbi sziirési kritériumként azonos telep, év, évszak és
¢letkor szerepelt, igy végiil 190 azonos gazdasagbol szarmazo, azonos ¢letkora és laktacios
stadiumu tehén keriilt be az elemzésbe. A genotipizalds utan a genomikai tenyészértékbecslést a

CRV-Holland ¢és a HFTE kozosen végezte el. A csoport tejtermelés-ellendrzési atlagértéker 305
7



napos standard laktaciora vetitve a kdvetkezdk voltak: 10 910 kg tej (TH), 398 kg zsir (ZSH) és
365 kg fehérje (FH). A vizsgélati allomanyt azonos koriilmények kozott, szabad tartasban,
pihendboxos istalloban tartottdk, ahol komplett takarmanyadag (TMR, Total Mixed Ration)
biztositotta a taplaloanyag-ellatast. Az étrend kukoricaszilazsra, koncentralt takarméanyra és
adalékanyagokra épiilt. Az egységes tartési €s takarmanyozasi feltételek kulcsfontossaguak voltak
a kornyezeti hatasok minimalizalasaban, biztositva, hogy a termelési jellemzdk és a tenyészértékek

valoban a genetikai kiilonbségeket tiikrozzék.
Az 6sszehasonlitott BLUP tenyészértékbecslési modszerek az alabbiak:

A pedigré tenyészértéket (TEpedigré) az anya (BLUPiehen) és az apa (BLUPbika) hagyomanyos
tenyészértékének (TEHagyomanyos) egyszerii szamtani atlagértékeként szamitottuk ki az aldbbiak
szerint:

TE _ TEBLUPtehén + TE:]-)’]-‘Ul:)bika
Pedigré — 2

A hagyomdnyos BLUP tenyészérték (TEpLur) 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 nagysziilok pedigréadatait. A
BLUP modellek magukban foglaltak az anyai genetikai hatasokat €s az anyai alland6 kornyezeti

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

y=Xp,+Z,+ W, te

ahol: ,,y” az észlelések vektora; ,,b” a fix hatdsok vektora; ,,a” az allatok véletlen hatdsainak vektora; ,,pe” az alland6
komyezeti véletlen hatasok vektora; ,,e” a véletlen rezidudlis hatasok vektora; X, Z és W pedig a fix, allati és véletlen

allandé kornyezeti hatasokkal kapcsolodoé eléfordulasi matrixok.

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

A termelési tulajdonsagok normalitdsat a Kolmogorov-Smirnov-teszttel, a valtozok

homogenitasat pedig a Levene-teszttel vizsgaltuk. A tulajdonsdgok kozotti Osszefiiggések

elemzésére tobbtényezds varianciaanalizist (ANOV A) alkalmaztunk.

A tenyészértékek és termelési adatok kozotti kapcsolatokat Pearson-féle és Spearman
rangkorrelacidval hataroztuk meg. Az adatok elokészitésére és rendszerezésére a Microsoft Excel
2019 ¢és Word 2019, mig a statisztikai elemzések elvégzésére az SPSS 27.0 statisztikai

szoftvercsomag szolgalt.



3. EREDMENYEK ES ERTEKELESUK
3.1. SNP vizsgalatok eredménye

A tejhozam (TH) és zsithozam (ZSH) tenyészértékével 5 SNP mutatott kapcsolatot a 9., 18.
és 19. kromoszoman. Ezen kiviil 44 SNP kapcsolodott a TH és fehérjehozam (FH)
tenyészértékéhez az 1-6, 11, 13-15, 18, 19, 24, 28 és X kromoszoéman. A ZSH- és FH esetében 16
SNP-t azonositottunk a 3., 11., 19., 22. és X kromoszoméan, mig mindhdrom termelési
tulajdonsaghoz — TH, ZSH ¢és FH — 9 SNP volt kothetd, amelyek a 2., 5., 28. és X kromoszoman
helyezkedtek el. Az Fst marker maximalis értéke 0,17, a linearis regresszio -logl0(p) érteke 24,9,
mig a haplotipus-asszociacié -logl0(p) értéke 26,4 volt. A legkiemelkedébb SNP talalatok (atlag
>0,8) a TH esetében a 2., 11., 19., 28. és X kromoszoman, a ZSH esetében a 3., 22., 28. és X
kromoszéman, mig az FH esetében az 1. és 28. kromoszoman helyezkedtek el. A harom termelési

tulajdonsaghoz kapcsolodd 9 SNP koziil 7 a legnagyobb hatastiak kozott volt (atlag >0,8), mig 3
SNP 1,18 millié béazisparon beliil helyezkedett el a 28-as kromoszéman (Ertekezés 2. melléklet).

