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1. A KITUZOTT KUTATASI FELADAT ROVID OSSZEFOGLALASA

1.1. BEVEZETES

A husmarhatartds és  husmarhatenyésztés kKiemelt szerepet jatszik a  globalis
¢lelmiszertermelésben, mindségi fehérjeforras eldallitasdban. Sokoldalusidga szamos anyagi és
nem anyagi elénnyel jar a tdrsadalom szamara. A marhahtusagazat tobb olyan kihivassal is
szembesiil, amelyeket fenntarthatosagi szempontbol sziikséges kezelni. A fokozott élelmiszer
iranti kereslet kielégitése, a marhahtstermelés volumenének novelése a jelenlegi kevésbé
fenntarthat6 rendszerekkel jelentésebb kdrnyezeti terheléssel jarna, kdzvetleniil karosithatna az
okoszisztémat. A fenntarthatobb marhahutstermelés érdekében elengedhetetlen olyan genetikai
¢s gazdalkodasi stratégidk kidolgozédsa, amelyek javitjdk a termelékenységet, mikdzben
csOkkentik a kornyezeti ldbnyomot. A marhahtsagazat legfobb korlatja a kedvezdtlen
reprodukcio, a jelentdsen alacsonyabb termelékenység, hosszabb termelési ciklus mas
allatfajokhoz képest. A husmarhaallomanyok gazdasagi fenntarthatosagat szamos tulajdonsag
befolyasolja, amelyek kozvetlen hatassal vannak a tehén reproduktiv és produktiv
teljesitményére. A hatékonysdg novelése, a tdmogatasoktol valo fliggés csokkentése, a
jovedelmezdség javitasa €s fenntarthatosagi kovetelményeknek valdé megfelelés teljesitése
kulcsfontossagl tényezOk az dgazat hosszatavu versenyképessége szempontjabol. Az ellési
iddszakban korabban elld lisz0k megkozelitdleg eggyel tobb borjut adnak életiik folyaman, a
késbbb ell6 tarsaiknal. A hasznos élettartam novelése kozvetleniil javitja a jovedelmezdséget,
csokkenti a koltségeket. Szakirodalmi adatok alapjan hat valasztott borju sziikséges egy tehén
beallitasanak gazdasagi megtériiléséhez.

Az angus az egyik legdsibb, legelterjedtebb htismarhafajta vilagszerte. Szamos nemzetkozi
kutatasi eredmény, gyakorlati tapasztalat alapjdn az angus igénytelenebb, jobban
alkalmazkodik a klimatikus és egyéb koriilményekhez, olcsébban tarthatd, jO6 mindségl
végterméket ad, temperamentuma ¢és kezelhetdsége biztonsadgosabb munkakornyezetet biztosit.
Kevés adat all rendelkezésre a hazai angus populacio genetikai sajatossagairol, ami korlatozza
a célzott tenyésztési és szelekcios stratégiak kidolgozasat. Az angus fajtan beliil genetikai
eltérések figyelhetok meg, amelyek hatdssal vannak értékmérd tulajdonségokra,
figyelembevételiik hozzajarulhat a tenyésztési stratégidk optimalizalasahoz. A fajta megfeleld
genetikai szelekcidja és optimalizalt tenyésztési programja hosszu tavon jelentds eldnyoket

biztosithatnak a magyar és nemzetkdzi husmarhadgazat szamara.



Vizsgalataim soran az alabbi célkitiizéseket hataroztam meg:

1. A magyarorszdgi angus torzstenyészetek populdcidgenetikai szerkezetének,
jellemzoinek vizsgalata, az egyes részpopuldciok egymashoz viszonyitott
elhelyezkedésének, genetikai tavolsaganak megallapitasa, beltenyésztettségi fokanak
feltérképezése.

2. A fenntarthatésagot és jovedelmezdséget nagy mértékben meghatarozé tulajdonsagok
(sziiletési suly (BW), els6 elléskori életkor (AFC), az élve sziiletett borjak szama
(NCB), a hasznos élettartam (LP), 205 napra korrigalt suly (WW)) elemzése a
kiilonb6z6 angus genetikai csoportok kozott.

