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A rovid értekezés hattere

A Wittmann Antal Novény-, Allat- és Elelmiszer-tudomanyi Multidiszciplinaris Doktori Iskola
mukodési szabalyzatanak 1. sz. melléklete alapjan a “klasszikus™ doktori értekezés helyett
lehetdség van Un. rovid értekezés készitésére. Ebben a doktorjeldlt tomdren foglalja 6ssze a
doktori kutatomunkdja témakdrében megjelent tudomanyos kozleményeiben publikalt
eredményeit, mellékelve magukat a kozleményeket is. A rovid értekezés és a mellékelt
publikaciok egyiitt képezik a doktori miivet. A rovid értekezésnek elsdszerzds, a SClmago
adatbazisban (https://www.scimagojr.com/journalrank.php) szereplé Q1-Q3 besoroldsu
folyoiratokban megjelent, ill. megjelenésre elfogadott teljes terjedelmi eredeti kzleményeken
(full-length original research paper) kell alapulnia. E kdzleményeknek Gsszesen minimum 6
pontot kell érniiik az alabbi szamitas szerint gy, hogy koziiliik legalabb az egyiknek Q1-es
vagy Q2-es folyoiratban megjelentnek (vagy megjelenésre elfogadottnak) kell lennie. Q1-es
cikk: 4 pont, Q2-es cikk: 2 pont, Q3-as cikk: 1 pont.

A feltételek teljesiilése a csatolt publikaciok (5.1. lista) alapjan:

e ANIMAL BIOSCIENCE, vol. 37, no. 2, pp. 184-192, 2024. (Q1, IF.:2,4) 4 pont
e ANIMALS, vol. 14, no. 24, 2024. 13 p. (Q1, IF.:2,94) 4 pont
e ARCHIVES ANIMAL BREEDING, vol. 68, 279-286, 2025 (Q2, IF.:1,75) 2 pont

Osszesen: 10 pont
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ROVIDITESEK, BETUMOZAIKOK JEGYZEKE
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KIVONAT

A Kkutatas célja a magyarorszagi angus husmarhaallomany genetikai szerkezetének és a
genetikai csoportokhoz kapcsolddo értékmérd tulajdonsagok kozotti Osszefiiggések feltarasa, a
szaporodasi ¢és termelési jellemzdinek, valamint az elsé elléskori életkor (AFC) genetikai
meghatarozottsdganak komplex vizsgalata volt. A kutatds harom pilléren alapult: (1) a
populécid genetikai diverzitasanak ¢és szerkezetének feltarasa mikroszatellit markerek
segitségével; (2) a kiilonbozd genetikai hattérrel rendelkezé allomanyok szaporodasi és
termelési mutatoinak Osszehasonlitdsa; valamint (3) az AFC orokdlhetdségének és genetikai

trendjeinek meghatarozasa.

A 12 mikroszatellit marker alapjan végzett elemzés négy jol elkiilonitheté genetikai csoportot
azonositott, amelyekhez jelentds teljesitménykiilonbségek tarsultak. A kék csoport egyedei
mutattdk a leggyengébb eredményeket az élve sziiletett borjak szdma, hasznos élettartam,
selejtezési kor, sziiletési és valasztasi suly tekintetében. A sarga csoport az anyai termékenység,
a novekedési erély és az élettartam szempontjabdl kiemelkedett. A populdcid genetikai
diverzitasa kozepesnek bizonyult (Ne = 3,201; Ho = 0,710), az IBS halozatelemzés alapjan a
vOros, kanadai-amerikai eredetii A tenyészet egyedei kozponti szerepet toltottek be a genetikai

kapcsolatrendszerben.

Az AFC o6rokolhetosége GLM modell alapjan 0,51, BLUP modell alapjan 0,38 volt, ami
jelentdsen magasabb a szakirodalmi adatokhoz képest. Az elmult 23 év soran sem fenotipusos,
sem genetikai elérehaladas nem volt kimutathato az elsd elléskori életkor tekintetében. Az
AFC-t dontden kornyezeti tényezok (sziiletési év, évszak, tenyészet) befolyasoltak, de az apai

hatas is szignifikdns szerepet jatszott.

A hat vizsgalt értékmérd tulajdonsadg (AFC, NCB, LP, AGE, BW, WW) mindegyikében
szignifikans kiilonbségek mutatkoztak a genetikai csoportok kozott. A nagyobb testli vOrds
angus allomanyok nagymértékben elmaradtak a hagyomanyos, kisebb brit tipust fekete €s

vOrds angus populaciok teljesitményétdl a vizsgalt tulajdonsagokban.

A tanulmany eredményei beépithetok a Magyar Hereford, Angus, Galloway Tenyésztok
Egyesiilete (MHAGTE) nemesitési programjaba. A genetikai csoportok ismerete, az AFC mint

szelekcids kritérium alkalmazasa hozzdjarulhat a fajta hatékonyabb és fenntarthatobb

cres
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ABSTRACT

The aim of this study was to investigate the genetic structure of the Hungarian Angus beef cattle
population and the associations between genetic groups and economically important traits,
including reproductive and production traits and the genetic background of age at first calving
(AFC). The research was based on three pillars: (1) analysis of genetic diversity and structure
using microsatellite markers; (2) comparison of key traits across groups with different genetic
backgrounds; and (3) estimation of AFC heritability and genetic trends. Twelve microsatellite
markers revealed four distinct genetic clusters with significant performance differences. The
blue group showed the worst results in terms of fertility, longevity, and growth, while the yellow
group excelled in maternal traits and longevity. The population had moderate genetic diversity
(Ne = 3.201; Ho = 0.710), and red Canadian-American type animals played a central role in the
genetic network. Heritability of AFC was high (0.51 with GLM; 0.38 with BLUP), though no
phenotypic or genetic progress was observed over the past 23 years. Significant differences
were found among genetic groups for all six studied traits (AFC, NCB, LP, AGE, BW, WW).
Larger-framed red Angus types performed considerably worse than traditional British-type
Angus populations. The results can be incorporated into the breeding strategy of the Hungarian
Hereford, Angus and Galloway Association (MHAGTE) to support more effective and
sustainable selection, particularly through the targeted use of genetic group information and

AFC as a selection criterion.
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1. AKITUZOTT KUTATASI FELADAT ROVID OSSZEFOGLALASA

1.1. Bevezetés

A hasmarhatartds és  husmarhatenyésztés kiemelt szerepet jatszik a  globalis
¢lelmiszertermelésben, mindségi fehérjeforras eldallitasaban. Sokoldalusaga szamos anyagi ¢és
nem anyagi eldnnyel jar a tdrsadalom szdmara. A marhahtsagazat tobb olyan kihivéssal is
szembesiil, amelyeket fenntarthatdsadgi szempontbol sziikséges kezelni. Az élelmiszer iranti
fokozott kereslet kielégitése, a marhahustermelés volumenének novelése a jelenlegi kevésbé
fenntarthat6 rendszerekkel jelentdsebb kornyezeti terheléssel jarna, kdzvetleniil karosithatna az
okoszisztémat. A fenntarthatobb marhahtstermelés érdekében elengedhetetlen olyan genetikai
¢s gazdalkodasi stratégidk kidolgozéasa, amelyek javitjdk a termelékenységet, mikozben
csOkkentik a kdrnyezeti ldbnyomot.

Magyarorszagon a hushaszni Sszarvasmarha gazdasagi jelentdségét elsGsorban a borju
értékesitése hatarozza meg, amely a jelenlegi piaci viszonyok kozott jelentds export arualapot
képez. Bar az arpozicio kedvezo, a termelési koltségek folyamatos emelkedése egyre nagyobb
kihivasok elé¢ allitja a husmarhatartokat.

Az angus az egyik legdsibb, legelterjedtebb husmarhafajta vilagszerte. Szamos nemzetkozi
kutatas €s gyakorlati tapasztalat igazolja, hogy a nagyobb testli hismarhafajtdkhoz képest az
angus igénytelenebb, jobban alkalmazkodik a klimatikus és kornyezeti viszonyokhoz,
gazdasdgosabban tarthatdo, mikozben kivaldé mindségli végterméket biztosit. Emellett
kiegyensulyozott ~ temperamentuma  ¢és  konnyli  kezelhetdsége  biztonsagosabb
munkakdrnyezetet teremt.

Kevés adat all rendelkezésre a hazai angus populaciogenetikai sajatossagairol, ami korlatozza
a célzott tenyésztési és szelekcids stratégidk kidolgozéasat. Az angus fajtan beliil genetikai
eltérések figyelhetdk meg, amelyek hatdssal vannak értékméré tulajdonsagokra,
figyelembevételiik hozzajarulhat a tenyésztési stratégidk optimalizalasdhoz. A fajta megfeleld
genetikai szelekcioja és optimalizalt tenyésztési programja hossza tavon jelentds elényodket

biztosithatnak a magyar és nemzetkdzi husmarhadgazat szamara.

1.1. Rovid szakirodalmi attekintés

1.1.1. Populéaciégenetikai vizsgilat, aberdeen angus fajta

Az angus az egyik leg8sibb és legismertebb husmarhafajta, amely Eszakkelet-Skocia
Aberdeenshire €¢s Angus megy€ibdl szarmazik. Az els6 irdsos utalast az Angusban talalhato

3
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szarvatlan husmarhara 1797-ben James Playfair tiszteletes tette a Bendochy plébania régi
statisztikai szamadasaban. A Watson-tenyészetbdl szarmazo, az Angus Torzskonyvbe elséként
bejegyzett torzsalapitod tehén, Old Grannie, 1824 és 1859 kozott élt, osszesen 35 év 6 honapig.
Elete soran 25 borjut ellett, amelyek koziil 11-et regisztraltak a torzskonyvben. 29 éves kordig
fertilis volt. (Macdonald és Sinclair, 1910). A regisztralt angus szarvasmarhak szama évrél évre
dinamikusan novekszik. A British Cattle Movement Service (BCMS, 2023) adatai alapjan
2021- ben az angus lett Nagy—Britannia legnépszer(ibb szarvasmarha fajtaja. Kuehn (2010)
vizsgalata alapjan a fekete és a voros angus a genetikai tdvolsaguk alapjan szoros rokonfajtanak
tekinthet6k, kozottik viszonylag 1) keletli genetikai eltérés tapasztalhato. A
melanocita—stimulald hormon receptor kulcsszerepet jatszik a szarvasmarhak szinének
meghatarozasadban. A gén dominans ED alléljanak egy polimorfizmusa felelds a fekete szinért,
mig a homozigota e/e allatoknal egy kereteltolddasos mutacié vords szint eredményez
(Klungland és mtsai, 1995). Wolfger és mtsai (2016) a fekete és voros angus szarvasmarhak
taplalkozasat tanulmanyozva megfigyelték, hogy a fekete egyedek takarmanyfelvétele nagyobb
volt, mint a voOrdseké, ami nagyobb teststlygyarapodashoz vezetett. Korabbi kutatasok
ramutattak, hogy az aberdeen angus husmarhdk esetében jobb a sulygyarapodas, a
takarmanyhasznositas €s a hasitott test mindsége, mint a voros fajtatarsaiknal, amit egy specidlis
melanokortin 1 receptor genotipussal hoztak 6sszefiiggésbe (McLean és Schmutz, 2009).

A magyarorszagi angus torzsallomanyok alapjait 1980-ban fektették le 60 angliai aberdeen
angus vemhes lisz6, valamint 300 amerikai vOrds angus szaporitdéanyag importjaval. 1994 —
ben kanadai vords angus embrid és szaporitdanyag, valamint német vords angus importtal ujabb
torzsalapitasok torténtek. A Magyar Hereford, Angus, Galloway Tenyésztok Egyesiilete
(MHAGTE) 1998-ban alakult. Azota folyamatosan végzi tenyésztési és torzskonyvezési
munkajat, valamint a fajta népszeriisitésén €s genetikai tulajdonsadgainak megdrzésén dolgozik.
A marker asszisztalt szelekciot (MAS) a magyar kutatok 1996 ota alkalmazzdk a
szarvasmarhatenyésztésben, mint molekularis genetikai eszkozt (Zsolnai és Fésiis, 1996).

A részletes szakirodalmi attekintés €s a hivatkozasok teljes listaja az ANIMAL BIOSCIENCE,
vol. 37, no. 2, pp. 184-192, 2024. szamaban talalhato. A fenti annak egy roviditett

Osszefoglaloja.
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1.1.2. Elso elléskori életkor

A htsmarhadllomanyok jovedelmezdségére és fenntarthatdésagara jelentds hatdssal van a
tehenek elsoé elléskori ¢életkora. A korabban elld iiszok élettartamuk soran atlagosan egy
borjuval tobbet nevelnek fel, mint késobb elld tarsaik. A husmarha-tenyésztés gazdasagi
sikerességét alapvetden meghatarozza a tehenek hasznos élettartama és az els6 elléskori
¢letkoruk (AFC), mivel ezek kdzvetlen hatdssal vannak a borjak szdmanak és a termelési ciklus
hosszanak alakulasara (Damiran és mtsai, 2018). Az AFC nem csupan a kornyezeti
adottsagoktol, bioldgiai tényezOktdl, genetikai hattértdl fligg, sok esetben stratégiai dontés,
amely figyelembe veszi a gazdasagi hatékonysagot €s a hossz tavi termelési célokat is.
Befolyésolja a tenyészték azon aggodalma, hogy az alacsonyabb AFC novelheti az ellési
nehézségek kockazatat, valamint csdkkentheti az ijra vembhesiilés sikerességét, kedvezdtlen
hatassal lehet a tehén késobbi életteljesitményére (Short és mtsai, 1994; Hickson és mtsai,
2010). Ha a tehenek 24 honapos vagy annal fiatalabb korban ellenek el6szor, 6,5 éves korukig
atlagosan 0,7 borjuval tobbet valasztanak le, mint a 36 honapos korban eldszor ell6 tarsaik (Day
és mtsai, 2013). Ez hosszu tadvon jelentds gazdasagi elényt eredményez, kiilondsen olyan
rendszerekben, ahol a borjak értékesitése kulcsfontossagu a jovedelmezdség szempontjabol.
Moorey és mtsai (2020) az USDA Agriculture Marketing Service adatai alapjan kimutattak,
hogy az Egyesiilt Allamokban a 23-27 hénapos korban ell§ 1,6 milli6 iisz6 késéi tenyésztésbe
allitasa Osszesen 210 millié dollaros veszteséget eredményezett a marhahtisagazat szamara.
Hickson és mtsai, (2010) az isz6k AFC-jének 3 éves korrdl 2 éves korra torténd csdkkentése
nagymértékben noveli a termékenységet, és a 2 éves liszOktdl levalasztott borjak szamat.
Magyarorszagon az angus fajta genetikai tulajdonsagairdl korlatozott mennyiségii informacio
all rendelkezésre. Ezért vizsgalatunk célja az AFC-nek, 6roklddhetdségének meghatarozésa
volt. Emellett vizsgaltuk a kiilonboz6 kornyezeti tényezok hatasat az AFC-re, az ezzel
kapcsolatos fenotipusos €s genetikai trendeket, illetve az angus tenyészbikdk tenyészértékét
(TE). Az MHAGTE tenyésztési célkitiizései kozott kiemelt szerepet kap a reprodukcios
tulajdonsagok javitdsa, mivel ezek meghatarozéak a hlsmarhatartds fenntarthatésaga
szempontjabol. Az elsd elléskori életkor kulcsfontossagli, mivel kozvetlen hatdssal van a
szaporodasi hatékonysagra és az életteljesitményre.

