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1. BEVEZETES ES CELKITUZESEK

A holstein-friz (HF) vilagszerte a legelterjedtebb tejelé szarvasmarhafajta, amely kivald
tejtermeld képességét még korlatozott takarmanyforrdsok mellett is képes fenntartani. A
tenyészkivalasztas, nemesités €s szelekcio alapelvei az elmult évek sordn valtozatlanok maradtak,
ugyanakkor a dontéshozatalhoz hasznélt informaciok egyre pontosabba valtak. Kordbban a
szelekciot elsdsorban fenotipusos teljesitmények alapjan végezték, de a genetikai tényezok
pontosabb becslése érdekében egyre inkdbb a genotipizdlas és a genomikai tenyészértékbecslés
keriil elétérbe. 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 ¢€s egyéb gazdasagilag fontos tulajdonsagok genetikai hatterével.
A genotipizalas lehetové teszi az egyedek teljesitményének korai és nagy megbizhatdsagu
elorejelzését, amely kulcsfontossagl a tenyésztési hatékonysag novelésében.

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 kozel 50 000 SNP vizsgalatdval biztosit nagy
felbontast genetikai informaciot, amely lehetdvé teszi a tenyészértékek pontosabb becslését. A
genomikai tenyészértékbecslés €s szelekcido egyik legnagyobb eldnye a generacids intervallum
csokkentése, amely révén mar az egyedek korai életszakaszaban megbizhato tenyésztési dontések
hozhatok.

Jelen kutatas célja a holstein-friz fajta genomikai tenyészértékbecslési modszereinek elemzése
¢s validéalasa, kiilonds tekintettel a tejtermelési tulajdonsdgok genetikai hatterére és a
genomszelekcio gyakorlati alkalmazasara.

A fenti szempontokat alapul véve a kovetkezé vizsgalati célokat tiiztem Kki:

1. a hazai holstein-friz populacié genomikai tenyészértékbecslésének bevezetése, illetve a
kapott tenyészértékek populacios szintii validalasa,

2. elsé laktaciés HF tehenek termelési tulajdonsidgainak tenyészértékbecslése harom
kiilonb6z6 (pedigrén alapuld, hagyomanyos €s genomikai BLUP-) mddszerrel,

3. a harom BLUP-médszer pontossaganak, elére jelzd képességének, valamint
megbizhatosaganak értékelése azonos évben, évszakban, illetve ugyanabban az
allomanyban sziiletett és tartott elsd laktacios tehenek esetében,

4. az egyes becslési eljarasok alkalmazhatosaganak vizsgéalata a modern, precizids

tenyésztési programokban,



5. az SNP-chip segitségével tipizalt azon SNP-k meghatarozasa, amelyek egyszerre két,
illetve harom tulajdonsagra becsiilt TE kialakitdsaban is szerepet jatszanak,

6. az elébbi szempontok alapjan kivalasztott SNP-k és a TE-ek regressziés egyiitthatoinak
(a valtozasok iranyanak és mértékének) meghatarozasa.

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

A HUNGENOM projekt keretében megvaldsult kutatds soran az Illumina EuroG MD
BeadChip technologiat alkalmaztuk. A nemzetkozi egyiittmiikodés révén a magyar mintdk
feldolgozdsat végzO0 laboratérium  hozzaférést  biztositott egy nagyméreti  SNP-
referenciaadatbéazishoz, amely alapul szolgalt a tenyészértékbecsléshez. A vizsgélat sordn 2 963
HF tehén fenotipusos €s genotipusos adatait elemeztiik, amelyeket a Holstein-friz Tenyésztok
Egyesiilete (HFTE) bocsatott rendelkezésiinkre. A genotipizaldas az EuroG_MDv4 microarray
(EuroGenomics, Amszterdam) segitségével tortént, és kizarolag a 0,95 feletti talalati aranyu
mintakat vettiik figyelembe. Ennek eredményeként a végsé adathalmaz 59 151 SNP-t tartalmazott.
A tenyészértékbecslést a CRV (Arnheim, Hollandia) altal fejlesztett modell segitségével végeztiik,
amely az X kromoszoémaén talalhat6 variansok kivételével 40 947 SNP-t hasznalt fel. A genomikai
becslési modell egy Bayes-alapti multi-QTL megkdzelités, amely az SNP-k hatasat kozvetlentil
értékeli, haplotipusok vagy szdrmazasi adatok figyelembevétele nélkiil. Bar a médszer egyszerre
tobb tulajdonsdgra is alkalmazhat6, a rutinszeri genomikai értékelések egy tulajdonsigra
vonatkozd elemzések, azaz m = 1. M tulajdonsagra a modell a kovetkezo:

40947

yi=utu + 2277 2;;q;v; + e,

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) vektoraz i. bikdhoz tartoz6 random poligénhatas, q; (3 x 1) vektora j. SNP random, skalazatlan hatésa,
amely a 0., az 1. és a 2. allélhoztartozik (a 0. allél a hianyzo genotipus-informacionak felel meg), v; (1 x m) vektor a
J. SNP-hez tartozo6 random skalafaktor e; (m x 1) vektor az i. bikdhoz tartoz6 reziduum (a modell hibaja), és z;; az i.
bika j. SNP-jéhez tartozé designvektor. z;;= [0 2 0] és [0 0 2] homozigdta (AA, illetve BB) bikak, z;= [0 1 1]
heterozigota (AB) bikék, tovabba z; = [2 0 0] azon bikak esetén, ahol az adott SNP-hez tartoz6 informacidk
hianyoznak.

A GWAS (a teljes genomra kiterjedd asszocidcios vizsgalat) soran a HF teheneket tejhozam-
(TH), zsirhozam- (ZSH) és fehérjehozam- (FH) tenyészértékeik alapjan kategorizaltuk. A magas
¢s alacsony tenyészértekli csoportok kialakitasa a kovetkezd kiiszobértékek szerint tortént: a TH
esetében a magas kategéridba tartozd egyedek tenyészértéke meghaladta az 1 465-6t, mig az
alacsony kategoria¢ 328 alatt maradt; a ZSH esetében a magas érték > 65, az alacsony pedig < 19
volt; mig a FH tulajdonsagnal a magas kategoria > 51, az alacsony < 21 értékekkel jellemezhetd.

A tenyészértekek ¢s az SNP-k kozotti Osszefliggések azonositdsara harom fiiggetlen
megkozelitést alkalmaztunk: az SNP-k genetikai tavolsdganak kiszamitasat (Fst marker), linedris
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regressziot, valamint haplotipus-asszocidcios teszteket, amelyeket az SNP and Variation Suite
(SVS) szoftver segitségével végeztiink. A haplotipus-asszocidcidos tesztben a vizsgalatot
5 markerre allitottuk be, majd  *-probat végeztiink. A haplotipusokat az elvarasmaximalizald
(EM, Expectation-Maximization) algoritmus segitségével konstrualtuk, 50 maximalis iterdcidval
¢s 0,0001 konvergenciatiiréssel. A Manhattan-diagramok vizsgalata alapjan a Fst marker és -
log10(p) kiiszobértékei a tejhozamnal 0,06; 8 és 8; a zsirhozamnal 0,06; 9 és 9; a fehérjehozamnal
pedig 0,08; 9 és 9 értekeket mutattak. A kiiszobértek feletti SNP-ket minden tulajdonsagra
meghataroztuk, majd azonositottuk azokat, amelyek legalabb két tulajdonsaggal kapcsolatba
hozhatok. Osszesen 74 SNP-t azonositottunk, amelyek téves azonositasi ardnya (FDR, False
Discovery Rate) 1,3 x 102! és 6,0 x 107¢ kozott mozgott. Az Fst_marker, a lineéris regresszio és a
haplotipus-asszociacios elemzés eredményeit 0 és 1 értékek kozé standardizaltuk, majd az egyes
tenyészértékek esetében atlagoltuk.

Az elemzés soran 5 SNP mutatott Gsszefliggést a TH és a ZSH tenyészértékével, 44 SNP
kapcsolodott a TH ¢és a FH tenyészértékéhez, mig 16 SNP befolydsolta a ZSH és a FH
tenyészértekét. Tovabbi 9 SNP mindharom tulajdonsaggal — azaz a TH-mal, a ZSH-mal és a FH-
mal is — Osszefliggést mutatott.