3. A magyarorszagi angus allomanyok elsé elléskori életkorara vonatkozo
populaciogenetikai paraméterek meghatarozasa GLM apa - és BLUP egyed modell
hasznalataval. Az alkalmazott modellekkel kapott eredmények Gsszehasonlitasa.

4. A kornyezeti és genetikai tényezok hatasanak vizsgalata az els6 elléskori életkorra.

5. Az elsé elléskori €letkor fenotipusos és genetikai trendjeinek elemzése a magyar angus
populécioban.

6. Az angus tenyészbikdk tenyészértékének meghatirozdsa, GLM apa ¢és BLUP

egyedmodell segitségével az els6 elléskori életkorra vonatkozodan.

2. ANYAG ES MODSZER

A vizsgalatok a Magyar Hereford, Angus, Galloway Tenyésztok Egyesiiletének (MHAGTE)
torzskonyvezési és teljesitményvizsgalati adatainak felhasznalasaval torténtek. Az adatok
levalogatasahoz az MHAGTE registry szoftverét hasznaltam. Az informaciok el6készitését
Microsoft Excel 2021 MSO, Microsoft Word 2021 MSO programokkal végeztem. Az
értékelést, a korrelacios matrix Osszeallitasat az IBM SPSS Statistics for Windows, Version

27.0 segitségével hajtottam végre (IBM SPSS 27.0, 2024).

2.1. A magyarorszagi angus allomanyok populacié genetikai vizsgalata, értékméré

tulajdonsagaik elemzése

A magyarorszagi angus allomanyok populdcié genetikai vizsgéalatdnak, értékmérd
tulajdonsagaik elemzése soran 16 magyarorszagi tOrzstenyészetbdl szdrmazo 1369 angus
szarvasmarha mintait vizsgaltuk. A genotipusok azonositasahoz 12 mikroszatellit markert
elemeztiink (BM1824, BM2113, ETH3, ETH10, ETH225, INRA023, TGLA122, TGLA126,
BM1818, MGTG4B, CSSM66, CSRM60) ABI 3500 Genetic Analyzer (Applied Biosystems,
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Foster City, CA, USA) automatizalt eszkdz segitségével. Az egyes érékmérd tulajdonsagok
vizsgalatahoz 4082 tehén termelési adatait (sziiletési suly, els6 elléskori életkor, sziiletett borjak
szama, hasznos élettartam) elemeztiik. A 16 torzstenyészet esetében genetikailag meghatarozott
négy csoportot kiilonitettiink el: kék (ACM): kanadai és amerikai tipusa vords, nagyramaju,
modern tipus; piros (FILNOP): hagyomanyos tipusu vords; zold (BDEGHI): hagyomanyos,
brit tipust; sarga (K): hagyomanyos brit tipusu fekete €s amerikai importbdl szarmazé voros.

Az adatfeldolgozas €s elemzés az alabbi szoftverekkel tortént: IBM SPSS Statistics 27.0
(adatértékelés, korrelaciés matrix Osszeallitas), PowerMarker, Genalex 6.5, GDA-NT2021
(populaciogenetikai paraméterek), STRUCTURE (Klaszterszam meghatarozas), MEGA
(dendrogram készités), Python Networkx 2.3 (koztes centralitas, genetikai hasonlosagi hald

elemzés).

2.2. A Magyarorszagon tenyésztett angus tehenek elsé elléskori életkoranak,

populaciogenetikai jellemzdinek vizsgalata, a tenyészbikak tenyészértékbecslése

Az 1998 - 2021 kozott sziiletett tehenek elso ellési életkorat vizsgaltuk. Az adatbazis 2955
ismert anyai és apai szarmazasu torzskonyvezett angus és magas angus vérhanyadu (>75%)
tehenet tartalmazott 6t kiilonbozd genetikai csoportban sorolva. A vizsgalt populacié egyedei
2106 tehén és 200 angus tenyészbika ivadékai. Az AFC meghatarozasakor csak az élve sziiletett
borjakat vettiik figyelembe. A genetikai csoportokat szarmazas, szinvaltozat, méret és tipus
szerint kiilonboztettilk meg: 1. csoport: kanadai €s amerikai tipust vorés angus nagyramaju,
modern tipus; 2. csoport: hagyomanyos tipust vords angus; 3. csoport: hagyomanyos, kizardlag
brit tipust angus; 4. csoport: hagyomanyos brit tipust fekete és amerikai importbdl szarmazé
vOrds angus; 5. egyéb csoport: a 4 csoportbol szdrmazo egyedeinek keveréke.