A részletes szakirodalmi attekintés és a hivatkozasok teljes listaja az ANIMALS folydirat 2024-

es, 14. évfolyam, 24. szamaban talalhatd. A fenti annak egy roviditett 6sszefoglaloja.
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1.1.3. Ertékméré tulajdonsagok

A husmarhatenyésztés, beleértve az angus fajtat is, vildgszerte fontos forrdsa a mindségi
marhahtsnak. A husmarhatartas jovedelmezdségéhez elengedhetetlen a tehenek szaporodasi és
¢lettartammal kapcsolatos tulajdonsagainak, valamint borjaik novekedési potencialjanak
ismerete. Szabo és mtsai (2013) megallapitottak, hogy ha a borju 205 napos valasztasi
tomegének okonomiai sulyat 100% — nak tekintjlik, akkor egyéb tulajdonsagok relativ értékei
az alabbiak szerint alakulnak: a tehenek vemhesiilési aranya 190—770%, a tehenek hasznos
élettartama 50-500%, a borjak 120 napos stlya 70—180%, az elléskori borjuveszteség 6—-170%,
az UszOk vembhesiilési ardnya pedig 40-160%. A marhahus 4gazat legfobb korlatja a
kedvez6tlen reprodukcid, a tehén ¢élésulyonkénti kisebb huskibocsatas, a jelentdsen
alacsonyabb termelékenység, hosszabb termelési ciklus a tobbi allatfajhoz képest (Pulina és
mtsai, 2021). Boyer és mtsai (2020) vizsgalata szerint egy anyatehén beruhazasi koltsége
atlagosan hat valasztott borju utan tériil meg. A hismarhatartds gazdasdgi fenntarthatosidga
szempontjabol meghatarozé kérdés a reprodukcios teljesitmény. A hatékonysag novelése, a
tamogatasoktol valo fliggés csokkentése, a jovedelmezdség javitasa, a fenntarthaté marhahis
eldallitas tarsadalmi elvarasnak valdo megfelelése kulcsfontossagli az agazat hosszatava
¢letképessége szempontjabol. A tehenek élettartamanak novelése kozvetleniil javitja a gazdasag
jovedelmezdségét, csokkenti a koltségeit. A termelésben toltétt id6 hossza az allatok
egészségének, ellenalldo képességének ¢és jollétének kozvetett mutatdja (Oliveira és mtsai,
2020).

A fenntarthatobb hismarhatenyésztés érdekében elénydsebbek azok a tehenek, amelyek kisebb
kifejlett testtomeggel rendelkeznek, de nagyobb sulyu borjut valasztanak el. (Snelling és mtsai,
2022). Ezen egyedek takarmany- és er6forrasigénye alacsonyabb, kornyezeti terhelésiik kisebb,
kedvezObb szaporodasbiologiai tulajdonsdgokkal rendelkeznek, hosszabb a termelési
¢lettartamuk, jobban alkalmazkodnak a szélséséges éghajlati viszonyokhoz. A tehén
kifejlettkori stilya jol 6rokl6do tulajdonsag h?=0,55-0,85 (Phillips, 2004), szelekcioval konnyen
valtoztathatd. Az Amerikai Egyesiilt Allamokban a hiismarhaillomanyok mérete folyamatosan
ndtt. A nagyobb testtomeg fenntartdsanak tobbletkdltsége azonban nem tériil meg a borjak
nagyobb sulydban, a selejtezett tehenek értékesitésébdl szarmazd bevételben, valamint a
kornyezeti terhelés csokkentésében. Ugyanakkor az iiveghdzhatdsu gézok kibocsatasa
jelentésen novekszik (Wiseman és mtsai, 2018). DeVuyst és mtsai, (2022) az angus, a red angus
¢s a lowline angus jovedelmez6ségi kiilonbségeit vizsgaltak. E harom valtozat ugyanabbol a

genetikai vonalbol szarmazik, de eltérd szelekciés nyomasok alatt fejlodott. Az angus fajtat
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1873-ban importaltak Skociabol az Egyesiilt Allamokba, Kansas allamba. A red angus voros

szinét egy recessziv gén okozza, mig a lowline angus (lassabb ndvekedési litemmel) az

ausztraliai Trangie Kutatokozpontban végzett szelekcio eredménye. A legjobb eredményeket

kisebb testtomegii tehenek és red angus bikak keresztezésével érték el. Az igy sziiletett

borjaknal a tehén testtomegéhez viszonyitva a legnagyobb valasztasi tomeg, valamint a

legalacsonyabb tehéntartasi koltség volt megfigyelhetd.

A részletes szakirodalmi attekintés €s a hivatkozasok teljes listdja az ARCHIVES ANIMAL
BREEDING, AAB-2024-117 szamaban talalhato. A fenti annak egy roviditett 6sszefoglaloja.

1.2.

A vizsgalat célja

Vizsgalataim soran az alabbi célkitiizéseket hataroztam meg:

A magyarorszagi angus torzstenyészetek populdcidgenetikai szerkezetének,
jellemzéinek  vizsgalata, az egyes részpopulaciok egymdashoz viszonyitott
elhelyezkedésének, genetikai tdvolsdganak megallapitasa, beltenyésztettségi fokanak

feltérképezése.

A kornyezeti €s genetikai tényezok hatasdnak vizsgalata az els6 elléskori €letkorra.

. A magyarorszagi angus allomanyok els¢ elléskori életkorara vonatkozd

populéciogenetikai paraméterek meghatdrozasa GLM apa - és BLUP egyed modell

hasznalataval. Az alkalmazott modellekkel kapott eredmények Osszehasonlitasa.

Az angus tenyészbikdk tenyészértékének meghatdrozasa, GLM apa ¢és BLUP
egyedmodell segitségével az elso elléskori életkorra vonatkozdan.

. Az els6 elléskori életkor fenotipusos és genetikai trendjeinek elemzése a hazai angus

populécioban.

. A fenntarthatdsagot és jovedelmezdséget nagy mértékben meghatarozé tulajdonsagok

(els6 elléskori ¢életkor (AFC), élve sziiletett borjak szdma (NCB), hasznos élettartam
(LP), selejtezési kor (AGE), sziiletési suly (BW), 205 napra korrigalt saly (WW))

elemzése a kiilonb6zo angus genetikai csoportok kozott.
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2.  ANYAG ES MODSZER

A vizsgalatok a Magyar Hereford, Angus, Galloway Tenyészték 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 populaciégenetikai vizsgalata, értékméro

tulajdonsagaik elemzése

A magyarorszagi angus 4llomanyok populacidogenetikai vizsgéalatanak, értékmérd
tulajdonsagainak elemzése soran 16 magyarorszagi torzstenyészetbdl szdrmazo 1369 angus
szarvasmarha mintait vizsgaltuk. Az elemzésbe vont allomanyok egyedei minden esetben
ismert anyai és apai szarmazasu torzskonyvezett angus és magas angus vérhanyada (>75%)
tehenek ¢és azok ivadékai. Az értékelt populaciok foldrajzi elhelyezkedésével kapcsolatos
részletes informaciokat, térképet, a foszovegben hasznalt angus adllomanyok kodjaihoz tartozo
telepiilésneveket és GPS adatokat az ANIMAL BIOSCIENCE, vol. 37, no. 2, pp. 184-192, 2024.
Figure 1; Table 1; Supplementary Table S1 tartalmazzak.

A genotipusok azonositasahoz 12 mikroszatellit markert elemeztink (BM1824, BM2113,
ETH3, ETH10, ETH225, INRA023, TGLA122, TGLA126, BM1818, MGTG4B, CSSM66,
CSRM60) ABI 3500 Genetic Analyzer (Applied Biosystems, Foster City, CA, USA)
automatizalt eszkoz segitségével. Az egyes értékmérd tulajdonsagok vizsgalatahoz 4082 tehén
termelési adatait (sziiletési suly, els6 elléskori életkor, sziiletett borjak szama, hasznos
¢lettartam) elemeztiik. A 16 torzstenyészet esetében genetikailag meghatarozott négy csoportot
kiilonitettiink el (1. tablazat): kék (ACM): kanadai és amerikai tipust vords, nagyramaju,
modern tipus; piros (FILNOP): hagyomanyos tipusu vords; zold (BDEGHI): hagyomanyos,
brit tipust — jellemzden fekete; sarga (K): hagyomanyos brit tipusu fekete és amerikai importbol
szarmazo voros.

Az adatfeldolgozas és elemzés az alabbi szoftverekkel tortént: IBM SPSS Statistics 27.0
(adatértékelés, korrelacios matrix Osszeallitas), PowerMarker, Genalex 6.5, GDA-NT2021
(populacidgenetikai paraméterek), STRUCTURE (klaszterszdm meghatdrozas), MEGA
(dendrogram készités), Python Networkx 2.3 (koztes centralitds, genetikai hasonldsagi halo

elemzés).
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1. tdblazat: Angus genetikai csoportok jellemzdi

Testméret/
Pop. Torzsalapitas Termékenyito bikak Szin tipus
1996: hereford torzsallomany | kizardlag kanadai és
A kanadai tipust voros angus | amerikai vonalakbol v MNT
bikakkal termékenyitve R1, |szarmazo nagytestii voros
R2, R3, R4 angus
1994: kanadai voros angus | kizardlag kanadai és
embrid, szaporitdbanyag, amerikai vonalakbol
C . . . , . D \ MNT
torzsallomany mellett szarmaz6 nagytestll vOros
fajtadtalakitod keresztezés angus
M 2011 € tenyeﬁzet’ly)ol vores e allomanybol voros angus |V MNT
angus vemhesiiszok
B 2010: E, G éallomanyokbol D allomanybdl hagyomanyos = HBT
fekete vemhesiiszok brit tipusu fekete angus
1980: 60 angliai aberdeen Zizefgigng'zl 'T]g%ts_
D angus vemhesiisz6, blonde'd ha p omén }(;sgt,i st V.tirt')s 70%F HBT
aquitane fajtaatalakitod gyomanyos tp 30%V
P angliai, amerikai
keresztezése voros angussal e
szaporitdanyag
E 1996: D tenyészetbdl D alloméanybdl hagyomanyos | 80%F HBT
vemhesiiszok brit tipust fekete angus 20%V
D allomanybdl hagyomanyos
1998: D, E tenyészetbol brit tipusu fekete angus,
G . .. . .. |F HBT
vemhesiisz6 ausztriai hagyomanyos tipusu
fekete angus
2002: D tenyészetbdl vemhes | D allomanybdl hagyomanyos
H . o, F HBT
iiszOk brit tipusu fekete angus
2003: D tenyészetbdl vemhes | D allomanybdl hagyomanyos
I . o, F HBT
iiszOk brit tipusu fekete angus
2011: A, D és mas hazai
F hagyomanyos tipust vords | D allomanybol vords angus |V HBT
angus vemhesiiszok
2004: D tenyészet vOros D, K es mas auoma,n yb(?l
J . hagyomanyos brit tipusu V HBT
angus vemhesiiszk n
vOrds angus
L | 1998 CrenyészetbOl vOrds |1y 40 anvbol voros angus |V | MNT, HBT
angus vemhesiiszok
N | 2018 A, P tenyészetbdl C 4lloménybél vords angus |V MNT, NA
vOrds angus iiszok
2010: N, P tenyészetbol C, D allomanybol voros MNT,
O o e \
vOrds angus vérségl iiszok | angus HBT, NA
P 1?96: ne"m"et importbdl német import vords angus \Y NA
német vords angus
ijffnaz gevnoyr %Sszzgﬁs D és mas allomanybol
vemhesiiszok, 20% limousin Eifg:g;alﬁfs"s brittipusi V. |HBT
fajtadtalakito keresztezés &

Pop.: populéci6 kod; Szin: F: fekete, V: voros; Testméret/tipus: MNT: modern, nagytestii, HBT: hagyomanyos,

brit tipusu, NA: német angus.
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2.2. A Magyarorszagon tenyésztett angus tehenek elsé elléskori életkoranak,

populaciogenetikai jellemzoinek vizsgalata, a tenyészbikak tenyészértékbecslése

Az 1998 - 2021 kozott sziiletett tehenek elso elléskori életkorat (AFC) vizsgaltuk. Az adatbazis
2955 ismert anyai €és apai szarmazasu torzskOnyvezett angus és magas angus vérhanyad
(>275%) tehenet tartalmazott 6t kiilonbozé genetikai csoportban sorolva. A vizsgalt populacio
egyedei 2106 tehén és 200 angus tenyészbika ivadékai. Az AFC meghatarozasakor csak az élve
szliletett borjakat vettiik figyelembe. A genetikai csoportokat szarmazas, szinvaltozat, testméret
¢s tipus szerint kiilonboztettiik meg: 1. csoport: kanadai és amerikai tipusi vords angus
nagyramaji, modern tipus; 2. csoport: hagyomanyos tipusi vOrds angus; 3. csoport:
hagyomanyos, kizarolag brit tipusi angus; 4. csoport: hagyomanyos brit tipust fekete ¢€s
amerikai importbdl szarmaz6 vords angus; 5. egyéb csoport: a 4 csoportbol szarmazo
egyedeinek keveréke. Az AFC tulajdonsagot befolyasold kiilonboz6é genetikai és kdrnyezeti
tényezok fix és véletlenszerii tényezdinek hatdsat General Linear Modell (GLM) - Anova Type
III egyvaltozos varianciaanalizissel értékeltiik (2. tablazat), a BLUP modellel torténd futtatas
elott. A modell 6sszeallitasakor az apa (a tehén apja) véletlenszeri hatasként, mig a tobbi
vizsgalt tényezd (allomany, a tehén szinvaltozata, a tehén sziiletési éve és a tehén sziiletési

iddszaka) rogzitett hatasként kertiilt figyelembevételre. A becslési modell:

Yoiws =H+S,+FE+Ci+Y, + M, +eyy

Hi"

ahol $niju = az AFC becsiilt értéke "h" apatol szarmazo tehén esetében az "i" allomanyban, "j"
szinnel, "k" sziiletési évben és "1" sziiletési idényben; pu = az 6sszes megfigyelés atlaga; Sy = az
apa véletlenszerti hatasa; Fi = az allomany rogzitett hatasa; Cj = a tehén szinvaltozatanak
rogzitett hatasa; Yk = a sziiletési év rogzitett hatdsa; M) = a sziiletési évszak rogzitett hatasa; és
enijkl = véletlenszerti hiba.

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 alkalmazisaval 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 populacié BLUP alapu TE-ét.
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2. tablazat: A becsléshez alkalmazott modellek

A modell tipusa GLM médszer BLUP egyedmodell
Véletlen hatasok

— apa (a tehén apja) + —

— tehén (allat) — +

— anyai genetikai hatas — +

Fix hatasok

— allomany + +

— a tehén szinvaltozata + +

— a tehén sziiletési éve + +

— a tehén sziiletési évszaka + +

Szarmazasi matrix
— egyed (tehén) —
—apa —
—anya —
— teljes testvérek, féltestvérek —
— nagysziilok —
Vizsgalt tulajdonsag

Elso6 elléskori életkor + +
+; a modell tartalmazta ezt a hatast; — a modell nem tartalmazta ezt a hatast.