A Bos taurus genom ARS-UCD1.2 valtozatat hasznaltuk a ko6zos talalatoktol +£1 millid
bazispar (Mbp) tavolsagra elhelyezkedd gének meghatarozasara (Ertekezés 1. melléklet).
Ha egyetlen gént sem talaltunk a £1 Mbp-n beliil, a tdvolsagot kiterjesztettiik +3 Mbp-ra.

2.2. BLUP-tenyészértékbecslési médszerek osszehasonlitasa

A hazai tejagazatban az intenziven tartott HF allomanyok dominalnak, egy gazdasagban
atlagosan 453 tejtermelés-ellendrzott és torzskonyvezett tehénnel. A vizsgédlatba csak olyan
egyedek keriiltek be, amelyek pedigré- és genomikai tenyészértékkel (TEpedigre, TEGenomikai) is
rendelkeztek. A BLUP EM tenyészértékbecslést a kordbban genotipizalt ndivari egyedek ellése,
elsé laktacidjuk zéarasa és hivatalos kiillemi biralata utan végeztiik el. Osszesen 1 616 549 ndivart
egyed kapott hagyomanyos tenyészértéket, koziiliikk 23 561 egyed genomikai tenyészértékét is
meghataroztuk. Tovabbi szlirési kritériumként azonos telep, év, évszak ¢és életkor szerepelt, igy
végiil 190 azonos gazdasagbol szarmazo, azonos életkoru és laktacids stadiumu tehén keriilt be az
elemzésbe. A genotipizalds utdn a genomikai tenyészértékbecslést a CRV-Holland és a HFTE
kozosen végezte el. A csoport tejtermelés-ellendrzési atlagértékei 305 napos standard laktaciora
vetitve a kovetkezok voltak: 10 910 kg TH, 398 kg ZSH ¢és 365 kg FH. A vizsgalati allomanyt
azonos koriilmények kozott, szabad tartdsban, pihendboxos istalloban tartottdk, ahol komplett
takarmanyadag (TMR, Total Mixed Ration) biztositotta a taplaloanyag-ellatast. Az étrend

kukoricaszilazsra, koncentralt takarmanyra és adalékanyagokra épiilt. Az egységes tartasi és
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takarmanyozasi feltételek kulcsfontossagiak voltak a kornyezeti hatisok minimalizalasaban,
biztositva, hogy a termelési jellemzok ¢és a tenyészértékek valdban a genetikai kiilonbségeket

tiikrozzek.
Az 0sszehasonlitott BLUP-tenyészértékbecslési modszerek a kdvetkezok:

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

TE _ TEBLUP e pen T TEBLUPY i
Pedigré — 2 .

A hagyomdnyos BLUP-tenyészérték (TEpLup) alkalmazasa soran két matrixot hoztunk Iétre.
Az egyik az adatbazismatrix, a masik pedig a pedigrématrix. A rokonok pedigrématrixa
tartalmazta a teljes testvérek, féltestvérek, apak, anyak és nagysziilok pedigréadatait. A BLUP-
modellek magukban foglaltdk az anyai genetikai hatdsokat ¢s az anyai allando kornyezeti

hatasokat, mint véletlen hatdsokat. A modellek felépitése a kovetkezo:

y=Xb+Za+Wpe+e,

aholy az észlelések vektora, b a fix hatasok vektora, a az allatok véletlen hatasainak vektora, pe az alland6 kémyezeti
véletlen hatasok vektora, e a véletlen rezidualis hatasok vektora, X, Z és W pedig a fix, allati és véletlen allando

koérmyezeti hatasokkal kapcsolodé eléfordulasi matrixok.

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

A termelési tulajdonsdgok normalitdsdit a Kolmogorov—Smirnov-teszttel, a valtozok
homogenitasat pedig a Levene-teszttel vizsgéltuk. A tulajdonsagok kozotti Osszefiiggések

elemzésére tobbtényezds varianciaanalizist (ANOV A) alkalmaztunk.