A populéciogenetikai paraméterek meghatarozasa, a tenyészbikak tenyészértékének becslése a
GLM apa és a BLUP (Best Linear Unbiased Prediction) egyed modell hasznalataval tortént. Az
AFC genetikai trendjét a vizsgalt allatok atlagos tenyészértékébél (TE) GLM és BLUP
modellek alkalmazasaval hataroztuk meg. Az AFC genetikai trendjét linearis regresszios
modszerrel vizsgaltuk, harom kiilonboz6 forrast hasznalva: az apak GLM alapu TE-ét, az apak
BLUP alapu TE-ét, az azonos évben sziiletett teljes populacio BLUP alapa TE-ét.

A fenotipusos trend szdmitasakor az évenkénti AFC-t atlagoltuk, az atlagértékeket a sziiletési
év fliggvényében abrazoltuk és linedris regresszids elemzéssel meghataroztuk a fenotipusos

trend irdnyat és meértékét.



2.3. Ertékméré tulajdonsagok elemzése az eltéré genetikai angus csoportok kozott

A vizsgalt populacio 5075 tehénbdl (1990 - 2020 kozott sziiletettek) és 19142 borjubol (1997-
2023 kozott sziiletettek; 10629 bika-, 8513 iiszOborju) allt. A hat vizsgalt tulajdonsag: elsé
elléskori életkor, hasznos élettartam, élve sziiletett borjak szama, selejtezési kor, sziiletési suly,
205 napra korrigalt suly. A vizsgalt angus torzstenyészetek genetikai csoportositisa a
szaporodasi és élettartam jellemzok szempontjabol DNS mikroszatellit alapi azonositason
alapult. A selejtezési kor meghatarozasakor a tovabbtartasra értékesitett egyedek nem keriiltek
az adatbazisba. A sziiletett borjak szdmanal és az elsd elléskori id6 meghatarozasanal csak az
¢lve sziiletett borjakat vettilk szamitasba, a vetélést, halva ellést figyelmen kiviil hagytuk. A
sziiletési sulyt az ellést kovetd 24 oran beliil mérték, a 205 napra korrigalt sulyt a borjak 6-9
honapos koraban torténd mért sulyabol szamitottuk.

A vizsgélatot IBM SPSS Statistic 20 szoftverrel végeztiik. Az adatok normal eloszlasanak az
ellendrzéséhez Kolmogorov-Smirnov tesztet hasznaltunk. A variancidk homogenitasat Levene
teszttel végeztiik. A csoportok Gsszehasonlitasa Kruskal-Wallis-probaval, a csoportok kozotti
kiilonbségek mérése Dunett T3 post hoc teszttel tortént. Valamennyi statisztikai elemzésnél a

szignifikancia értéke p <0,05.
3. EREDMENYEK ES ERTEKELESUK
3.1. A magyarorszagi angus allomanyok populacié genetikai sajatossagai

A vizsgalt 12 16kuszban megfigyelt allélszdmok 11 és 18 kozott valtoztak. Az atlagos effektiv
allélszdm Ne=3,201. A valéos Ho=0,710 és a vart heterozigozitds He=0,659. A vizsgalt
gazdasadgokban a vart heterozigozitas Ho=0,6 (M allomany) és Ho=0,809 (B allomany) kozott
valtozott. Az Gsszes allomanyban a D tenyészet kivételével a vartnal tobb heterozigdta allatot
talaltunk. Hat populacio (BJMNOP) beltenyésztettségi egyiitthatdja Fis <= 0,1 a B populacio
érteke Fis<0,2. Az allomanyok vizsgalatakor a B dallomany rendelkezett a legmagasabb
heterozigota értékkel, a D allomanyban kisebb mértékii beltenyésztettséget allapitottunk meg.