++ |+ |+ [+

A fenotipusos trend vizsgalatdhoz az évenkénti AFC-t atlagoltuk, az atlagértékeket a sziiletési
év fliggvényében abrazoltuk és linearis regresszids elemzéssel meghataroztuk a fenotipusos
trend iranyat és mértékét. A fliggd valtozo (Y) az értékelt tulajdonsag (AFC atlaga), a fiiggetlen
valtoz6 (X) a tehén sziiletési éve. Meghataroztuk a regresszios egyenes meredekségét (b), amely
mutatja a tulajdonsdg valtozasanak mértékét, mig eldjele az iranyat jelzi, valamint a

tengelymetszet (a) és az illeszkedés (R?) értékét.
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 iiszéborju) allt. A vizsgalt allomanyok egyedei
angus €s magas angus vérhanyadu (>75%) tehenek és azok ivadékai. A hat vizsgalt tulajdonsag:
elsd elléskori életkor, hasznos élettartam, ¢élve sziiletett borjak szama, selejtezési kor, sziiletési
suly, 205 napra korrigalt suly. A selejtezési kor meghatarozasakor a tovabbtartasra értékesitett
egyedek nem keriiltek az adatbazisba. A sziiletett borjak szamanal és az els6 elléskori életkor
meghatdrozasanal csak az élve sziiletett borjakat vettiik szdmitasba, a vetélést, halva ellést
figyelmen kiviil hagytuk. A sziiletési stlyt az ellést kdvetd 24 oran beliil mérték, a 205 napra

korrigalt sulyt a borjak 6—9 honapos koraban torténd mért stlyabol szamitottuk.
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A vizsgalatot IBM SPSS Statistic 20 szoftverrel végeztiik. Az adatok normal eloszlasanak az
ellendrzéséhez Kolmogorov-Smirnov tesztet hasznaltunk. A variancidk homogenitasat Levene
teszttel végeztiikk. A csoportok Osszehasonlitasa 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 populaciogenetikai sajatossagai

A vizsgalt 12 16kuszban megfigyelt allélszamok 11 és 18 kozott valtoztak. Az atlagos effektiv
allélszam Ne=3,201. A valos Ho=0,710 és a vart heterozigozitas He=0,659 (3. tablazat).

3. tablazat: Az angus allomanyok populacidégenetikai jellemzoi.

Pop. kod Mintaszam Ne |H, [H. [|Fis

97| 3,149 0,678| 0,656 —0,031
24| 3,239 0,809 0,671 —0,210
278| 3,276| 0,660| 0,657| —0,004
46| 3,356| 0,668 0,684/ 0,023
132| 3,588 0,742 0,711| —0,046
57| 3,191 0,683 0,657 —0,044
29| 3,253| 0,695 0,671 —0,030
207| 2,981 0,685/ 0,642 —0,068
95| 3,337/ 0,739 0,689 —0,071
79 3,343| 0,743 0,678 —0,100
213| 3,614| 0,746/ 0,708 —0,051
18| 2,949 0,690| 0,627 —0,095
20| 2,569 0,600| 0,531| 0,133
35| 3,023 0,726 0,634 —0,140
18| 3,198 0,759 0,670 —0,135

21| 3,152| 0,738| 0,656, —0,129
Osszesen: 1369| 3,201| 0,710 0,659 —0,079

=IO Mmool wm >

T[O[Z[ 2| X &

Pop kod = vizsgalt allomany populacios kodja; N = allatok szama; Ne = effektiv allélszam; Ho = megfigyelt

heterozigozitas; He = varhato heterozigozitas; Fis = beltenyésztettségi egyiitthato.
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Hasonl6 eredmények sziilettek mas orszagokban is. A brit angus allomanyokban 12 vizsgalt
mikroszatellittel a Ho = 0,428 (Machugh és mtsai, 1994), mig 30 mikroszatellittel Ho = 0,61
(Wiener és mtsai, 2004) értéket adott. 30 oroszorszagi angus szarvasmarha esetén 11 elemzett
mikroszatellittel a Ho = 0,665 volt (4isalh és mtsai, 2021). Carruthers és mtsai (2011)
munkdajaban 164 kanadai angus ¢és 22 mikroszatellit esetén a Ho = 0,63 értéket mutatott.
MorenoSierra és mtsai (2020) a régi és az 1j tipust kolumbiai angus esetén Ho = 0,734 és Ho =
0,707 ¢értékeket tapasztaltak. Montoya és mtsai (2010) vizsgalatdban 10 vizsgalt
mikroszatellittel 61 kolumbiai angus esetén a Ho = 0,6 volt.

Az allomanyok csoportositasat harom eltéré modszerrel hataroztuk meg. A Structure szoftver
alapjan a legvaldszinlibb klaszterszam négy (1. dbra). K=4 esetén a 16 magyarorszagi angus
tenyészetbol genetikailag meghatarozott négy csoport: kék: (ACM), zold: (BDEGHI), piros:
(FJLOP), sarga: (K) (2. abra). Koziiliik kettdt, az ACM-et és az FILNOP-t a fékomponens
analizis (PCA) is megerdsitette, a f6 koordinatadiagramokon (3. 4bra) az elsé (kék-zold) és
masodik (piros-kék-zold) tengely a teljes variancia 33,68%-at, 17,88%-at irja le, az els6 tengely
kiilonbozik a kék és zold csoportoktdl, mig a méasodik elvalasztja a pirosat a kéktol, és a zold

jelzésii gazdasagoktol.

1. abra: Az angus allomanyok klaszterszamanak (K) meghatarozasa.
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2. abra: Az allomanyok szerkezeti abrazolasa A-P-ig K= 4-nél. Fliggdleges vonal: egyed;

szin: beazonositott csoportok aranya, kék: ACM, voros: FJILNOP, zold: BDEGHI, sarga: K.

A B C D E FG H

3. abra: A fékomponens analizis eredménye
oo
*F a0t
*p
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2 *D
E *M *A P
. E O K. G
+C @ H
L
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A dendrogram (4. abra) — Nei-féle genetikai tavolsaga alapjan — a filogenetikai fa ugyanazon
agara helyezte az ACM csoportot, 50-nél nagyobb bootstrap értékekkel, az FILNOP csoport:
JLOP csoport szoros genetikai rokonsagot mutat.

Az IBS (Identical By State) hal6zatelemzés adatai alapjan az A 4llomany egyedei rendelkeznek
a legnagyobb koztes centralitassal, IBS = 0,624 (kozepes-magas genetikai hasonldsag), ez a
kiiszobérték, amelynél a halozat még egyben maradt. Az angus tenyészetekben vizsgalt allatok
meghataroz6 kozponti egyedei az A allomanybol szarmaztak. Az A torzsallomanyt alapito,
tobbnyire az angus fajta vords szinvaltozatai (tobb mint 95%), nagy ramdju, modern tipusq,
els6sorban kanadai és amerikai vonalakba tartozé egyedek alkotjak. Ok rendelkeztek a
legmagasabb koztes centralitas értékekkel a vizsgalt egyedek kozott €s a legmagasabb genetikai
hasonlésdgot mutattdk mas éallatokkal és egymassal is. Az A populdcié egyedei genetikai
hatteriikben a legnagyobb mértékben hasonlitottak egymasra. A legmagasabb koztes centralitas

értékkel rendelkezd négy egyed (5. abra), melyeket a legnagyobb kék korok abrazolnak olyan
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genetikai részleteket hordoznak, amelyek kiilonb6z6 részhalmazai més egyedekben is
megtalalhatéak. A koztes centralitas értékeik 0,488, 0,375, 0,251 és 0,194.

A genetikai elemzéseket vakon, az éallatok fenotipusos megjelenésének  ¢€s
teljesitményadatainak ismerete nélkil végeztik. Az MHAGTE egyiittmikodésével
megvizsgaltuk a tanulméanyozott dllomanyok rendelkezésre all6 termelési - €s teljesitmény
adatait. A klaszteranalizissel kapott genetikai csoportok (4. tablazat, 6. abra), azaz
részpopuléciok, és azok meghatarozott termelési- €s teljesitmény adatai kozott 0sszefliggést

talaltunk. Részletes leirdsa a genetikai csoportoknak az anyag €s modszer fejezetben talalhato.

4. abra: A 16 angus populaci6 UPGMA mddszerrel kapott dendrogram.
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4. tablazat: A vizsgalt tulajdonsagok alakulasa a genetikailag kiilonb6z6 csoportok kdzott.

Vizsgalt tulajdonsag ACM FILNOP BDEGHI K

Sziiletési suly (kg) 25,9.+2.7 29,3p%5,3 27,2.+4.4 27,6abc+5,9
Elso6 elléskori életkor (nap) | 869.+206 829156 8914+226 94544320
Elve sziiletett borjak szama | 4,8,£3,6 5,9+3,5 6,3pct3,6 8,4:+4,1
Hasznos élettartam (nap) 1,996,+1,535 | 2,221,:£1,677 | 2,5634+1,520 | 3,556.+1,758

Az azonos sorban 1évé kiilonbozo kisbetils -a, b, ¢, d, e - atlagok szignifikansan eltérnek egymastol p<0,05-nél.
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5. abra: Az angus egyedek halozati abrazoldsa a paronkénti ISB értékek alapjan.

Mivel a genetikai kiilonbségek az allatok eltérd tipusaival magyarazhatok, fontosnak tartottuk
Osszehasonlitani a sziiletési sulyt, az elsd ellési €letkort, a sziiletett borjak szamat, valamint a
hasznos élettartamot az elkiilonitett csoportok kozott. Az eltérd tipusba, genetikai csoportba
tartoz6 angus egyedek kozott a vizsgalt tulajdonsagok tekintetében jelentds kiilonbségeket
talaltunk. A sziiletési suly esetében a kék csoport eredménye 25,9 + 2,7 kg, a vOrds csoporté
29,3 + 5,3 kg. A kettd kozti kiilonbség 3,4 kg volt. A gazdasagossagot is meghatarozo
tulajdonsagok tekintetében az elsé elléskori életkor vords csoport eredménye 829 + 156 nappal
(27,2 £ 5,1 hoénap) a legjobb, a sarga csoporté 945 + 320 nappal (31,1 10,5 honap) a
leggyengébb. Koztiik 116 nap, azaz csaknem 4 honap eltérést tapasztaltunk. Az élve sziiletett
borjak szama, amely szakirodalmi forrasok Damiran és mtsai, 2018 alapjan az anyatehén
beruhdzasi koltségeinek visszatéritése érdekében legalabb 6t vagy hat borjut kell elvalasztani,
figyelemreméltd kiillonbséget mutatott. A kék csoport 4,8 + 3,5 és a sarga csoport 8,4 £4,1. A
kiilonbség atlagosan 3,6 €lve sziiletett borji. A hasznos élettartam tekintetében is szamottevo
1560 napos (4.27 éves) kiilonbség mutatkozott a nagytestii kék (1996 + 1535 = 5,46 £ 4,2 év)
¢és a hagyomanyos, brit tipusu (3556+ 1758 = 9,74 + 4,81¢v) adllomanyok kozott.

Részben hasonld eredményekrdl szamoltak be az alabbi kozlemények mas allomanyokra
vonatkozdan: Bailey és Mears (1990) vizsgalataban a kanadai angus borjak atlagos sziiletési
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sulya 34 kg volt, és pozitiv korreladciot mutatott a valasztas utani napi sulygyarapodassal. A brit

(angus ¢és hereford) apaktol szarmazd borjak sulya (40,5 kg) nagyobb volt, mint a norvég voros,

svéd vords-fehér és friz apaktol szarmazo borjaké. Casas és mtsai (2012) munkdajaban az apai

fajta hatasa a sziiletési suly tekintetében szignifikans (p<0,001) volt. Nikolov és mtsai (2020)

vizsgélata alapjan az angus iisz6k atlagos sziiletési sulya 31,6 kg volt Bulgariaban. Uj-Zélandon

az angus ¢s hereford bikak szaporitdanyagaival termékenyitett tejhaszni tehenektdl szdrmazo

borjak atlagosan 36,8 kg sziiletési sullyal rendelkeztek (Coleman és mtsai, 2021).

A jelen tanulmanyban kapott sziiletési stlyok alacsonyabbak a szakirodalomban kozolt

adatokhoz képest. Az USA-ban a legtobb hushasznli vemhes {isz6 esetében az elsd ellés 22-24

hénapos korban varhato (Morris, 1980; Nunez-Dominguez és mtsai, 1991).

6. abra: Ertékmérd tulajdonsagok a genetikailag kiilonbozé angus csoportok kozott.

Sziiletési suly (kg)

30} 29,30

Atlagérték

10t

BDEGHI

FJLNOP
Elve sziiletett borjak szama (db)

Atlagérték

BDEGHI

FJLNOP

27.60

8.40

Atlagérték

Atlagérték

Elsé ellési életkor (hénap)

31.04
29,27

28.55

FJLNOP BDEGHI K

Hasznos élettartam (év)

9.74

BDEGHI

FJLNOP

A fejezetre vonatkozo hivatkozasok teljes listaja az ANIMAL BIOSCIENCE, vol. 37, no. 2, pp.

184-192, 2024. szamaban talalhato.
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3.2. A hazai angus tehenek elsé elléskori életkoranak (AFC) populaciégenetikai jellemzdi
3.2.1. Kiilonb6z6 tényezok hatasa az elsé elléskori életkorra

A hazai angus tehenek AFC-jének az Gsszesitett atlaga 28,1 = 0,1 honap (SD =5,3 honap, CV
=18,9%) (5. tablazat). Az eredmény elmarad a szakirodalmi hivatkozasokban (Day és Nogueria
(2013), Lopez-Paredes és mtsai (2018), Byrne és mtsai (2022), Hickson és mtsai (2010), Giess
és mtsai (2022), Bormann és Wilson (2010) és Brzakova és mtsai (2020) - a hivatkozasok teljes
listaja az ANIMALS folyoirat 2024-es, 14. évfolyam, 24. szamaban talalhato) javasolt 22—-24
honaptol. A vizsgalatban az angus iiszOk atlagos tenyésztésbe keriilése 18,6 honap, ami 5-7
honappal késdbbi az idedlis 12—15 honapos tenyésztésbe vételi kornal.

A vizsgalt kornyezeti tényezok: apa (p<0,01), allomany (p<0,05), tehén sziiletési éve (p<0,01),
tehén ellési idoszaka (p<0,01) hatasai szignifikdnsnak bizonyultak az AFC tulajdonségra, a
tehén szinvaltozata alapjan elkiilonitett csoportok kozott nem mutatkozott szignifikéns
kiilonbség (6. tablazat).

A Pearson féle korrelacios analizis szignifikans, de laza 6sszefliggést mutatott az AFC és az
allomany ko6zott (r= 0,104, p <0,01), negativ kapcsolatot a szinvaltozattal (r = -0,108, p <0,01),
valamint szignifikans, de laza pozitiv dsszefliggést a sziiletési évszakkal (r = 0,060, p <0,01),
mig a sziiletési évvel nagyon laza negativ kapcsolatot mutatott (r = -0,063, p <0,01). Ezek az
értékek gyakorlatilag érdemi kapcsolatot nem mutattak.