A tenyészértékek és a termelési adatok kozotti kapesolatokat Pearson-féle, illetve Spearman-
féle rangkorrelacioval 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 TH és a ZSH tenyészértekével 5 SNP mutatott kapcsolatot a 9., 18. és 19. kromoszéman.
Ezen kiviil 44 SNP kapcsolddott a TH ¢és FH tenyészértékéhez az 1-6., 11., 13—15., 18., 19., 24.,
28. és X kromoszoman. A ZSH ¢s FH esetében 16 SNP-t azonositottunk a 3., 11., 19., 22. és X
kromoszéman, mig mindhdrom termelési tulajdonsdghoz — TH, ZSH és FH — 9 SNP volt kotheto,
amelyek a 2., 5., 28. és X kromoszéman helyezkedtek el. Az Fst marker maximalis értéke 0,17, a
lineéris regresszid —logl0(p) értéke 24,9, mig a haplotipus-asszociacido —logl0(p) értéke 26,4 volt.
Alegkiemelkedobb SNP taldlatok (atlag > 0,8) a THesetében a2.,11., 19., 28. és X kromoszéman,
a ZSH esetében a 3., 22., 28. és X kromoszoman, mig az FH esetében az 1. és 28. kromoszéman
helyezkedtek el. A harom termelési tulajdonsdghoz kapcsoloddé 9 SNP kozil 7 a legnagyobb
hatasuak kozott volt (atlag > 0,8), mig 3 SNP 1,18 millié bazisparon beliil helyezkedett el a 28-as

kromoszoéman (Ertekezés 2. melléklet).

3.2. BLUP-tenyészértékbecslési modszerek osszehasonlito eredménye

A vizsgalt 190 tehenet magéaban foglald populacié standard laktacids teljesitménye kedvezo
volt, megfelelve az orszagos atlagnak: 10 910,50 kg TH; 397,86 kg ZSH és 365,33 kg FH.
A populaci6 homogenitasat a variacios egyiitthatd (CV%) 15% alatti értékei is alatamasztottak. A
kiilonbozé TE-ek kozott jelentds eltérések mutatkoztak, kiilondsen a minimalis és a maximalis
értékek tekintetében, ugyanakkor az atlagértékekhez viszonyitott standard hibak (SE-k) 5% alatt
maradtak. A TEpedigrs minden esetben magasabb volt a masik két TE-nél, amely a sziildi generacio
¢s az utddgeneracio kozott otévente végrehajtott bazisvaltdsnak tudhato be. A tenyészértékek
kozépértékei alapjan a TH esetében a TEHagyomanyos 739,16 kg, a TEGenomikai 718,11 kg, mig
a TEpedigre 1 379,57 kg volt. A ZSH-ra vonatkozoan ugyanezen mutatok rendre 34,47 kg, 33,44 kg
és 55,58 kg értéket tettek ki. A FH esetében a TEHagyomanyos 27,01 kg, a TEGenomikai 26,05 kg, a
TEredigre pedig 49,33 kg volt. Az atlagokhoz viszonyitott SE-k minden esetben alacsonynak
bizonyultak, ami a becslések stabilitasat jelzi.

A fenotipusos teljesitmény és a kiilonb6zd tenyészértékbecslési modszerekkel (TE Hagyoményos,
TEGenomikai, TEpedigré) kapott értékek kozotti korrelacios egyiitthatok pozitivak, és tobbségiik
szignifikans. A TEHagyominyos allt a legszorosabb kapcsolatban a fenotipusos teljesitménnyel
(rep = 0,61-0,70), mig a TEGenomikai gyengébb Osszefiiggést mutatott (rep = 0,31-0.,48).
A legalacsonyabb korrelacios értékeket a TEpedigre és a fenotipus kozott figyeltiik meg (rgp = 0,15—
0,24).



A TEHagyomanyos ¢ @ TEGenomikai KOZOtt szoros genetikai Osszefiiggés volt kimutathat6
(re = 0,66-0,67), ugyanakkor a TEmagyomanyos 65 a TEpedigre esetében kozepes-szoros kapcsolat llt
fenn (rg = 0,56-0,66). A TEGenomikai és @ TEpedigrs kapcsolata valamivel gyengébb, kdzepes-szoros
Osszefliggést mutatott (rg = 0,43-0,56).

A rangkorrelaciok alapjan a TEHagyominyos €8 @ TEGenomikai kapcsolatanak szorossaga (Frank =
0,65-0,66) megerdsitette a genetikai Osszefiiggéseket. A TEpedigre 6s a tobbi TE kozotti
rangkorrelacids egyiitthatok (7rank = 0,12—0,57) kdzepes erdsségii kapcsolatot jeleztek, kiilondsen
a TEGenomikai és @ TEpedigre relacioja esetében (Frank = 0,40-0,56).