Az allomanyok csoportositasat harom eltéré modszerrel hataroztuk meg. A Structure szoftver
alapjan a legvalosziniibb klaszterszam négy. K=4 esetén a 16 magyarorszagi angus tenyészetbol
genetikailag meghatarozott négy csoport: kék: (ACM), z6ld: (BDEGHI), piros: (FJLOP), sarga:
(K). Koziilik kettét, az ACM-et és az FJLNOP-t a fokomponens analizis (PCA) is

megerdsitette. A dendrogram — Nei-féle genetikai tavolsaga alapjan — a filogenetikai fa



ugyanazon agara helyezte az ACM csoportot, 50-nél nagyobb bootstrap értékekkel, az FILNOP
csoport: JLOP csoport erds genetikai rokonsagot mutat.

Az IBS (Identical By State) halozatelemzés adatai alapjan az A allomany egyedei rendelkeznek
a legnagyobb koztes centralitassal, IBS = 0,624 (kozepes-magas genetikai hasonldsag), ez a
kiiszobérték, amelynél a halozat még egyben maradt. Az A populdcid egyedei genetikai
hattertikben a legnagyobb mértékben hasonlitottak egymasra.

A genetikai elemzéseket az allatok fenotipusos megjelenésének ¢€s teljesitményadatainak
ismerete nélkiil végeztiik. A genetikai csoportok meghatarozott termelési- €s teljesitmény
adatainak vizsgalata ¢és a klaszter analizissel kapott genetikai csoportok kozott osszefliggeést

talaltunk, amelyek az allatok eltéré tipusaival magyarazhatoak.

3.2. A hazai angus tehenek elsé elléskori életkoranak (AFC) populaciégenetikai jellemzo

3.2.1. A kornyezeti tényezok hatasa

A hazai angus tehenek AFC-jének az Osszesitett atlaga 28,1 = 0,1 honap (SD =5,3 honap, CV
= 18,9%). Az eredmény elmarad a szakirodalmi hivatkozasokban javasolt 22—24 honaptol. A
vizsgalatban az angus iiszOk atlagos tenyésztésbe keriilése 18,6 honap, ami 5-7 honappal
alacsonyabb, az idealis 12—15 honapos tenyésztésbe vételi kornal.

A vizsgalt kornyezeti tényezok: apa (p<0,01), allomany (p<0,05), tehén sziiletési év (p<0,01),
tehén ellési idészaka (p<0,01) hatdsai szignifikdnsnak bizonyultak az AFC tulajdonsagra, a
tehén szinvaltozata alapjan elkiilonitett csoportok kozott nem mutatkozott szignifikans
kiilonbség. A Pearson féle korrelacios analizis laza, de szignifikans korrelaciot mutatott az AFC
¢s az allomany kozott (r = 0,104, p <0,01), negativ korrelaciot a szinvarianssal (r = -0,108, p
<0,01) és laza pozitiv korrelaciot a sziiletési évszakkal (r = 0,060, p <0,01), mig a sziiletési
évvel igen laza, negativ korrelaciot (r = -0,063, p <0,01).

Az AFC-t meghataroz6é kornyezeti tényezOk szédzalékos aranya: tehén sziiletési évszaka
28,99%, tehén sziiletési éve 28,7%, tehén apja 18,32%, allomany 11,77%, maradék szoéras 4,12
%. A tehén sziiletési évszaka ¢€s a sziiletési éve a legjelentdsebb tényezdok, amelyek egylittesen
magyarazzdk az AFC eltérések kozel 60%-at ezek a kornyezeti tényezOk, a tartdsi- és
takarmanyozasi gyakorlatok, az iddjaras és a legeltetés jelentds véltozasainak tudhatok be. Az
apak genetikai hatasa az ivadékok fenotipusos varianciajanak 18,32%-at magyarazza, amely
magaban foglalja a genetikai és a kérnyezeti hatasokat.