Az AFC-t meghataroz6 kornyezeti tényezOok variancia komponenseinek szazalékos aranya:
tehén sziiletési évszaka 28,99%, tehén sziiletési éve 28,7%, tehén apja 18,32%, allomany
11,77%, maradék variancia 4,12 %. A tehén sziiletési évszaka és a sziiletési éve a
legjelentdsebb tényezOk, amelyek egylittesen magyarazzdk az AFC eltérések kozel 60%-at,
ezek a kdrnyezeti tényezok, a tartasi- €s takarmanyozasi gyakorlatok, az idéjarés és a legeltetés
jelentds valtozasainak tudhatok be. Az apdk genetikai hatdsa az ivadékok fenotipusos
varianciajanak 18,32%-at magyarazza (6. tablazat).

A kornyezeti tényezok hatdsat az elso elléskori ¢€letkorra a 6. tablazat foglalja dssze. Az elso
elléskori életkor becsiilt korrigalt atlagértéke a GLM moddszerrel 28,3 + 0,4 honap. A vizsgalt
allomanyok atlagos els6 elléskori életkora eltérd. Az 2-es szamu allomanyban az elsd elléskori
¢letkor (30,0 = 0,7) +1,7 honap atlagtol valo eltéréssel, mig a 3-as dllomanyban 1évo liszoké
(26,8 = 0,7) -1,5 honap atlagtol valo eltéréssel (azaz a két allomény els6 elléskori életkoraban
3,2 honap kiilonbség mutatkozott). Az 2-es allomany brit tipust vords angus, a 3-as allomany

hagyomanyos brit tipusu fekete angus populacio.
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5. tablazat: Az angus tehenek els6 elléskori életkoranak (AFC) alapstatisztikaja

Paraméterek Elso elléskori életkor

n 2,955
Atlag (h6énap) 28,1
Standard hiba (SE) (hénap) 0,1
Szoras (S.D.) (honap) 5,3
Variacios koefficiens (CV, %) 18,9
Median (hénap) 25,9
Minimum (hénap) 19
Maximum (honap) 46
Kolgomorov-Smirnov teszt (p) 0,00

6. tablazat: Kiilonboz6 tényezok hatdsa az elsd elléskori életkorra

Tulajdonsag Adatbézis Elso elléskori életkor

Megnevezés Hatas (p) | Arany a fenotipusban (%)
A tehén apja 200 <0,01 18,32
Allomany 5 <0,05 11,77
A tehén szinvaltozata 2 >0,05 8,10
A tehén sziiletési éve 24 <0,01 28,70
A tehén sziiletési évszaka 4 <0,01 28,99
Maradék — — 4,12
Teljes — — 100,00

1999-ben az els6 elléskori életkor 24,9 honap, mig 2012-ben 31,6 honap, ami 6,7 honapos
kiilonbséget jelent az emlitett évek kozott. Ezek az eltérések ramutatnak, hogy a kiilonb6z6
években tapasztalt kornyezeti vagy gazdalkodasi feltételek jelentdsen befolyésoltak a tehenek
szaporodasi képességét. Példaul a Kozponti Statisztikai Hivatal (KSH, 2024) 1999. évi és 2012.
évi, a legalacsonyabb és legmagasabb elso elléskori életkor termel6 évekre vonatkozo idGjarasi
adatainak Osszehasonlitasa azt mutatta, hogy az atlaghdmérséklet 10,6, illetve 13,0 °C volt.
Hasonloképpen kiilonbozott a teljes csapadékmennyiség (804 és 384 mm), csakligy, mint az
esOs napok szama (145 és 98), a fagyos napok szdma (103 és 63) és a hohulldmmal érintett
napok szama (1 és 33). A tavaszi sziiletésii egyedek elso elléskori életkora (27,7+0,3 honap)
1,3 honappal révidebb, mint a nyari €s 0,8 honappal az 8szi évszakban sziiletettekénél. Bene és
mtsai (2021) szerint az évszakok és az elsd elléskori életkor kozotti kiillonbségeknek az egyik
lehetséges oka a magyarorszagi tartastechnoldgia, amely az allomanyok méajusi legeldre
hajtasaval és 0sz végi behajtasaval, a nyari aszalyos id6szakokkal hozhat6 Osszefliggésbe. Az
ellési/sziiletési idOszak egyes szaporodasi tulajdonsagokra gyakorolt jelentds hatasa az éghajlati

viszonyok és a takarmanyozasi modok évszakonkénti valtozasanak tulajdonithato (Hammoud
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¢és mtsai, 2010). Az elso ellés korat a vemhes iiszok ellési id0szaka is befolyasolja. (Brzakova

és mtsai, 2020).

7. tablazat: A kornyezeti tényezok hatasa az els6 elléskori ¢letkora

Tulajdonsag n Elso elléskori életkor (honap)
Korrigalt atlag (+SE) 2,955 28.3+£0.3
Kornyezeti tényezok Atlag + SE Atlagtol vald eltérés
Allomany (kéd)
1 243 29,0+ 0,7 +0,7
2 710 30,0+ 0,7 +1,7
3 93 26,8 +0,7 -1,5
4 1266 27,6 +0,4 0,7
5 643 282+ 0,5 -0,1
A tehén szinvaltozata
Fekete 1445 28,5+ 0,4 +0,2
Voros 1510 28,0+ 0,4 -0,3
A tehén sziiletési éve
1998 25 29,4 +2 4 +1,1
1999 18 249 +£2 2 -3.4
2000 15 27,7+1,9 —0,6
2001 36 258+1,5 —2,5
2002 80 259+1,5 —2,4
2003 37 31,1 +1,3 +2,8
2004 42 294+15 +1,1
2005 37 30,1 +1,2 +1,8
2006 102 283+1,0 +0,0
2007 60 29,5+ 1,0 +1,2
2008 94 25,0+ 0,7 -3,3
2009 113 27,4 +0,7 -0,9
2010 109 28,8+ 0,7 +0,5
2011 197 30,2+0,5 +1,9
2012 215 31,6 0,5 +3,3
2013 187 30,5+ 0,6 +2,2
2014 169 29,2 + 0,6 +0,9
2015 201 28,0+ 0,6 -0,3
2016 315 273+0,5 -1,0
2017 252 27,8+ 0,6 —0,5
2018 196 28,1 £ 0,6 -0,2
2019 160 284 +0,7 +0,1]
2020 178 28,5+ 0,7 +0,2
2021 117 27,1 +0,8 -1,2
A tehén sziiletési évszaka
Tél 464 28,1 + 0,4 0,2
Tavasz 1759 27,7+0,3 —-0,6
Nyiar 550 29,0 + 0,4 +0,7
Osz 182 28,5+0,5 +0,2

Alloményk(')d: 1 = kanadai, vords; 2 = brit, voros; 3 = brit, fekete; 4 = brit, voros; 5 = egyéb.
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A fejezetre vonatkozo hivatkozéasok teljes listdja az ANIMALS folyoirat 2024-es, 14. évfolyam,

24. szamaban talalhato.
3.2.2. Populaciogenetikai paraméterek

Az AFC (GLM 0,51 + 0,06 és BLUP 0,38 + 0,05) h? értékei (8. tablazat) magasabbnak
bizonyultak a szakirodalmi forrasokhoz képest (0,08 Bene és mtsai (2021); 0,08 Pardo és mtsai
(2020); 0,10 Boligon és Albuguerque (2011); 0,14 Koots és mtsai (1994); 0,14 Giess és mtsai
(2022); 0,17 Brzdakova és mtsai (2020); 0,18 Zsuppan és mtsai (2010) vagy mérsékelt (0,235
Gutiérrez és mtsai (2002); 0,28 Bormann és Wilson (2010); 0,31 Berry és Evans (2014); 0,37
Gonzdlez-Murray és mtsai (2021); 0,46 Magaria és Segura (1997) - a hivatkozasok teljes listaja
az ANIMALS folyoirat 2024-es, 14. évfolyam, 24. szamaban talalhat6). Az eltérés a populacio
szerkezetében, a szelekcids intenzitdsban vagy a kornyezeti feltételekben mutatkozo
kiilonbségekkel magyarazhato. A két modszerrel becsiilt 6roklédhetdségi becslések kozotti

kiilonbség a variancia-komponens becslésének modszertani eltéréseibdl fakad.

8. tablazat: Az elsé ellés koranak populacidgenetikai paraméterei

Elso elléskori életkor
Paraméterek (GLM modszer BLUP egyedmodell

6% 21,49 9,77
6°m — 0,00
Gdm — -0,01
6% 20,94 15,98
62 42,43 25,74
h2q 0,51 + 0,06 0,38 + 0,05
h%m — 0,00 + 0,03
I'dm — -0,97 £ 1,00

e? — 0,62 + 0,05

o% = apai variancia GLM-ben; 6%y = anyai genetikai variancia; 6qm = direkt-anyai kovariancia; 6% = hiba variancia;
o2p = fenotipusos variancia; h%; = direkt 6roklédhetéség; h?m = anyai 6roklédhetéség; ram = direkt-anyai genetikai

korrelacio; e? = hiba variancia aranya a fenotipusban.

A direkt és anyai genetikai hatasok kozotti korrelacid értéke igen szoros €s negativ rgm = -
0,97+1,00. Az 1,0-s standard hiba (SE) azonban azt jelzi, hogy ez a korrelaci6 statisztikailag
nem kiilonbozik a nullatol. A variancia tobbségét genetikai és egyéb nem allandé kornyezeti

tényezok befolyasoljak az altalunk vizsgalt angus populaciokban.
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3.2.3. Az apa hatasa az elso elléskori életkorra

A GLM modszerrel meghatarozo kiilonbségeket talaltunk a tenyészbikak ivadékcsoportjainak
AFC atlagértékei kozott (9. tablazat). A BLUP egyedmodell alapjan becsiilt, az els6 elléskori
¢letkorra (AFC) vonatkozo6 tenyészértékek megbizhatdsagi egyiitthatoja (1 = 0,9994) rendkiviil
magas, ami a teljes korli szarmazasi adatoknak, a nagy egyedszamnak ¢€s a kornyezeti hatdsok

modellbeli kezelésének koszonhetd.

9. tablazat: Az apa hatdsa az angus tehenek elsd elléskori ¢letkorara.

Tulajdonsag Elso elléskori életkor (honap)
. BLUP
GLM modszer
, . egyedmodell
A tehén apja n Py
(Kozponti lajstromszam) Azivadek - - .
csoportok atlaga | TEcLm | TEamp | TEamMm
+ SE
A populacio korrigalt
féatlaga (+ SE) 2,955 28,3+0,3
20495 84 224+1,0 -11,7 —6,2 +0,0
20501 40 29,2+1,0 +1,8 -0,9 +0,0
20716 41 31,7+ 1,0 +6,8 +4,8 -0,0
22666 50 241+ 1,0 -8,5 —2,7 +0,0
23155 40 27,1+1,0 -2,3 —2,2 +0,0
24100 39 289+ 1,0 +1,3 —0,8 +0,0
24608 68 29,5+ 1,0 +2,4 +0,8 -0,0
24626 44 30,6 + 1,0 +4,6 +3,6 -0,0
24635 42 224+1,1 -11,7 -5,9 +0,0
27934 35 294+1,2 +2,2 +6,0 -0,0
27940 56 28,0+ 1,1 -0,7 +3,2 -0,0
27946 56 28,6+ 1,1 +0,7 +3,6 -0,0
30947 61 272+1,0 -2,3 -1,6 +0,0
31117 68 28,0+ 1,2 —0,6 +1,5 -0,0
34296 35 28,7+ 1,2 +0,9 +0,7 -0,0
oo TEoLm +0,86* | —0,86*
TEamp -0,99*

#a’tenyészértékek csak a legtdbb ivadékkal rendelkezd 15 apara vonatkoznak; *p<0,01; n = ivadékok szama ;
TEcLm = GLM modszerrel becsiilt tenyészérték (8); TEamp = BLUP egyedmodellel becsiilt direkt tenyészértek;
TEamm = BLUP egyedmodellel becsiilt anyai tenyészérték; rnx = Spearman-féle rangkorrelacios egyiitthato.

A 20716-os regisztracids szdmu tenyészbika ivadékai atlagosan 31,7+1,1 honaposan ellettek
(TEGLM =+6,8 honap), a 20495-6s tenyészbika ivadékai 22,4+ 1,0 honapos korukban (TEGLM:
—11,7 hénap), az eltérés 9,3 honap. Az ivadékcsoportok kozotti kiillonbség és az apak AFC-
jének TE-je kozott is nagy differenciat tapasztaltunk. A BLUP egyedmodell hasznalatédval a TE
két sz¢élso érteke (27934: +6,0 honap €s 20495: —6,2 honap), eltérésiik 12,2 honap. Bene és

mtsai (2021) limousin egyedek vizsgalatakor hasonlo, 15,6 honapos kiilonbséget tapasztaltak.
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A Spearman-féle rangkorrelacios egyiitthato (rmo = 0,86; p <0,01) viszonylag nagyfoku egyezést
jelez a két modszer kozott. Ez a korrelacidé azonban nem feltétlentil tiikkrozi teljes mértékben a
kevesebb ivadékkal vagy szélséséges értékekkel rendelkezd apak rangsorolasanak
kiilonbségeit. Az eredmény ramutat arra, hogy a modell tovabbfejlesztése ¢és a
tenyészértékbecslések pontossaganak javitdsa érdekében érdemes részletesebb genetikai
informéaciokat bevonni.

A fejezetre vonatkozd hivatkozasok teljes listaja az ANIMALS folyoirat 2024-es, 14. évfolyam,

24. szamaban talalhato.

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?=10,02; p>0,05), jelezve, hogy a kornyezeti
¢és genetikai hatasok és idébeli valtozasok nem befolyasoltak jelentdsen az elsé elléskori
¢letkort (10. tablazat). 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 csokkent (b= —0,00-+0,01; SE= 0,00 — 0,03;
p>0.05, R? = 0,00). A 23 éves vizsgalati periddus soran nem tortént fenotipusos vagy genetikai
valtozas. Az azonban, hogy a korabbinal nagyobb 6roklddhetdségi becsléseket kaptunk, arra
utal, hogy az angus populdcioban az elsd elléskori életkor alapjan szelekcio lehetséges (6. abra).
A vizsgélatok alapjan az angus tehenek elso elléskori €letkorara a tehenek ellési iddszaka volt
a legfobb hatassal. Ez az eredmény felhivja a figyelmet az ellés megfeleld idészakanak
megvalasztasdnak fontossagara. Az elsd elléskori életkor stagnald fenotipusos és genetikai
tendenciai részben azzal is magyarazhatok, hogy potencialisan laza genetikai korrelaciot mutat
a jelenleg kozvetlen genetikai javulas alatt allo tulajdonsagokkal, ami korlatozza a szelekciora
adott kozvetett valaszok mértékét. A tenyésztOknek a jovében nagyobb figyelmet kell
forditaniuk erre a tulajdonsagra, figyelembe véve annak gazdasdgi relevancidjat és a
reprodukcios hatékonysagra gyakorolt lehetséges hatasat. Az allomanyok kozotti kiilonbségek
¢s az elso elléskori életkor viszonylag j6 6rokolhetdsége lehetdséget ad ennek a tulajdonsagnak
a genetikai alapon torténd javitasara célzott tenyésztési programok kidolgozasaval. Ennek
elérése érdekében az elsd elléskori életkort specialis kivalasztasi kritériumként lehetne kezelni

a tenyésztési programokban, gondosan mérlegelve a tobbi tulajdonsag melletti beépitését.
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10. tablazat: Az elsé ellési életkor populacidgenetikai paraméterei

Trend Meredeksé Tengelymetszet Illeszkedés
Y b SE p a SE p R? p

P AFC +0,03 | 0,05 |>0,05 | -37,11| 107,84 | >0,05 | 0,02 | >0,05
GGS AFC™ | 0,20 | 0,08 | <0,05 | 403,27 | 163,47 | <0,05 | 0,18 | <0,05
GASqg AFC™ | +0,01 | 0,03 | >0,05 | —11,40 64,42 | >0,05 | 0,00 | >0,05
GASm AFC™ | -0,00 | 0,00 | >0,05 0,02 0,08 | >0,05 | 0,00 | >0,05
GAA« AFC™ | +0,00 | 0,01 | >0,05 —0,63 21,89 | >0,05 | 0,00 | >0,05
GAAn AFC™ | —0,00 | 0,00 | >0,05 0,00 0,03 | >0,05 | 0,00 | >0,05

b= regresszios egyiitthatd; SE = standard hiba; p = szignifikancia szint; Y = fiiggé valtozo; a = konstans; R? =

Determinacios egyiitthatd ; P = fenotipusos trend; GGS = Az apak tenyészértékének genetikai trendje a GLM
moédszert alkalmazasaval; GASq = az apak direkt TE-nek genetikai trendje a BLUP egyedmodell alkalmazaséaval;
GAS = genetikai trend az anyai TE-ben a BLUP egyedmodell alkalmazasaval; GAAq = a BLUP egyedmodellt
alkalmaz6 6sszes allat direkt TE-nek genetikai trendje; GAAn = az dsszes allat anyai TE-n@k genetikai tendencija
a BLUP egyedmodell alkalmazasaval; AFC = elsd elléskori életkor atlaga (honap); AFCTE = 4tlagos tenyészérték
AFC (hénap); TE = tenyészérték; X = sziiletési év.