3.2. BLUP tenyészértékbecslési modszerek dsszehasonlito eredménye

A vizsgalt 190 tehenet magéaban foglald populacié standard laktacids teljesitménye kedvezo
volt, megfelelve az orszdgos atlagnak: 10 910,50 kg tej (TH); 397,86 kg zsir (ZSH) és 365,33 kg
fehérje (FH). A populacio homogenitasat a varidcios egyiitthaté (CV%) 15% alatti értékei is
alatamasztottak. A kiilonboz6 tenyészértékek (TE) kozott jelentSs eltérések mutatkoztak,
kiilondsen a minimalis €és maximalis értékek tekintetében, ugyanakkor az atlagértékekhez
viszonyitott standard hibak (SE) 5% alatt maradtak. A TEpedigr¢ minden esetben magasabb volt a
masik két TE-nél, amely a sziiléi generacio és az utodgeneracio kozott Stévente végrehajtott
bazisvaltasnak tudhato be. A tenyészértékek kozépértékei alapjan a tejhozam (TH) esetében a
TEHagyomanyos 739,16 kg, a TEGenomikai 718,11 kg, mig a TEpedige 1379,57 kg volt. A zsirhozam
(ZSH) esetében a TEHagyoményos 34,47 kg, a TEGenomikai 33,44 kg, a TEpedigrs pedig 55,58 kg értéket
mutatott. A fehérjehozam (FH) esetében a TEHagyomanyos 27,01 kg, a TEGenomikai 26,05 kg, mig a
TEpedigre 49,33 kg volt. Az atlagokhoz viszonyitott standard hibak (SE) minden esetben alacsonyak
voltak, ami a becslések stabilitasat jelzi.

A fenotipusos teljesitmény és a kiilonbdz6 tenyészértékbecslési modszerekkel (TE Hagyominyos,
TEGenomikai, TEpedigré) kapott értékek kozotti korrelacios egyiitthatok pozitivak, és tobbségiik
szignifikans. A TEHagyomanyos mutatta a legszorosabb kapcsolatot a fenotipusos teljesitménnyel (rep
=0,61-0,70), mig a TEGenomikai gyengébb dsszefiiggést mutatott (rg, = 0,31-0,48). A leggyengébb
kapcsolat a TEpedigré és a fenotipus kozott figyeltiik meg (rep = 0,15-0,24).



A TEHagyomanyos és a TEGenomikai k6z0tt szoros genetikai osszefiiggés mutatkozott (rg = 0,66-
0,67), mig a TEHagyomanyos 6s a TEpedigre koz0tt kozepes-szoros kapcsolat allt fenn (rg = 0,56-0,66).
A TEGenomikai 6 @ TEpedigrs kapcsolata valamivel gyengébb, kdzepes-szoros dsszefiiggést mutatott
(rg = 0,43-0,56).

A rangkorrelaciok alapjan a TEHagyomanyos €8 @ TEGenomikai kapcsolatanak szorossaga (frank =
0,65-0,66) megerdsitette a genetikai Osszefiiggéseket. A TEpedigre és a tobbi TE kozotti
rangkorrelacids egytitthatok (rrank = 0,12-0,57) kdzepes erdsségii kapcsolatot jeleztek, kiilonosen a
TE Genomikai ¢S a TEPedigré ko6zott (trank = 0,40-0,56).

Megvizsgaltuk a tenyészértékek ¢és a fenotipusos tulajdonsagok kozotti regresszids
osszefiiggéseket. A ZSH esetében a TEpedigrs kivételével minden egyiitthaté szignifikins volt
(p<0,01). A regresszios meredekség (b) minden esetben pozitiv értékeket mutatott, a legmagasabb
értékek a TEHagyomanyos esetében jelentkeztek (b = 0,17-0,21), ezt kovette a TEGenomikai (b = 0,10-
0,15), mig a TEPedig;ré alacsonyabb értékeket mutatott (b = 0,04-0,07).

A TEHagyominyos bizonyult a legpontosabbnak minden fenotipusos tulajdonsag esetében (R? =
0,37-0,48), ezt kovette a TEGenomikai (R? = 0,09-0,23), mig a TEpedige pontossaga mutatott
legalacsonyabb értéket (R? =0,02-0,06). A tejhozam (TH) és a zsithozam (ZSH) esetében erdsebb
Osszefiiggés mutatkozott a tenyészértékekkel, mint a fehérjehozamnal (FH).

Az eredmények azt igazoljdk, hogy a hagyomanyos BLUP-alapu tenyészértékek adjak a
legmegbizhatobb eldrejelzéseket, mig a genomikai BLUP mérsékeltebb, de még mindig
szignifikans kapcsolatot mutat. A pedigrén alapulé tenyészértékek pontossaga jelentdsen elmaradt
a masik két modszerhez képest.