Az AFC becsiilt korrigalt atlagértéke GLM modszerrel 28,3 + 0,4. A vizsgalt allomanyok
atlagos AFC-je eltérd. Az 2-es allomanyban (brit tipusu vords angus) az AFC (30,0 £ 0,7) +1,7
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honap atlagtol valo eltéréssel, a 3-as allomanyban (hagyomanyos brit tipusa fekete angus) 1évo
iszoké (26,8 =0,7) -1,5 honap atlagtol valo eltéréssel (3,2 honap kiilonbség). 1999-ben az AFC
24,9, 2012-ben 31,6, ami 6,7 honapos kiilonbség. Az eltérések ramutatnak, hogy a kiilonb6z6
években tapasztalt kornyezeti, gazdalkodasi feltételek jelentdsen befolyasoltak a tehenek
szaporodasi képességét. A tavaszi sziiletésti egyedek AFC-je (27,7+0,3) 1,3 honappal révidebb,

mint a nyari és 0,8 honappal az 6szi évszakban sziiletetteké.

3.2.2. Populacidgenetikai paraméterek

Az AFC (GLM 0,51 £ 0,06 és BLUP 0,38 = 0,05) h? értékei magasabbnak bizonyultak a
szakirodalmi forrasokhoz képest. Az eltérés a populacid szerkezetében, a szelekcids
intenzitasban vagy a kornyezeti feltételekben mutatkozo kiillonbségekkel magyarazhatd. A két
modszerrel becsiilt 6roklédhetdségi becslések kozotti kiillonbség a variancia-komponens
becslésének modszertani eltéréseibdl fakad. A direkt és anyai genetikai hatdsok kozotti
korrelacio értéke igen szoros és negativ rgm = —0,97+1,00. Az 1,0-s standard hiba (SE) azonban
azt jelzi, hogy ez a korrelacio statisztikailag nem kiilonbozik a nullatdl. A variancia tobbségét
genetikai és egyéb nem allandd kornyezeti tényezok befolyasoljak az altalunk vizsgalt angus

populéciokban.

3.2.3. Az apa hatasa az elso ellési életkorra

A GLM modszerrel meghatarozo kiilonbségeket talaltunk a tenyészbikak ivadékcsoportjainak
AFC atlagértékei kozott. A 20716-os regisztracios szamu tenyészbika ivadékai atlagosan
31,7+1,1 hénaposan ellettek (TEGLM =+6,8 honap), a 20495-6s tenyészbika ivadékai 22,4+ 1,0
hénapos korukban (TEgLm= —11,7 honap), az eltérés 9,3 hénap. Az ivadékcsoportok kozotti
kiilonbség és az apak AFC-jének TE-je kozott is nagy differenciat tapasztaltunk. A BLUP
allatmodell hasznalataval a TE két szélsé értéke (27934: +6,0 honap és 20495: —6,2 honap),
eltérésiik 12,2 honap. A Spearman-féle rangkorrelacios egyiitthatd (o = 0,86; p <0,01)
viszonylag erds egyezést jelez a két modszer kozott. Ez a korrelacio azonban nem feltétleniil
tikkrozi teljes mértékben a kevesebb ivadékkal vagy szélsdséges értékekkel rendelkezd apak
rangsoroldsanak kiilonbségeit. Az eredmény ramutat arra, hogy a modell tovabbfejlesztése és a
tenyészértékbecslések pontossaganak javitdsa érdekében érdemes részletesebb genetikai

informacidkat bevonni.



3.2.4. Fenotipusos és genetikai trendek az elsé elléskori életkorban

A becsiilt fenotipusos és genetikai trendek adatai alapjan a fenotipusos trend minimalis (b =
+0,03 + 0,05) és nem szignifikéns, illeszkedése (R? = 0,02; p>0,05), jelezve, hogy a kdrnyezeti
¢s genetikai hatasok és idébeli valtozasok nem befolyésoltak jelentOsen az elso ellési életkort.