6.

Phenotypic trend of AFC trait

abra. Az angus tehenek AFC tulajdonsagédnak fenotipusos és genetikai trendjei

Genetic trend of AFC trait (GLM method)
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3.3. AKiilonb6z6 angus genetikai csoportok vizsgalt értékméré tulajdonsagai

3.3.1. Elso elléskori 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 csoportnal jelentkezett 2,47+ 0,68 értékkel. A kiilonbség a
legalacsonyabb és a legmagasabb érték kozott 0,19 év, megkozelitéen 69,4 nap. A genetikai
csoportok kozotti AFC-kiilonbségek statisztikailag szignifikansak (p <0,01).

Byrne és mtsai (2022) kutatésai szerint a 36 hdnapos korban ell6 iiszok takarmanyfogyasztasa
jelentdsen meghaladja a 24 honapos korban elld tarsaikét: fii esetében 65%-kal, szilazsnal 96%-
kal, abraktakarmanybol 33%-kal tobbet igényelnek. Az elsd elléskori életkor optimalis
idépontja 23-25 honapos kor, maximalizdlja a termelési teljesitményt, leroviditi a nem
produktiv idészakot, elosegiti a szezonalis ellési rendszer fenntartasat (Wathes és mtsai, 2014).
Az alacsony els6 elléskori életkor ndveli a termelékenységet, mérsékli a selejtezési aranyt,
ezaltal hosszabb hasznos élettartamot €s javuld gazdasagi hatékonysagot eredményez (Ldpez-
Paredes et al., 2018). A tehén—borju rendszer jovedelmezdsége és hosszu tavi fenntarthatosaga
szorosan Osszefiigg a tenyészallatok hasznos élettartamaval és az elsd ellés idépontjaval
(Damiran et al., 2018a). Cushman és mtsai (2013) megallapitottak, hogy azok az iiszok,
amelyek a tenyésztési idény elsd harmaddban ellenek, hosszabb ideig maradnak az
allomanyban, és borjaik valasztasi silya meghaladja a szezon kés6bbi szakaszaban ell6 egyedek

ivadékainak a sulyat.

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 a kék csoportnal, a legmagasabb érték 8,85+ 4,15
a sarga csoportnal. A legalacsonyabb és a legmagasabb érték kozotti kiilonbség 3,6 borju.

A borjak szdma kozvetlentil befolyésolja a jovedelmezdséget €s a fenntarthatdsagot, és ennek
javitasa befolyasolja a gazdasagi versenyképességet (Stewart és munkatarsai, 1983). Melton
(1995) szerint a szaporodasbiologiai tulajdonsagok gazdasagi és fenntarthatosagi hatdsa harom-
¢s kilencszeresen meghaladhatja a termelési paraméterekét. Kertz és mtsai (2023) megallapitasa

alapjan Ot-hat borji sikeres valasztasa tekinthetdé a tehén—borju tartds gazdasagi
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megtériilésének alapfeltétele. A borjak szaménak novelése és az anyai termelOképesség
maximalizalasa tovabbra is allando kihivast jelent a hismarha-tenyésztok szamara (Walmsley
et al., 2018). Boyer és munkatdarsai (2020) az anyatehén befektetésének megtériilését hat
borjuban hataroztdk meg. A tehénnek legaldbb 6t egymast kovetd valasztott borjut kell adnia,
hogy megtériiljon a befektetése, amit csak a koran ell6 tehenek érhettek el (Damiran és mtsai,

2018). A vizsgalt tulajdonsag esetében a kék csoport egyedei jelentds javitasra szorulnak.
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 eltérés szignifikdns (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 jelent6s, harom borju feletti kiillonbség, amit a vizsgalat NCB eredményei is
megerdsitettek.

Az aberdeen angus tehenek hasznos é€lettartamat Ddkay és mtsai (2006) 8,28 évben, mig Szabo
és mtsai (2009) 8,14 évnek talalta. Ezzel szemben Tanida és mtsai (1988) 4,49 + 0,13 éves
atlagos értékrdl szamoltak be. A mérsékelt genetikai variancia kovetkeztében a tulajdonsag
genetikai uton torténd javitasa csak korlatozott mértékben lehetséges. A borjak vélasztasi sulya
szignifikans Osszefiiggést mutatott az anyaallatok életkoraval (p <0,01): a valasztasi suly a 2—4
éves tehenek esetében fokozatosan emelkedik, a legnagyobb értékeket pedig a 6-8 éves
egyedek ivadékai érik el (Wellnitz és mtsai, 2022). A jelen vizsgalatban szerepld genetikai
csoportok atlagos hasznos élettartama (6,85 év) 1,29-1,43 évvel marad el a korabban kozolt
szakirodalmi értékektdl. Az otéves kor eldtt selejtezett tehenek nem képesek biologiai
potencialjukat kiteljesiteni, mivel az altaluk valasztott borjak még nem érik el a véalasztasi suly

emelkedésének csucspontjat, tovabba a csereiiszOk beallitasa is jelentds koltséggel jar.
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. Az AGE
genetikai csoportok kozti kiilonbségei azt mutatjak, hogy a kiilonbdzd genetikai hattérrel

rendelkez6 egyedek eltérd élettartamot ¢és allomanyban maradasi idot érhetnek el. Az AGE
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kiilonbségei 0Osszefiigghetnek reprodukcios (elsd elléskori életkor, ellések kozotti 1do),
produktiv (borjuneveld képesség, valasztasi suly) €s adaptacios tulajdonsadgokkal, valamint a
selejtezési €s tartastechnoldgiai gyakorlattal. Mivel az AGE értékek szignifikansan eltértek a
genetikai csoportok kozott (p<0,01), valdszinti, hogy bizonyos genetikai hattér hosszabb
hasznos ¢€lettartamot biztosithat, ami kdzvetlen gazdasagi jelentdségli. Az eredmények alapjan
a genetikai tényezOk figyelembevétele a szelekcios dontések optimalizalasaban
kulcsfontossagu lehet.

E tulajdonsagban Dakay és mtsai (2006) az aberdeen angus tehenek esetében 11,03 éves AGE
érteket allapitottak meg. Tanida és mtsai (1988) egy 23 évet atfogd elemzEs alapjan 6,68 éves,
mig Stewart és mtsai (1983) 113 angus tehén 12 évnyi adatai alapjan 7,4 + 0,4 éves AGE
értékrél szamoltak be. Wellnitz és mtsai (2022) vizsgalata alapjan az allomanyban maradas
valosziniisége 5 éves korban atlagosan 69,41% (p = 0,05). A nyolcéves vagy annal idésebb
tehenektdl valasztott borjak Osszsulya meghaladta a hdroméves anydk ivadékainak sulyat.

Emellett a 8 éves és idésebb egyedek vembhesiilési aranya is kedvez6bbnek bizonyult.
3.3.5. Sziiletési suly (BW)

A BW értéke kismértékben eltért a vizsgalt csoportokban. A négy genetikai csoport atlagos
szliletési sulya 29,4+4,28 kg volt. A genetikai csoportok kozotti kiilonbségek a BW tekintetében
szignifikdnsak (p<0,01). A legalacsonyabb értek a kék csoportnal jelentkezett 29,23+ 4,2 a
legmagasabb a piros csoportban 31,35 + 5,8. A csoportok kozotti legalacsonyabb és a
legmagasabb sziiletési stly értékének kiilonbsége 2,12 kg.

3.3.6. 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 kozotti kiilonbségek a WW tulajdonsag
tekintetében szignifikdnsak (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 csoportok
kozotti legkisebb és a legnagyobb 205 napra korrigalt valasztasi suly értéke kozotti kiilonbség
45,99 kg.

A korabbi szakirodalom a fentikehez hasonlo eredményekrél szamol be. Bene és mtsai (2013)
vizsgalatai szerint az aberdeen angus borjak valasztasi sulya 217-224 kg, mig a red angus
borjaké 210-213 kg volt. A jelen vizsgalat soran mért értékek ezzel szemben alacsonyabbnak

bizonyultak, amely magyarazhat6 azzal, hogy mig a jelen elemzés tobb magyarorszagi angus
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allomanyra terjed ki, addig Bene és mtsai eredményei egyetlen kisérleti telep adataira épiiltek.
DeVuyst és mtsai (2022) szerint a nagyobb sziiletési sulyu borjak valasztasi sulya atlagosan 2,3

kg-mal magasabb.

10. tablazat: A genetikailag kiilonb6z6 angus csoportok értékmérd tulajdonsagai

Tulajdonsag | Kék csoport | Piros csoport | Zéld csoport | Sarga csoport | Osszesen

AFC 2,3act0,5 2,3a£0,5 2,4p410,6 2,5¢4%0,7 2,3+0,5
NCF 5,3.£3,6 5,8p%3,3 6,5.+3,7 8,94+4,1 5,9+3,7
LP 6,1.44,1 7,4,+4.6 7,4,4+4.1 9,8.+4,6 6,9+4,3
AGE 8,4a14,1 9,7pc+4,6 9,8hc+4,1 12,3¢+4,5 9,2+4,3
BW 29,2ac+4,2 31,4p4+5,8 29,3:£3,6 30,84+3,8| 29,4443
WWwW 166,6at41,1| 211,1p+40,3| 206,1c£36,9| 212,6n:+25,9]176,9+44,1

elsé elléskori életkor (AFC), élve sziiletett borjak szama (NCB), hasznos élettartam (LP), selejtezési életkor

(AGE), sziiletési suly (BW), 205 napos valasztasi suly (WW) és SE atlagértékeinek megoszlasa.

3.3.7. A genetikailag Kkiilonb6z6 angus részpopulaciok értékméré tulajdonsagai

vizsgalatanak 6sszesité eredményei

Az eredmények alapjan tehat jelentds kiilonbségek vannak a legfontosabb reprodukcios és
¢lettartam tulajdonsagok tekintetében a DNS mikroszatellit informécidk altal meghatarozott
angus allomanyok genetikai csoportjai kozott (10.tablazat). A hat vizsgalt tulajdonsag atlaga
AFC 2,35+0,54 év, NCB 5,89+3,69 egyed, LP 6,85+4,13 év, AGE 9,2+4,26 év, BW 29,4+4 28
kg és WW 176,9+44,1 kg. A séarga csoport a reprodukcios - és novekedési tulajdonsagokban
(NCB, LP, AGE, WW), a piros az AFC-ben ¢és a BW-ben teljesitett a legjobban. A kék csoport
mutatta a leggyengébb teljesitményt az NCB, LP, AGE, BW ¢és WW kozott. A nagyobb testil,
modern tipust vords angus allomanyok nagymértékben elmaradtak a hagyomanyos, kisebb brit
tipusu fekete ¢és vOrdos angus populdciok teljesitményétdl a fenntarthatosagot és
jovedelmezdséget befolyasold vizsgalt tulajdonsagokban. Jelentds kiilonbségek vannak a
reprodukcids €s hasznos élettartam tekintetében a mikroszatellit marker genotipizalasi
eredményeinek felhasznalasaval végzett magyarorszagi angus populaciok kiillonbozé genetikal
csoportjai kozott (11. tablazat, 7. 4bra). Igy a fiatal borjak szdrmazasellendrzéséhez
rutinszerlien hasznalt vizsgalatai hozzajarulhatnak a kiilonb6zé genetikai csoportokbol

szarmazo allatok korai kivalasztasahoz.
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abra: Ertékmérd tulajdonsagok a genetikailag kiilonb6z6 angus csoportok kozott.
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11.tablazat: A genetikailag kiilonb6zé angus részpopulaciok értékmérd tulajdonsdgainak

rangsora

Tulajdonsagl. 2. 3. |4 Els6 csoport jellemzoi Utolsé csoport jellemzoi
AFC Piros [Kék |Zold [Sarga |UK, Németorszag — K voros UK — K vegyes

NCB SargalZold PirosKék |UK — K vegyes Kanada, USA — M, NT
LP SargalPiros |Z6ld Kék |UK — K vegyes Kanada, USA — M, NT
AGE SargalZold |PirosKék |UK — K vegyes Kanada, USA — M, NT
BW Piros [Sarga |Z6ld [Kék |UK, Németorszag — K voros Kanada, USA — M, NT
WW SargalPiros |Zold|[Kék |UK — K vegyes Kanada, USA — M, NT

Els6 elléskori életkor (AFC), élve sziiletett borjak szama (NCB), hasznos élettartam (LP), selejtezési életkor
(AGE), sziiletési suly (BW), 205 napos valasztasi suly (WW), kompakt (K), modern (M), nagytestii (NT)

A fejezetre vonatkozo hivatkozasok teljes listaja az ARCHIVES ANIMAL BREEDING, AAB-
2024-117 szamaban talalhato.
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4. AZ EREDMENYEK HASZNOSITHATOSAGA

4.1. Rovid osszegzés

Kordbban a magyarorszagi angus allomanyok genetikai szerkezetére és jellemzdire
vonatkozéan nem, vagy csak részben késziiltek vizsgalatok. A genetikai csoportok
meghatarozott termelési- és teljesitmény adatainak vizsgalata soran, a klaszteranalizissel kapott
genetikai csoportok kozott kiilonbségeket talaltunk. A négy genetikai csoportba kiilonb6zo
tipusu angus egyedek voltak sorolhatok (Kék: modern nagy testii kanadai/amerikai tipusu voros
szinvaltozat, Voros: brit tipusu hagyomanyos vords szinvaltozat; Zo6ld: hagyomanyos brit
tipusu jellemzden fekete szinii és Sarga: hagyomanyos brit tipust vords és fekete egyedek). Az
analizis alapjan a kék csoport egyedei jelentdsen elmaradtak az élve sziiletett borjak szama és
a hasznos élettartam tekintetében, melyekben a sarga csoport egyedei kiemelkedden
teljesitettek. A genetikai kiilonbségek az allatok eltérd tipusaival magyarazhatok, a sziiletési
stly, az elsé elléskori életkor, a sziiletett borjak szama, valamint a hasznos élettartam adatainak
Osszehasonlitdsa soran jelentds eltéréseket talaltunk a kialakult csoportok kozott.