Megvizsgaltuk a tenyészértékek ¢és a fenotipusos tulajdonsagok kozotti regresszids
osszefiiggéseket is. A ZSH esetében a TEpedigre kivételével minden egyiitthat6 szignifikans volt
(p<0,01). A regresszids meredekség (b) valamennyi esetben pozitiv értéket mutatott; a
legnagyobb meredekség a TEHagyominyos esetében volt megfigyelhetd (b = 0,17-0,21), ezt kovette
a TEGenomikai (b = 0,10-0,15), majd legalacsonyabb értékekkel a TEpedigrs (b = 0,04—0,07).

A harom fenotipusos tulajdonsag tekintetében a TEHagyomanyos bizonyult a legpontosabbnak
(R2=10,37-0,48), ezt sorrendben a TEGenomikai (R2= 0,09-0,23), végiil a TEpedigre kovette (
R*=10,02-0,06). A TH ¢és a ZSH esetében erdsebb 0Osszefiiggés volt kimutathatdo a
tenyészértékekkel, mint a FH-nal.

Az eredmények azt igazoljdk, hogy a hagyomanyos BLUP-alapu tenyészértékek adjak a
legmegbizhatobb eldrejelzéseket, mig a genomikai BLUP-tenyészértékek mérsékeltebb, de még
mindig szignifikans kapcsolatot mutatnak a fenotipusos teljesitménnyel. A pedigrére épiild
tenyészértékek pontossaga viszont jelentdsen elmarad a masik ketté¢hez képest.

Eredményeink megerdsitik a  kiillonb6zé  tenyészértékbecslési modszerek  eltérd
megbizhatosagat, és kiemelik a hagyomanyos BLUP-modell pontossagat, amelyet a genomikai
BLUP kéovet, mig a pedigrén alapuld becslés mutatja a legnagyobb bizonytalansagot.

Bar kutatasunkban a genomikai tenyészértékek nem minden esetben haladtdk meg a
hagyomanyos BLUP pontossagat, jelentdségiik kiilondsen a nehezen becsiilhetd tulajdonsdgok
(példaul a hossz hasznos ¢lettartam, a metabolikus ¢€s egészségiigyi mutatok) esetében
kiemelkedd. Eredményeink alatdmasztjdk a genomikai szelekcio fontos szerepét, amely a
tenyészallatok korai kivalasztasaval nemcsak a genetikai elérehaladast gyorsitja, de a fenntartési

koltségeket is csokkentheti.

A hagyomanyos tenyészértékek ugyanakkor tovabbra is referenciaként szolgalhatnak,
biztositva a genomikai értékelések kontrolljat és hitelességét. Az Gsszehasonlitd vizsgélatok
hozz4jarulnak a tenyészértékbecslések finomhangoldsdhoz, ami a szelekciés dontések

pontossaganak ndvelésével hosszi tdvon gazdasagi eldnyt biztosit a tejtermeld dgazat szdmara.
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Bar a TEGenomikai-modszer elénye kis populaciéméret vagy egységes komyezeti feltételek

mellett kevésbé érvényesiil, alkalmazasa kiilonosen elonyos a nehezen becsiilhetd tulajdonsagok

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

a fenntartasi koltségeket, és javitja az allomany genetikai tulajdonsagait. A hagyomanyos

tenyészértékbecslés ugyanakkor tovéabbra is kontrollként szolgalhat a genomikai becslések

megbizhatosaganak novelésére.

4. UJTUDOMANYOS EREDMENYEK ES HASZNOSITASUK

4.1. Uj tudomanyos eredmények

1.

ElsOként alkalmaztam a fenotipus és a genotipus kozotti Pearson-féle korrelaciot a
kiilonbozd tenyészértékbecslési modszerek megbizhatésdganak jellemzésére. A harom
BLUP-modszer Osszehasonlitasa alapjan megallapitottam, hogy a hagyomanyos BLUP
nyujtotta a legmegbizhatobb becsléseket (= 0,61-0,70), ezt kovette a genomikai
adatokkal kiegészitett BLUP (» = 0,31-0,48), mig a legkevésbé megbizhatonak a pedigré
BLUP bizonyult (= 0,15-0,24).