Eredményeink megerdsitik a  kiillonb6zé  tenyészértékbecslési  moddszerek  eltérd
megbizhatosagat €s kiemelik a hagyomanyos BLUP modell pontossagat, amelyet a genomikai
BLUP kovet, mig a pedigrén alapuld becslés mutatta a legnagyobb bizonytalansagot.

Bar a genomikai tenyészértékek nem minden esetben haladtdk meg a hagyoméanyos BLUP
pontossagat, jelentdségiik kiilonosen a nehezen becsiilhetd tulajdonsagok (pl. hosszi hasznos
¢lettartam, metabolikus és egészségiigyi mutatok) esetében mutatkozik meg. Az eredmények
alatamasztjdk a genomikai szelekcid szerepét, amely a tenyészallatok korai kivalasztdsaval

csokkentheti a fenntartasi koltségeket, mikdzben javitja a genetikai elorehaladéast.

A hagyomanyos tenyészértékek tovabbra is referenciaként szolgdlhatnak, biztositva a
genomikai értékelések kontrolljat és hitelességét. Az dsszehasonlitod vizsgalatok hozzajarulnak a
tenyészérték-becslések  finomhangolasdhoz, ami a tenyésztési dontések pontossaganak

novelésével hosszll tavi gazdasagi elonyt biztosit a tejtermeld dgazat szamara.
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A TEGenomikai modszer elénye kis populacioméretben vagy egységes kornyezeti feltételek

mellett kevésbé volt egyértelmi, viszont jelentds elonyt nyujt a nehezen becsiilhet6 tulajdonsagok,

esetében. Korai alkalmazéasa noveli a tenyésztok szelekcids munkdjanak hatékonysagat, csokkenti

a fenntartasi koltségeket és javitja az allomany genetikai mindségét. A hagyomanyos

tenyészértékbecslés tovabbra is kontrollként szolgdlhat a genomikai becslések megbizhatdsdganak

novelésére.

4. UITUDOMANYOS EREDMENYEK ES HASZNOSITASUK

4.1. Uj tudomanyos eredmények

1.

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

Azonos kornyezeteben a termelési tulajdonsagokra becsiilt tenyészérték validalasara a
tényleges, 305-napos, tej-, tejzsir-, és tejfehérje- fenotipusos teljesitmény alkalmasnak

bizonyult.

Els6ként hataroztam meg 74 olyan SNP-t a holstein-friz fajtaban, amelyek egyidejileg két

vagy harom tenyészérték kialakitdsaban is szerepet jatszanak.

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

kettd csokkenését eredményezhetik.

Négy olyan gént azonositottam (EFCABI10, GLODS, NONO ¢s TMEM70), amelyeket
korabban nem vizsgaltak szarvasmarhédban, ill. nem hoztak Osszefiiggésbe tejtermelési

tulajdonsagokkal.
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4.2. Az eredmények hasznosithatésaga

A holstein-friz fajtara alapozott tejtermelés fenntarthatésagat szamos tényezd, koztik a
tenyészértékek komplex értékelése és a genotipus—kdrnyezet kozotti egyensuly fenntartdsa
javithatja. A genomikai informaciokra alapozott szelekcido lehetdvé teszi a hatékonyabb

tejtermelést, csokkentve ezzel a kdrnyezetre gyakorolt hatast.

A vizsgalat soran azonositott SNP-k szamos olyan gén kdzelében talalhatok, amelyeket eddig
nem kapcsoltak tejtermelési tulajdonsagokhoz, igy potencidlisan 0j szelekcids célpontokka
valhatnak. Az egymadssal Osszhangban hat6 markerek segitik a tenyészkivalasztast, mig az

ellentétes hatdsu SNP-k alkalmazésa fokozott koriiltekintést igényel.

Az eredmények jelentdsége abban rejlik, hogy lehetévé teszik a tenyészértékbecslési
modszerek validalasat, kiilonosen az eltér6 becslési technikdk és a ténylegesen realizalt
teljesitmények Osszevetésével. Ez 1) lehetdségeket kinal a genomikai szelekcido gyakorlati

alkalmazasara.

A kutatds eredményei kézzelfoghaté gazdasagi eldnyt jelentenek a hazai holstein-friz
tenyésztok szamara, mivel a korai tenyészkivalasztas €s a hatékony (nemzeti, illetve telepi szintii)
tenyésztési program hozzajarulhat az optimalis allomanyméret kialakitdsdhoz, ezaltal novelve a

tejtermelés jovedelmezOségeét, mikdzben jelentdsen csokkenti a kornyezet terhelését.
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