A genetikai trend, bar a GLM modellel értékelve szignifikans csokkenést mutatott az AFC
tekintetében (b= — 0,20; p<0,05; R?=0,18), a megbizhatobb BLUP alapjan sem az anyai, sem a
direkt tenyészérték szerint nem csékkent (b=-0,00-+0,01; SE= 0,00 —0,03; p>0.05, R2= 0,00).
A 23 éves vizsgalati periodus soran nem tortént fenotipusos vagy genetikai valtozéas. Az
azonban, hogy a korabbinal magasabb 6roklddhetdségi becsléseket kaptunk, arra utal, hogy az

angus populacidban az elsd elléskori életkor alapjan szelekcid lehetséges.

3.3. Az értékméré tulajdonsagok osszehasonlité vizsgalatainak eredménye az angus

allomanyok eltéré genetikai csoportjai kozott.

3.3.1. Elso ellési életkor (AFC)

Az AFC értéke a vizsgalt csoportok tekintetében kis mértékben eltért. A négy genetikai csoport
atlagos AFC 2,35 + 0,54 év. A legalacsonyabb AFC-t a piros csoportnal talaltuk 2,28 + 0,49
¢v, a legmagasabb érték a sarga csoportndl jelentkezett 2,47+ 0,68 értékkel. A kiilonbség a
legalacsonyabb és a legmagasabb érték kozott 0,19 év, megkozelitéen 69,4 nap. Az AFC
genetikai csoportjai kozotti kiilonbségek szignifikansak (p<0,01).

3.3.2. Elve sziiletett borjak szama (NCB)

Az NCB értéke a vizsgalt csoportok tekintetében jelentdsen eltért. A négy genetikai csoport
atlagos NCB-je: 5,89 + 3,69. A genetikai csoportok kozotti kiilonbségek szignifikansak
(p<0,01). A legalacsonyabb NCB: 5,3 + 3,6 kék csoport, a legmagasabb érték 8,85+ 4,15 a

sarga csoportnal. A legalacsonyabb ¢€s a legmagasabb érték kozotti kiilonbség 3,6 borju.

3.3.3. Hasznos élettartam (LP)

A LP értéke nagymértékben kiilonbozott a vizsgalt csoportok kozott. A négy genetikai csoport
atlagos LP-je 6,85+4,13 év. A csoportok kozotti eltérések szignifikans (p<0,01). A
legalacsonyabb LP-t a kék csoportban talaltuk, 6,14+3,6 év, mig a legmagasabb értéket,

9,8+4,6 évet, a sarga csoportban. A legalacsonyabb ¢€s a legmagasabb érték kozotti kiillonbség



3,7 év, ami jelentds, harom borju feletti kiilonbség, amit a vizsgalat NCB eredményei is

megerdsitettek.

3.3.4. Selejtezési kor (AGE)

A vizsgalt genetikai csoportok tekintetében az AGE (sziiletést6l a selejtezésig) mérsékelten
kiilonbozott. A négy genetikai csoport atlagéletkora 9,2+4,26 év. A legalacsonyabb AGE a kék
csoportban 8,44+4,11, a legmagasabb a sarga csoportban 12,27+4,53 jelentkezett. A két érték
kozotti kiilonbség 3,83 év. Ez a kiilonbség megfelel az LP és a AFC kiilonbségeinek. A
genetikai csoportok és az AGE alapjan képzett csoportok kozotti kiilonbségek szignifikansak
(p<0,01). A genetikai csoportok és az AGE kozotti korrelaciok tiikrozik a tenyészallatok

teljesitményét és az allomanyban maradast befolyasolo tényezdket.

3.3.4. Sziiletési suly (BW)

A BW értéke kismértékben eltért a vizsgalt csoportokban. A négy genetikai csoport atlagos
testtomege 29,4+4,28 kg volt. A genetikai csoportok és a BW alapjan képzett csoportok kdzotti
kiilonbségek szignifikansak (p<0,01). A legalacsonyabb érték a kék csoportnal jelentkezett
29,23+ 4,2 a legmagasabb a piros csoportban 31,35 + 5,8. A legalacsonyabb és a legmagasabb
sziiletési suly kiilonbsége 2,12 kg.