Ramutattam arra, hogy a holstein-friz tehenek termelési tulajdonsdgokra becsiilt
tenyészértékei validalasara alkalmas az azonos évben, évszakban sziiletett, azonos
kormyezetben tartott, azonos takarmanyozasban, gondozasban részesitett egyedek 305

napos tej-, tejzsir- és tejfehérje-termelése.

Els6ként hataroztam meg holstein-friz fajtdban harom kiilonb6zé modszer (az SNP-k
genetikai tavolsaga, linearis regresszid és haplotipus-asszociacid) alapjan olyan SNP-ket,
amelyek egyidejlileg két vagy harom - tejtermeléssel kapcsolatos — tenyészérték

kialakitasaban is szerepet jatszanak.

Az azonositott SNP-k (74) regresszios vizsgalata alapjan megallapitottam, hogy a legtobb
marker tenyészértékekre gyakorolt hatasa azonos irdnyba mutatott. Ugyanakkor az
elemzés soran olyan  markereket is  azonositottam  (BTB-00219372 ¢és
BovineHD3000027615), amelyek alkalmazdsa ovatossagot igényel, mivel ezek mig az
egyik tenyészértéket novelik, addig egy vagy akar mindkét masik tenyészérték csokkenését

eredményezhetik.

Négy olyan gént azonositottam (EFCABI10, GLODS5, NONO és TMEM70), amelyeket
kordbban nem vizsgaltak szarvasmarhéaban, illetve nem hoztak Osszefliggésbe tejtermelési

tulajdonsagokkal.
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4.2. Az eredmények hasznosithatésaga

A felelés HF tenyésztés 1) megkozelitést kivan, amely szdmos tényezd, koztik a
tenyészértékek egylittes figyelembevételét helyezi eldtérbe a fenntarthatdsdg és a regenerativ
fejlodés érdekében. A genotipus €s a kornyezet kozotti egyensuly fenntartasa jelentdés mértékben
javithatja a HF fajtara alapozott tejtermelés fenntarthatosdgat és alkalmazkodoképességét.
A genomikai informacid és a genomikai szelekcios rendszerek alkalmazéasa lehetOséget teremt
arra, hogy az ezekre alapozott tudatos tenyésztési dontések eredményeként a tehenek
egészségesebben, jobb szaporodasbiologiai mutatok mellett, hatékonyabban, kevesebb
takarmanybol tobb tejet termeljenek, ezzel is csokkentve a kornyezetre gyakorolt kedvezdtlen

hatasokat.

A vizsgalat soran azonositott SNP-k szdmos olyan gén kozelében helyezkednek el, amelyeket
szarvasmarhak esetében eddig nem vizsgaltak, és amelyek potencialis célpontként szolgalhatnak
a tejtermelési mutatdkhoz kapcsolodd jabb gyakorlati alkalmazasokhoz. A két vagy harom
tenyészértékkel Osszefiiggd markerek hatékonyan alkalmazhatok a szelekcioban, eldsegitve a
genetikai  fejlédés felgyorsitdsat, valamint tadmogatva a tenyésztoket, szakembereket,
szarvasmarhatartokat tenyésztési €s szelekcidos céljaik elérésében. Az azonos irdnyba hatd
markerek megkdnnyitik a tenyészkivalasztast, mig az ellentétes hatasi markerek kezelése fokozott
koriiltekintést igényel, mivel ezek egy tenyészértéket ndovelhetnek, mikozben egy masikat vagy

akar kettot is csokkenthetnek.

A vizsgalati eredmények értékét a tenyészértékek validalasdban valo alkalmazhatosaguk adja,
kiilonosen az eltérd becslési mdodszerek és a ténylegesen megvaldsult teljesitmény kozvetlen
Osszehasonlitdsa révén, egységes kornyezeti feltételek mellett. Ez 0 perspektivat kinal a

genomikai szelekcio gyakorlati alkalmazasahoz a HF szarvasmarha tenyésztésében.

A kutatas eredményei kézzelfoghatd gazdasagi eldnyt nyujtanak a hazai HF tenyésztok
szamara, mivel a korai tenyészkivalasztas €s a hatékony (nemzeti, illetve telepi szintill) tenyésztési
programok hozzdjarulhatnak az optimalis allomanyméret kialakitdsdhoz, ezéltal novelve a

tejtermelés jovedelmezOségét, €s jelentdsen csokkentve a kornyezet terhelését.
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