A vizsgélat eredményei alapjan tovabbi tulajdonsdgokat, tdgabb iddintervallumot, tobb
tenyészet adatait elemeztiik és hasonlitottuk Ossze. A kapott adatok megerdsitettek és
alatamasztottak az elsd vizsgalatunk eredményeit. Mind a hat vizsgalt tulajdonsag tekintetében:
elso elléskori életkor, az élve sziiletett borjak szdma, a hasznos élettartam, a selejtezési kor, a
sziiletési suly €s a 205 napra korrigélt suly szignifikans kiilonbségeket taldltunk a genetikai
csoportok kozott. A leggyengébb teljesitményt a kék csoport mutatta az élve sziiletett borjak
szamaban, a hasznos élettartam, a selejtezési kor, a sziiletési suly és a 205 napra korrigalt stuly
tekintetében is. A nagyobb testli, modern tipusu voOrdés angus allomanyok a vizsgalt
tulajdonsagok szamottevd részében nagymértékben elmaradtak a hagyomanyos, kisebb brit
tipusu fekete és vords angus populaciok teljesitményétol.

Az anyai vonalba tartoz6 angus fajta reprodukcios tulajdonsagai koziil elsé elléskori életkor
populécidgenetikai jellemzdit vizsgaltuk. Ez a tulajdonsag kulcsfontossdgli a hlismarhatartés
gazdasagi fenntarthatésaga szempontjabol, mivel szoros kapcsolatban 4all a hatékonysaggal és
a jovedelmezdséggel. A tanulmany eredményei alapjan a tehén sziiletési éve és évszaka,

valamint az apai hatés jelentds mértékben befolyasolja az ivadékok elsd elléskori életkorat.
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4.2. Az eredmények gyakorlati hasznosithatésaga

A kapott eredményeket az MHAGTE beépitheti a fajta genetikai sokféleségének védelmét és
megorzését célzod, folyamatban 1évo és jovObeni tenyésztési programjaba. Az azonositott
genetikai csoportok tulajdonsagai kozotti kiillonbségek ismerete megnyithatja az utat egy
jovobeli genomikai szelekcid célzott és hatékony felhaszndlasdhoz, melynek hatékony
alkalmazasaval javithatok a szaporasagi, husmindségi és egyéb gazdasagi szempontbol fontos
tulajdonsagok. Az eredmények segithetik 1) tenyésztési stratégidk kidolgozasat, melyek
figyelembe veszik a kiilonb6z6 genetikai csoportok teljesitménybeli kiilonbségeit. A genetikai
csoportok ¢s mas gazdasagilag fontos tulajdonsagok kozotti sszefiiggések tovabbi vizsgalata
hozzajarulhat a fajta hossza tava genetikai diverzitasanak megdrzéséhez, valamint a gazdasagi
teljesitmény tovabbi javitasahoz. Erdemes lenne vizsgalni, hogy az eltérd genetikai csoportba
tartozo egyedek célparositasa miképp befolyésolja adott tulajdonsagok alakulasat. Esetlegesen
megfontolandé tobb, a fajta szempontjabol Iényeges tulajdonsagok elemzése is.

Az els6 elléskori ¢letkor tulajdonsdg szoros kapcsolatban all a hatékonysaggal és a
jovedelmezdséggel. Az eredmények alapjan a tehén sziiletési éve és évszaka, valamint az apai
hatés jelentds mértékben befolyasolja az ivadékok elsd elléskori életkorat. A tenyésztoknek a
jovoben érdemes nagyobb figyelmet forditaniuk erre a tulajdonsagra, figyelembe véve annak
gazdasagi relevancidjat és a reprodukcids hatékonysdgra gyakorolt lehetséges hatisat. Az
alloméanyok kozotti kiilonbségek és az elsé elléskori életkor viszonylag jo Orokdlhetdsége
lehetdséget ad a tulajdonsag genetikai alapon torténd javitasara célzott tenyésztési programok
kidolgozasaval. Ennek elérése érdekében az elsd elléskori életkort specidlis kivalasztasi
kritériumként lehetne kezelni a tenyésztési programokban. Az elsd elléskori életkorral
szorosabb genetikai korrelaciot mutatd tulajdonsagokat, mint a reprodukcios hatékonysag vagy
a hosszu élettartam, kiemelten lehetne kezelni a tobb tulajdonsagu szelekcios indexekben. Ezzel
szemben az elsd elléskori ¢letkorral laza vagy negativ genetikai korrelaciot mutato
tulajdonsagok kiilon figyelmet igényelhetnek, hogy elkeriiljik mas kulcsfontossagu
tulajdonsdgok romlasanak a lehetdségét. Hazai kutatasok nem allnak rendelkezésre az elsd
elléskori életkor koltség-haszon elemzésérdl, de a jelen eredmények ravildgitanak annak
lehetséges gazdasagi hatasaira. Az elsd elléskori €életkor mérséklése csokkentheti a felnevelési
koltségeket, novelheti az ¢lettartamra jutd borjak szdmat, ¢és javithatja az 4ltalanos
jovedelmezdséget. Az optimalis elsd elléskori életkor elérése érdekében hasznos a célzott
genetikai szelekcid, a magyarorszagi termelési rendszerekhez igazitott, tovabbfejlesztett

allomanykezelési gyakorlat. A jovObeli kutatdsoknak a részletes koltség-haszon elemzésekre,
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az elsé elléskori életkor csokkentésének kornyezeti hatasaira és az ezzel kapcsolatos
tulajdonsagok tenyésztési programokba torténd integralasara célszerli Gsszpontositaniuk a
hosszutavi fenntarthatosag tdmogatdsa érdekében. Nemzetkozi egylittmiikddéssel a kapott
adatok Osszehasonlithatok és hataron atnyuld tenyésztési programokra is kiterjeszthetok.

A vizsgalat eredményei alapjan jelentds kiilonbségek vannak a legfontosabb reprodukcids és
¢lettartam tulajdonsagok kozott a DNS mikroszatellit informaciok altal meghatarozott angus
allomanyok genetikai csoportjai kozott. A nagyobb testi vords angus allomanyok
nagymértékben elmaradtak a hagyomanyos, kisebb brit tipusu fekete €s voros angus populaciok
teljesitményétdl a  fenntarthatésagot ¢és  jovedelmezdséget  befolydsold — vizsgalt
tulajdonsadgokban. Ezek az eredmények hasznosak lehetnek a tenyésztési program

kidolgozasaban, ¢és segithetnek a szelekcios dontések meghozatalaban, hozzajarulva a fajta

crer

5. UJ TUDOMANYOS EREDMENYEK

1. DNS mikroszatellit markerekkel elsdként hataroztam meg a magyarorszagi angus
allomanyok genetikai szerkezetét. A vizsgalt 12 10kuszon megfigyelt allélszamok 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 egyiitthato Fis = -0,079.

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

alléljaira utal.

3. Megallapitottam, hogy szignifikans kiilonbségek vannak a hat vizsgalt tulajdonsagban
(elso elléskori életkor, €lve sziiletett borjak szdma, hasznos élettartam, selejtezési kor,
sziiletési suly és 205 napra korrigalt stly) a DNS mikroszatellit informaciok altal

elkiilonitett angus genetikai csoportok kozott.

4.  Ramutattam, hogy a legel6n tartott angus tehenek els6 elléskori életkorat dontéen az
idojarassal Osszefiiggd 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.
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5. Linedris regresszios trend elemzéssel megallapitottam, hogy a hazai angus tehénallomény
atlagos els6 elléskori 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,
b= -0,00-+0,01; SE= 0,00 — 0,03; p>0.05, R? = 0,00) nem valtozott a vizsgalt 23 éves

1id6szakban.
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Objective: This study aims to investigate the genetic structure and characteristics of the
Angus cattle population in Hungary. The survey was performed with the assistance of the
Hungarian Hereford, Angus, Galloway Association (HHAGA).

Methods: Genetic parameters of 1,369 animals from 16 Angus herds were analyzed using
the genotyping results of 12 microsatellite markers with the aid of PowerMarker, Genalex,
GDA-NT2021, and STRUCTURE software. Genotyping of DNA was performed using an
automated genetic analyzer. Based on pairwise identity by state values of animals, the Python
networkx 2.3 library was used for network analysis of the breed and to identify the central
animals.

Results: The observed numbers of alleles on the 12 loci under investigation ranged
from 11 to 18. The average effective number of alleles was 3.201. The overall expected
heterozygosity was 0.659 and the observed heterozygosity was 0.710. Four groups were
detected among the 16 Angus herds. The breeders” information validated the grouping
results and facilitated the comparison of birth weight, age at first calving, number of
calves born and productive lifespan data between the four groups, revealing significant
differences. We identified the central animals/herd of the Angus population in Hungary.
The match of our group descriptions with the phenotypic data provided by the breeders
further underscores the value of cooperation between breeders and researchers.
Conclusion: The observation that significant differences in the measured traits occurred
among the identified groups paves the way to further enhancement of breeding efficiency.
Our findings have the potential to aid the development of new breeding strategies and help
breeders keep the Angus populations in Hungary under genetic supervision. Based on our
results the efficient use of an upcoming genomic selection can, in some cases, significantly
improve birth weight, age at first calving, number of calves born and the productive lifespan
of animals.

Keywords: Angus Cattle; Genetic Diversity; Microsatellites; Production Traits

INTRODUCTION

The Aberdeen Angus is one of the oldest — and probably the most iconic — beef cattle breeds
in the world. It derives from the Scottish counties of Aberdeenshire and Angus in northeast
Scotland, where the black hornless cattle were raised by local farmers.

The first printed reference to polled cattle in Angus was made by Rev. James Playfair in
1797 in the Old Statistical Account of the parish of Bendochy [1]. Hugh Watson, William
McCombie and Sir George MacPherson Grant are considered leading promoters and im-
provers of the Aberdeen Angus breed. Starting of the Herd Book (1862) was an important
event in the history of the breed, which was followed by the institution of the Polled Cattle
Society in 1879 [1].

In the 19th century, the breed rapidly spread across the whole of the United Kingdom,
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France and other countries, such as Argentina, Australia,
Uruguay, and the United States of America. It is currently
one of the most popular breeds worldwide due to the superior
quality of its meat. Today, the breed is available and raised in
many countries throughout the world. The number of regis-
tered Aberdeen Angus animals continues to rise year-on-year.
Based on the British Cattle Movement Service (BCMS) reg-
istration results, in 2021 Aberdeen Angus became Britain's
most popular cattle breed [2]. Aberdeen Angus cattle are re-
garded as medium-sized animals and produce a high carcass
yield of excellent quality marbled meat. The native colour is
black, but more recently red colours have also emerged. Black
and Red Angus are closely related breeds. The low genetic
distance between them indicates a relatively recent divergence
between these breeds [3]. The UK registers both Red Angus
and Black Angus in the same herd book, but in some coun-
tries (e.g. the United States and Australia) they are regarded
as two separate breeds.

The melanocyte-stimulating hormone receptor is of ma-
jor importance in the determination of bovine coat colour.
A polymorphism in the dominant E” allele of the gene is re-
sponsible for the black colour, while a frameshift mutation
in homozygous e/e animals results in a red coat colour [4].

Black-hided Angus calves had higher average daily weight
gain, required shorter fattening time to reach slaughter weight
and had fewer health problems and deaths than non-black-
hided calves [5]. Comparing the feeding behaviour of Black
and Red Angus cattle, Wolfger et al [6] observed elevated
feed intake in the case of black animals, which resulted in
higher average daily weight gains. Previously, McLean and
Schmutz [7] reported a faster rate of gain and better carcass
quality in black cattle, which was associated with a particular
melanocortin 1 receptor genotype.

Lozada-Soto et al [8] examined the consequences of genomic
selection on the genetic diversity of American Angus cattle.
They found significant depressive effects of inbreeding on
economically important growth traits.

Results of Karamfilov [9] suggested that Aberdeen Angus
cows are more docile after the age of four years. These animals
express higher resistance to diseases, have stable immunity
and lower treatment expenses [10].

The Angus breed was first introduced in Hungary in the
1950s to develop cross-breeding programmes among different
beef cattle breeds [11]. Later, both Black and Red Angus animals
were imported to Hungary on several occasions.

The Hungarian Hereford, Angus, Galloway Association
(HHAGA) was founded in 1988 and since then has continued
to work to improve breeding activity and preserve the superior
genetic characteristics of the breed. The HHAGA has been a
member of the World Hereford Council since 1990 and a
member of the European Angus Forum since 2002.

Comparing reproductive performance of nine beef cattle
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breeds (Hungarian Sim-mental, Hereford, Aberdeen Angus,
Red Angus, Lincoln Red, Limousin, Charolais, Blonde
d’Aquitaine, and Shaver) Bene et al [12] found that Red
Angus cows had the highest 205-day weaning weight per
cow and per 100 kg cow weight (143.9 kg and 23.9 kg/100
kg, respectively). Marker assisted selection (MAS) has been
used by Hungarian researchers as molecular tool in cattle
breeding since 1996 [13]. In the 2000s several studies were
conducted in Angus bulls in Hungary to investigate the ef-
fect of diacylglycerol acyltransferase 1, thyroglobulin, and
leptin loci on the marbling of meat. Significant differences
(p<0.05) were observed between genotypes in all cases, con-
cerning fat percentage values in the longissimus dorsi and
semitendinosus muscles [14,15].

Microsatellite markers are widely used in population ge-
netics, conservation genetics, and parentage identification
[16-19]. In recent years, several genetic analyses have been
performed in cattle populations based on microsatellite
markers [11,17,20,21]. Since no previous studies have been
made concerning the genetic structure of Angus cattle in
Hungary, we aimed to provide breeders with sufficient infor-
mation to preserve and protect the genetic diversity of the
breed and to indicate those herds, which demand special
consideration by the HHAGA.

MATERIALS AND METHODS

A total of 1,369 Angus cows from 16 different Hungarian
herds (Figure 1; Table 1; Supplementary Table S1) were in-
vestigated by genotyping 12 microsatellite markers (BM1824,
BM2113, ETH3, ETH10, ETH225, INRA023, TGLA122,
TGLA126, BM1818, MGTG4B, CSSM66, and CSRM60) using
an automated ABI 3500 Genetic Analyzer (Applied Biosys-
tems, Foster City, CA, USA). All of the above-mentioned
microsatellite markers are recommended by the International
Society of Animal Genetics (ISAG) for parentage control
examinations [22]. The collection of blood samples was an
integral part of the regularly executed routine parentage testing
performed by trained veterinarians. The genomic DNA ex-
traction, polymerase chain reaction and fragment length
determination were completed according to the method
used by Sztics et al [17].

The number of animals, regarding the analyses of produc-
tivity data were 4,082 cows. They were arranged [23-25] into
four sets according to the microsatellite based identification
of A-C-M, F-J-L-N-O-P, B-D-E-G-H-1, and K groups (see
RESULTS AND DISCUSSION).