3.3.5. 205 napra korrigalt sily (WW)

A WW ¢értéke a vizsgalt csoportok tekintetében lényegesen eltér. A négy genetikai csoport
atlagos WW-je 176,90+44,07 kg. A genetikai csoportok ¢s a WW alapjan képzett csoportok
kozotti kiilonbségek szignifikansak (p<0,01). A legalacsonyabb WW-t a kék csoportban
talaltuk 166,57+ 41,1 a legmagasabb értéket 212,56 + 25,9 -t pedig a sarga csoportban. A
legkisebb és a legnagyobb 205 napra korrigalt valasztasi stly kozotti kiilonbség 45,99 kg.

A vizsgélat eredményei alapjan jelentds kiilonbségek vannak a legfontosabb reprodukcios €s
¢lettartam tulajdonsagok kozott a DNS mikroszatellit informaciok altal meghatarozott angus
allomanyok genetikai csoportjai kozott. Ezek az eredmények hasznosak lehetnek a tenyésztési
program kidolgozasaban, és segithetnek a szelekcids dontések meghozatalaban, hozzajarulva a
AFC 2,35+0,54 év, NKB 5,89+3,69 egyed, LP 6,85+4,13 év, KOR 9,2+4,26 év, BW 29,4+4 .28
kg és WW 176,9+44,1 kg. A sarga csoport a reprodukcios és ndvekedési tulajdonsagokban
(NCB, LP, AGE, WW), a piros az AFC-ben és a BW-ben teljesitett a legjobban. A kék mutatta
a leggyengébb teljesitményt az NKB, a LP, az AGE, a BW és a WW kozott. A nagyobb testli
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voros angus allomanyok nagymértékben elmaradtak a hagyomanyos, kisebb brit tipusu fekete
€s vOrds angus populaciok teljesitményétél a fenntarthatdésagot és jovedelmezOséget

befolyasold vizsgalt tulajdonsagokban.

4. UJTUDOMANYOS EREDMENYEK

1. DNS mikroszatellit markerekkel elsOként hatdroztam meg a magyarorszagi angus
allomanyok genetikai szerkezetét. A vizsgalt 12 16kuszon megfigyelt allé¢lszamok 11 ¢és
18 kozott valtoztak. Az atlagos effektiv allélszdm Ne = 3,201, ami kdzepesen magas
genetikai valtozatossagra utal. A megfigyelt heterozigozitas Ho = 0,710, a teljes varhato

heterozigozitas He = 0,659, a beltenyésztettségi egylitthatd Fis = -0,079.

2.  Halozatelemzés alapjan kimutattam, hogy az az IBS (ldentical By State) érték, amelynél
a halozat egybefiiggd maradt, 0,624 volt, ami az adott egyedek DNS szakaszainak azonos

alléljaira utal.

3.  Populacidgenetikai elemzés eredményeként a 16 magyarorszagi angus torzstenyészetet

négy genetikailag elkiilonithetd csoportba sorolhatonak talaltam.

4.  Megallapitottam, hogy a mikroszatellit informéacidk alapjan elkiilonitet genetikai
csoportok kozott az angus fajtdban bizonyos, értékmérd tulajdonsagokban is

megnyilvanul6 termelési kiillonbségek mutathatok ki.

5.  Ramutattam, hogy a legeldn tartott angus tehenek elsd ellési életkorat dontden az
idGjarassal Osszefliggd kornyezeti tényezOk (sziiletési évszak 28,99%, p <0,01), a
szliletési évjarat (28,7%, p <0,01), és a menedzsmenttel kapcsolatos, tenyészet hatdsok

(11,77 %, p <0,05) alakitottak.

6. Linedaris regresszios trend elemzéssel megallapitottam, hogy a hazai angus tehénallomany
atlagos elsd ellési életkora, sem fenotipusosan (teljesitmény trend értéke, b = +0,03 +
0,05; p>0.05; R2 = 0,02) sem a BLUP szerint genetikailag (a tenyészérték trend értéke,

= -0,00-+0,01; SE= 0,00 — 0,03; p>0.05, R? = 0,00) nem valtozott a vizsgalt 23 éves

1d6szakban.
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