Effective number of alleles, observed and expected het-
erozygosity values, inbreeding coefficients and principal
coordinate analysis were calculated by GenAlEx [26]. Neigh-
bour-joining tree was constructed by MEGA [27].

Identity-by-state pairwise value (IBS) between any two
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Figure 1. Sampling locations of 16 Angus herds in Hungary. Nearest settlement names and the coordinates are given in the Supplementary Table
1. Grey lines within the border represent the main body of rivers. Dark grey line is the Danube. The closed area, north from farms A, O, and N, south

from farm G, is the lake Balaton.

Table 1. Population codes (Pop code), number of animals (N), effec-
tive number of alleles (Ne), observed (Ho), and expected (He) hete-
rozygosity values, and inbreeding coefficients (Fis) of the investigat-
ed herds

Pop code N Ne Ho He Fis

A 97 3.149 0.678 0.656 -0.031
B 24 3.239 0.809 0.671 -0.210
C 278 3.276 0.660 0.657 -0.004
D 46 3.356 0.668 0.684 0.023
E 132 3.588 0.742 0.711 -0.046
F 57 3.191 0.683 0.657 -0.044
G 29 3.253 0.695 0.671 -0.030
H 207 2.981 0.685 0.642 -0.068
I 95 3.337 0.739 0.689 -0.071
J 79 3.343 0.743 0.678 -0.100
K 213 3.614 0.746 0.708 -0.051
L 18 2.949 0.690 0.627 -0.095
M 20 2.569 0.600 0.531 -0.133
N 35 3.023 0.726 0.634 -0.140
0 18 3.198 0.759 0.670 -0.135
P 21 3.152 0.738 0.656 -0.129

1369 3.201 0.710 0.659 -0.079

individuals was calculated as: ([number of markers sharing
two alleles + 0.5x number of markers sharing one allele]/
number of markers). Betweenness centrality, was calculated
and visualised by Python 3.6 software using the libraries
networkx 2.3 and matplotlib 3.1.1. Betweenness centrality of

Ost|v

. . — V' .
a given animal/node = Xszv=t o> Where v is the number

of nodes, o, is the total number of shortest paths from node
s to node t and owv is the number of those paths that pass
through the node v.

For better visualisation of the genetic network based on
IBS values and from the point of view of betweenness cen-
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trality, we reduced the number of visible edges/connections/
IBS values and nodes/animals.

RESULTS AND DISCUSSION

The observed numbers of alleles on the 12 loci under inves-
tigation ranged from 11 to 18. The average effective number
of alleles was 3.201. The overall expected heterozygosity was
0.659 and the observed heterozygosity was 0.710 (Table 1).
In British Angus herds, the observed heterosygosity using
twelve microsatellites (n = 33) was 0.428 [28], while 50
animals with 30 microsatellites [29] yielded 0.610 value. Eleven
microsatellites and 30 Angus individuals reared in Russia
produced Ho with 0.665 [30]. Twenty two microsatellites on
164 Canadian Angus [31] resulted 0.630 Ho value. Old and
New Type Colombia Angus (n = 29) Ho were equal to 0.734
and 0.707, respectively [32]. Ten microsatellites on 61 Colum-
bian Angus [33] have given Ho = 0.600. The hetorosygosity
on the farms studied, ranged from 0.600 (herd M) to 0.809
(herd B) which are similar to the reported values above. Only
farms E, I, ], K, O, and P exceeded the reported Ho value of
Colombian values.

All herds, excluding D, had more heterozygous animals
than expected. Six herds (B-J-M-N-O-P) had an inbreeding
coefficient lower than or equal to -0.1, and herd B had a value
lower than -0.2. At the time of testing the herds, B had the
highest heterozygosity value, while a small extent of hetero-
zygote deficiency was observed only in herd D.

The most probable cluster number was four (Figure 2). At
K= 4 the herds were grouped as A-C-M marked mostly by
blue, F-J-L-N-O-P by red, B-D-E-G-H-I by green, and K by
yellow (Figure 3).
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Figure 2. Determination of the most probable cluster number (K) of 16 Angus herds using AK approach on Structure InP(D) values. The highest

AKvalueis atK = 4.

B

A

|

Ill II

Ho o LM,N,O,P

Figure 3. Structure plot of the herds from A to P at K= 4. Animals are represented by vertical lines, and their ratios from the identified groups are
represented by different colours. Herds where the blue colour is dominant, are A-C-M. The high portion of red is given by populations F-J-L-N-O-P,
and prevailing green defines B-D-E-G-H-I. Yellow overrepresentation is found in herd K.

On the principal coordinate plots (Figure 4) where the
first and second axes account for 33.68% and 17.88% of the
variance, respectively, the A-C-M and F-J-L-N-O-P herds
were grouped as observed in Figure 3. The first axis differen-
tiate between the blue and green groups, while the second
divides red from blue, and red from green marked farms.

The dendrogram (Figure 5)—based on Nei’s genetic dis-
tance—placed the A-C-M group on the same branch, with
bootstrap values higher than 50. From the F-J-L-N-O-P group
identified via STRUCTURE and principal coordinate analyses,
J-L-O-P were also grouped together.

The grouping of the herds was determined by three meth-
ods. STRUCTURE identified four groups; two of them, A-
C-M and F-J-L-N-O-P, were supported by the principal

coordinate analysis. The consensus tree of the population
supported the existence of the A-C-M group; their bootstrap
values were over 50.

The IBS value where the network remained interconnect-
ed was 0.624. The four highest betweenness centrality values
belonging to the four animals denoted by the largest blue
circles on Figure 6. were 0.488, 0.375, 0.251, and 0.194. The
central animals of the Angus farms under study originated
from herd A. These animals have the highest betweenness
centrality scores among the studied individuals, having the
highest genetic similarity to other animals and to each other
(Figure 6). So herd A has animals sharing their state of ge-
netic background with most of their herd companions. By
comparing the overall patterns (Figure 6) of herd A (n = 97)
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Figure 4. Representation of principal component analysis of estimated pairwise genetic distance values obtained by Genalex software, where
axes 1 and 2 describe 33.68% and 17.88% of the total variance, respectively. Herd groups are marked by their dominant colour as given in Figure
3. Blue colour is for A-C-M. Red is given to F-J-L-N-O-P, green defines B-D-E-G-H-I, yellow denotes herd K.
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Figure 5. Neighbour-joining tree of herds from A to P.Numbers indicate the bootstrap values. The A, C, and M herds are on the same branch, with
bootstrap values higher than 50. Among the STRUCTURE identified F-J-L-N-O-P group J, L, O, and P herds were also grouped together.

and the pattern obtained by the same methods on Hungarian
Merino sheep (n = 138, Figure 4A [34]) it may be noted the
appearance of a wheel-like structure. The reason for similar
genetic net patterns of the Angus cattle and the Merino sheep
[34] is that both are maintained for commercial reasons, so
parameters for production traits are primordial. Such wheel-
like structures might be common in industrial breeds and
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might not be characteristic for the breeds where maintenance
of diversity is of cardinal importance. That assumption re-
quires further tests beyond the scope of the current study.
Since the genetic analyses were performed blindly, without
the knowledge of the phenotypic appearance of the animals
and performance data, we examined the history of the studied
herds, with the support of the HHAGA. During that inspec-
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Figure 6. Genetic net based on identical by state values (IBS). IBS values above 0.624 are presented in the figure. Nodes/circles are the animals
from herd A, and connections/edges are the pairwise IBS values between the nodes. The diameter of the nodes/animals is proportional to their

betweenness centrality.

tion, we found similarities within the four groups identified
by structure clustering. In A-C-M herds, Canadian Aberdeen
Angus bulls were preferred for inseminations. Their individ-
uals were mostly red-coloured variants (over 95%) with
large body size. Herd M derives from herd C. Herds F-J-L-
N-O-P mostly consist of British red Aberdeen Angus-type
animals. Inseminating bulls were coming from herds A, C
and D. Herd N’s founders are derived from herds A and P,
herd O is the descendant of N and P, while P contains German
Fleckvieh ancestors in their maternal line. The common fea-
ture of the studied B-D-E-G-H-I groups is that they belong
to the traditional black Aberdeen Angus type. Inseminating
bulls are mostly provided by herd D, which has undergone a
cross with Blonde d'Aquitaine cattle. The fourth group con-
tains one herd, K, of which 20% are of the Limousin bloodline.

In summary, A-C-M is composed of red, large, Canadian-
type animals; the F-J-L-N-O-P group contains the traditional
red, British-type; the B-D-E-G-H-I group has traditional
black, British-type animals, while K’s ancestors can be traced
back to cows of English origin.

Since the genetic differences could be explained by the
different types of animals, we became interested in com-
paring birth weight, age at first calving, number of calves
born and productive lifespan between the identified groups.
The Kruskal-Wallis test indicated that birth weight, age at
first calving and productive lifespan were different among
the groups defined by microsatellite data. The Dunnett T3
test between the pairs of groups showed significant differ-
ences at the p<0.05 level (Table 2).

Birth weight of Angus calves in Canada averaged 34 kg

Table 2. Distribution of mean values of birth weight (kg), age at first calving (day), number of calves born (head) and productive lifespan (day) and
their +standard errors among the four groups (A-C-M, F-J-L-N-O-P, B-D-E-G-H-I, and K) identified by Structure-clustering

Measured traits A-C-M F-J-L-N-O-P B-D-E-G-H-I K
birth weight (kg) 25.9°+27 29.3°+53 27.2°+4.4 27.6°°+59
age at first calving (d) 869°+206 829°+156 891°+226 945+320
number of calves born 48°+36 59°+35 6.3"+3.6 8.4°+4.1

productive lifespan (d) 1,996°+1,535

2,221°+1,677

2,563°+ 1,520 3,556°+1,758

>4 Means with different uppercase letters in the same row are significantly different from each other at p<0.05.
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and was positively correlated with post-weaning daily weight
gain [35]. Offspring from British (Angus and Hereford) sires
were heavier (40.5 kg) than calves from Norwegian Red,
Swedish Red and White and Friesian sires. Moreover, authors
observed that effect of sire breed in case of birth weight was
significant (p<0.001) [36]. Average birth weight of female
Angus calves in Bulgaria was 31.6 kg [37]. The mean birth
weight of progeny born to dairy cows which were artificially
inseminated to Angus and Hereford bulls in New Zealand
was 36.8 kg [38]. Birth weight values reported in present
study are lower compared to those cited from literature.

In the USA age at first calving is expected to be 22 to 24
months of age in the majority of Bos taurus heifers (e.g. Angus,
Hereford, Charolais). Heifers that first calved at two vs. three
years of age, produced an average of 0.7 more calves in their
lifetime [39], or in other respects produced 138 kg more of
weaned calf weight in their lifetime [40].

When estimating genetic parameters for the age at first
calving and first calving interval in the Czech beef cattle
population low to moderate heritability of these traits were
found. In case of Angus heifers age at first calving averaged
756.1 days [41].

Mean values regarding age at first calving of Angus cows
in Hungary was 2.76 years (1,007 days), while longevity
(productive life) proved to be 8.28 years (3,022 days) [42].
Later productive life of Angus cows in Hungary was esti-
mated at 8.14 years (2,971 days) [43]. This range is slightly
shorter than longevity of group K in the present study but
exceeds the results of the three other groups.

Concerning the impact of cow age on lifetime productivity
of female offspring it has been found that calves born to five-
year-old (or older) Angus cows had increased productivity
compared to those born to four-year-old (or younger) dams
[44]. When investigating the effect of calving period on the
lifetime reproductive performance and productivity of Angus
cows in Canada it has been concluded that heifers calving
early vs calving later in their first calving season had increased
pregnancy rates and weaned more calves [45].

CONCLUSION

Considering that no previous studies have been made on the
genetic structure of Angus herds in Hungary, the results de-
scribed here could be incorporated by HHAGA into ongoing
and future breeding programmes to protect and preserve the
genetic diversity of the breed. Identification of trait differences
among the identified groups could pave the way of the targeted
and efficient use of an upcoming genomic selection. For ex-
ample, in herds A-C-M, birth weight, age at first calving, and
the productive lifespan require substantial improvement.
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Simple Summary: This paper summarizes the results of a study on the age at first calving (AFC) in
Angus cows bred in Hungary. This trait is critical for economic and sustainability reasons due to
its relationship with effectiveness and profitability. The results show significant effects of the birth
season, herd, and the sire on this trait. No phenotypic or genetic changes were found during the
23-year study period. However, higher heritability estimates than previously reported suggest the
possibility of the selection of the AFC in the Angus population.

Abstract: This study aimed to examine the age at first calving (AFC) in Hungarian Angus herds.
This study was conducted on the basis of data from 2955 registered cows, classified into five groups
(based on different Angus types), and 200 breeding bulls, which were the sires of the cows. The
data were made available by the Hungarian Hereford, Angus, and Galloway Breeders’ Association.
The variance and covariance components, heritability, breeding value (BV), and genetic trends
of AFC between 1998 and 2021 were evaluated. A general linear model (univariate analysis of
variance) was used to examine the various effects, while best linear unbiased prediction was used
to estimate the population genetic parameters and BV, and linear regression analysis was used for
the trend analysis. The average AFC obtained was 28.1 & 0.1 months (SD = 5.3 months), showing a
relatively large variance (CV = 18.9%). The environmental factors that influenced the development
of the phenotype were the cow’s birth season (28.99%, p < 0.01), cow’s birth year (28.7%, p < 0.01),
the cow’s sire (18.32%, p < 0.01), and the herd (11.77, p < 0.05). The cow’s color variant (8.10%,
p > 0.05) was not significant and did not influence the AFC in this study. The direct heritability of
AFC (h? = 0.51 & 0.06) was higher than data in the literature (0.38 £ 0.05); however, the maternal
heritability was low (h%, = 0.00 & 0.03). The correlation between direct and maternal genetic effects
was zero (rgy = —0.97 £ 1.00). The phenotypic trend of AFC increased by +0.03 months per year,
which was not statistically significant. The genetic trend calculation showed no significant changes.
Based on the h? and BV results, it seems that selecting a suitable sire can effectively reduce the AFC
of daughters. Since AFC is also an important trait in economic terms, it would be appropriate to
include AFC BV in the bull catalog.

Keywords: Angus; age at first calving; population genetic parameters; genetic trend; heritability;
breeding value

1. Introduction

The profitability and sustainability of beef herds are significantly influenced by the age at
first calving (AFC), which has a direct impact on the reproductive and productive performance
of the cows. Regarding the economic sustainability of beef cattle farming, reproductive
performance is a decisive factor. According to Pulina et al. [1], the main limitations in the beef
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sector include unfavorable reproduction, lower meat yield per live weight, significantly lower
productivity, and a longer production cycle compared to other livestock species. Heifers that
calve earlier in the calving period give approximately one more calf during their lifetime than
their counterparts that calve later. Thus, the profitability and sustainability of the cow—calf
operation are significantly influenced by the cow’s productive life and AFC [2]. The AFC does
not depend only on environmental conditions, biological factors, and genetic background; in
many cases, it also requires a strategic decision that takes into account economic efficiency
and long-term production goals. It is influenced by breeders’ concern that an earlier AFC
may increase the risk of calving difficulties, reduce the success of re-pregnancy, and have an
adverse effect on the cow’s subsequent performance [3,4].

During a study of Blonde d’Aquitaine cows, Lopez-Parades et al. [5] found that reducing
the AFC from 3 to 2 years reduced feed cost by 21.24 USD/year, reduced production cost by
26.52 USD/year, and led to an additional profit of 25.80 USD/year per calf slaughtered over
the productive lifespan of the cow. An early AFC (2224 months) has significant advantages in
beef cattle breeding: it can ensure a faster return, increase both the number of calves weaned
and meat production and reduce the replacement rate of cows [5]. If AFC was less than or
equal to 24 months, 0.7 more calves were weaned by age 6.5 compared to an AFC of 36 months.
Early calving heifers achieved a gain of 36.15 USD by the end of their fourth year of life, or
500 USD/cow over the cow’s lifetime [6].

Appropriate feeding and genetic selection are critical factors in optimizing AFC, espe-
cially in temperate regions. Based on data from the Irish Cattle Breeding Federation and
Teagasc [7], reducing the AFC from 36 months to 24 months results in a smaller (—12%) carbon
footprint of 11.2 kg CO, eq/kg live weight (24-month AFC) compared with 12.7 kg CO,
eq/kg live weight (36 months AFC); thus, a saving of Euro 114/cow/year can be achieved.
Examining data from the United States Department of Agriculture, Moorey and Biase [8]
estimate that the calving of 1.6 million heifers in the USA later than 23-27 months of age
equates to a loss of 210 million dollars to the beef sector as a result of late breeding.

Maximum production efficiency can be achieved without complications by calving at
2 years of age, with less than 5% calf mortality and a calving interval of 365 days. Based on
data from Great Britain, 8.5% of beef heifers calve before the expected age of 24 months [9].
Cushman et al. [10] found that heifers that calved earlier in the breeding season stayed
in the herd longer, and their calves were weaned with a higher total weight than their
counterparts that calved later. Hickson et al. [4] found that reducing the AFC of heifers
from 3 to 2 years of age significantly increases fertility and the number of calves weaned
annually from 2-year-old heifers who can be fed without assistance.

There are many literature sources on AFC in different beef cattle breeds. Based on the
information listed in Table 1, the h? value of AFC is low to moderate. It can be observed
that the value of AFC is typically between 2 and 3 years for breeds belonging to the
British maternal line and continental terminal breeds, while it is typically over 3 years for
late-maturing indigenous and Zebu-type cattle.

Table 1. Typical mean and heritability estimates of AFC for beef cows in the literature.

Breed AFC (Month) h? Source

ABA, HER 33.12-24.96 - Dékay et al. [11]

RED, SIM 23.79-23.81 0.14-0.19 Giess et al. [12]

ABA, CHA 24.85-35.41 0.17-0.23 Brzakova et al. [13]

CRO 30.75 0.31 Berry and Evans [14]

LIM 33.60 0.18 Zsuppan et al. [15]

LIM 33.90 0.08 Bene et al. [16]

ZEB 34.83 0.46 Magafia and Segura [17]
NEL 34.71 0.10 Boligon and Albuquerque [18]
CRO ZEB 4413 0.37 Gonzélez-Murray et al. [19]
ABA 24.28 (AFC30) 0.28 Bormann and Wilson [20]

ABA = Aberdeen Angus; SIM = Simmental; CHA = Charolais; CRO = crossed; HER = Hereford; LIM = Limousin;
RED = Red Angus; NEL = Nellore; ZEB = Zebu; h? = heritability.
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According to Twomey and Cromie [21], the AFC does not affect the performance of
mature cows in terms of a cow’s longevity or live weight, calving interval and difficulty, or
weaning weight of their calves. The genetic correlation between AFC and second—third
calving intervals (+0.40) suggests that selection on earlier AFC can reduce the calving
interval [22]. Roughsedge et al. [23] and Berry and Evans [14] reported a negative genetic
correlation for these traits. Boligon et al. [24] report negative genetic correlations of —0.29
and —0.24 between AFC and post-weaning weight and yearling weight, respectively. The
genetic correlation between AFC and the total number of calvings indicates that heifers who
calve earlier produce more calves during their lifetime [5]. There are numerous datasets
addressing the relationship between AFC and other reproductive traits, with diverse and
often conflicting information.

Precise knowledge of the genetic characteristics of the Angus breed in Hungary is
available in only a small number of populations. Therefore, our study aimed to determine
the average AFC and its heritability. Moreover, we aimed to examine the effect of various
environmental factors on AFC, as well as phenotypic and genetic trends and the breeding
value (BV) of Angus sires.

Among the breeding objectives of the Hungarian Hereford, Angus, and Galloway
Breeders’ Association (HHAGBA), the improvement of reproductive traits is given a promi-
nent role in the sustainability of beef cattle farming. AFC is of paramount importance, as it
has a direct impact on reproductive efficiency and lifetime productivity.

To achieve optimal AFC, we recommend targeted genetic selection, improved herd
management practices, and nutritional strategies adapted to Hungarian production systems.
Breeders should consider using selection indices that include AFC to improve economic
performance and sustainability.

2. Materials and Methods
2.1. The Database

The pedigree and performance testing data of the HHAGBA were used for this study.
Data for the AFC of cows born between 1998 and 2021 were analyzed. The dataset included
2955 pedigree Angus and high (>75%) blood Angus cows (Table 2) in five different genetic
groups [25].

Table 2. The structure of the initial database.

Starting Parameters Database Used
Period examined, based on the cows’ birth date 1998-2021
Number of herds 5
Number of cows 2955
Number of the examined sires (sire of cow) 200
Minimum number of female progeny per sire 5

The average number of female progeny (cow) per sire 15.0
Number of the examined dams (dam of cow) 2106

The studied population consisted of 2106 Angus dams and 200 purebred Angus
sires. Only individuals with known maternal and paternal lineage were included in the
analysis. When determining the date of the first calving, only live calves were taken into
account (aborted and stillborn calves were not considered), and a total of 199 outliers under
19.0 months (2) and over 46.0 months (179) were excluded. The AFC was determined by
the difference between the cow’s date of birth and the date of first calving.

Genetic groups were distinguished by origin, color variant, size, and type: group 1:
the large-framed modern type of Canadian and American red Angus; group 2: traditional
type of red Angus; group 3: traditional, exclusively British type; group 4: traditional British
type black and American imported red Angus; group 5: a mixture of individuals from the
other 4 groups.
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The normality of the data was tested using the Kolgomorov-Smirnov test, while the
homogeneity of the data was assessed by Levene’s test.

The data were selected by the Hungarian Hereford, Angus, and Galloway Breeders’
Association’s own database (HHAGBA registry). Data preparation was carried out using
the programs Microsoft Excel and Word 2021. The evaluation and the correlation matrix
were conducted using IBM SPSS Statistics for Windows, Version 27.0 [26].

2.2. Examining the Effects of Different Factors

The effects of fixed and random factors influencing the trait AFC were evaluated using
a general linear model (GLM) within Anova Type III univariate analysis of variance (Table 3)
before running the genetic analysis using the BLUP animal model. When compiling this
model, sire (sire of the cow) was included as a random effect, while the other factors under
examination (herd, color variant of the cow, birth year of the cow, and birth season of the
cow) were included as fixed effects. The estimation model was as follows:

A
]/hijlkl = u+ S, +F+ C]' + Y.+ M; + €hijkl (1)

i

where §p;ji = the estimate of the AFC for a cow from sire “h”, in the herd “i”, with “j” color,
in “k” birth year, and “1” birth season; p = the overall mean of all observations; Sy, = the
random effect of the sire; F; = the fixed effect of the herd; G= the fixed effect of the cow’s
color variant; Yy = the fixed effect of the birth year; M = the fixed effect of the birth season,
and epjjy = random error.

Table 3. The applied models for the estimations.

Type of Model GLM Method BLUP Animal Model
Random effects:

— sire (sire of the cow); + —
— cow (animal); — +
— maternal genetic effect. — +
Fixed effects:

—herd; + +
— color variant of the cow; + +
— birth year of the cow; + +
— birth season of the cow. + +
Pedigree matrix:

— animal (cow); - +
— sire; — +
— dam; — +
— full sibs, half sibs; — +
— grandparents. — +

Examined trait:
— age at first calving. + +
+, the model included this effect; —, the model did not include this effect.

2.3. Estimation of Population Genetic Parameters

The available database allowed for both a simpler sire model and a more complex
animal model. Population genetic parameters were determined using the GLM [16] and
BLUP (Best Linear Unbiased Prediction) [27] animal models.

The population genetic parameters determined by the GLM model were o2 = sire
variance, 02 = residual variance, 0%, = phenotypic variance, and h%; = heritability esti-
mated based on sire variance. This differs from the BLUP model, which directly estimates
additive genetic variance.
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Heritability value (h?) was calculated as additive genetic variance (02,) divided by
phenotypic variance (O'ZP) using the following formula [28]:
2 _ % o

o2 +0%, 0%

()

where h? = heritability; 02, = additive genetic variance; o2

variance, and 02, = phenotypic variance.

Using the BLUP model, a database and a pedigree matrix were created. Compared to
the GLM method, the BLUP model is more complex, taking into account the individual
animal’s genetic effects (including both direct and maternal effects) as well as maternal
permanent environmental influence. This result is more accurate in estimating genetic
values, especially for traits with high genetic heritability. It contains the same fixed effects
as the GLM method (herd, as well as the cow’s color variant, birth year, and birth season).
The BLUP model contains the pedigree matrix of animals (including the sire, mother, full
and half-siblings, and grandparents), allowing for an estimate based on a whole family tree.
The animal model used was as follows [29]:

e = residual (environmental)

y=Xp+2Zyte 3)

where y = vector of observation; b = vector of fixed effects; u = vector of random effects;
e = error vector; X = incidence matrix relating observations to fixed effects, and Z = incidence
matrix relating observations to random effects.

Population genetic parameters were estimated using the MTDFREML [30] program
and based on the guidelines of Sz6ke and Komlési [31] and Szfics et al. [29].

2.4. Estimation of Genetic Values

We also estimated the BV of the sires with regard to the AFC trait, for which we
used both the GLM and BLUP animal models. GLM estimates BVs based on the genetic
differences between sires and does not take into account the animals” own genetic or
maternal genetic effects. The BLUP model estimates BV in more detail, taking into account
direct genetic and maternal genetic effects.

The BVs were determined for all 200 sires included in this study. The BV calculation
using the GLM method was performed in two steps. The calculation of the estimated
progeny difference (EPD) shows how much the progeny of a given bull differs (regarding
AFC) from the performance of other progeny in the population. The BV is twice the EPD.
The BLUP animal model directly estimates BV.

EPD = (xpg — Xa) (4)

where xpg = the mean value of the progeny group of the sire, and X,;; = the mean value of
the contemporary offspring population.

2.5. Phenotypic and Genetic Trends

When calculating the phenotypic trend, the AFC per year was averaged; the mean
values were plotted as a function of the year of birth, and the direction and extent of the
phenotypic trend were determined by linear regression analysis. The dependent variable
(Y) is the assessed trait (average AFC), and the independent variable (X) is the year of birth
of the cow. We determined the slope (b), which indicates the magnitude of the change and
direction of the property, the constant (a), and the fit (R?).

The genetic trend of AFC was determined similarly to a previous study by
Bene et al. [16] from the average BV of tested animals in two ways, using GLM and BLUP
models. The genetic trend of AFC was investigated using a linear regression method and
three different sources: GLM-based BV of sires; BLUP-based BV of sires; and BLUP-based
BV of the entire population born in the same year. In analyzing the trend, we averaged the
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BV of sires and population for each year. These annual averages formed the dependent
variable in the regression analysis, while the independent variable was the year of birth of
the cow. Similarly to the calculation of phenotypic trends, the constant of the regression
equation (a), slope (b), and degree of fit (R?) were calculated, and their statistical reliability
was evaluated.

3. Results and Discussion
3.1. The Impact of Environmental Factors

The descriptive statistics for AFC are shown in Table 4. The overall mean AFC of
Angus cows in Hungary was 28.1 + 0.1 months (SD = 5.3 months, CV = 18.9%). This
average is 5.02 months higher than the 33.12 (CV = 23.91%) months found in the An-
gus breed study by Dékay et al. [11] but lags behind the 22-24 months recommended
in the literature by Day and Nogueria [6], Lopez-Paredes et al. [5], Byrne et al. [7],
Hickson et al. [4], Giess et al. [12], Bormann and Wilson [20], and Brzakova et al. [13].
In Ireland, the average AFC in heifers is 32 months, with only 23% of the population
calving for the first time at the age of 24 months [7].

Table 4. Descriptive statistics of the age at first calving in Angus cows.

Parameters Age at First Calving
n 2955

Mean (months) 28.1
Standard error (S.E.) (months) 0.1
Standard deviation (SD) (months) 53
Coefficient of variation (CV, %) 18.9
Median (months) 25.9
Minimum (months) 19
Maximum (months) 46
Kolgomorov-Smirnov test (p) 0.00

The average breeding age of Angus heifers in this study was 18.6 months, calculated
by subtracting the mean gestation length in cattle (9.5 months) from the average AFC
of 28.1 months. This value was 5-7 months lower than the optimal breeding age of
12-15 months [6].

Among the factors we examined, those of the sire (p < 0.01), herd (p < 0.05), year of
birth of the cow (p < 0.01), and cow’s calving cycle (p < 0.01) had significant effects on AFC,
but the color variant of the cow showed no significance (Table 5).

Table 5. The effect of different factors on the age at first calving.

Trait Age at First Calving
Cl
Factor asses Effect (p) Rate in Phenotype (%)
Sire of cow 200 <0.01 18.32
Herd 5 <0.05 11.77
Color variant of the cow 2 >0.05 8.10
Birth year of the cow 24 <0.01 28.70
Birth season of the cow 4 <0.01 28.99
Residual - - 412
Total - - 100.00

The Pearson correlation analysis showed a weak but significant correlation of AFC
with the herd (r = 0.104, p < 0.01), a negative correlation with color variant (r = —0.108,
p <0.01), and a weak positive correlation with birth season (r = 0.060, p < 0.01), while the
correlation with birth year was weakly negative (r = —0.063, p < 0.01).

The proportions of the variance in determining AFC for the factors were as follows:
birth season of the cow (28.99%); birth year of the cow (28.7%); sire of the cow (18.32%); herd
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(11.77%); and residual (4.12%). The birth season and the birth year of the cow were the most
significant factors, together explaining nearly 60% of the difference in AFC. It could be due
to significant changes in environmental factors or breeding and feeding practices, weather,
and grazing. The influence of the sire on the phenotypic variance in their offspring’s AFC
was 18.32%, which includes both genetic and environmental effects, as confirmed by the
heritability values. When examining Hungarian Limousin heifers, Bene et al. [16] found
that the herd was the most influential environmental factor, accounting for 73.51% of the
variance, followed by the cow’s year of birth (13.02%), the sire (6.74%), and the calving
season (1.62%).

The effects of the environmental factors on AFC are summarized in Table 6. The
estimated adjusted mean AFC using the GLM method was 28.3 + 0.4 months. However,
the average AFCs of the studied herds were different. In herd number 2, AFC (30.0 £ 0.7)
deviated from the average by +1.7 months, while that of heifers in herd 3 (26.8 & 0.7)
deviated from the average by —1.5 months (i.e., there was a difference of 3.2 months in
the AFCs of the two herds). Herd 2 is a red type of British Angus, while herd 3 is a black
Angus population of the traditional British type.

Table 6. The effect of environmental factors on the age at first calving.

Trait n Age at First Calving (Months)
Adjusted Overall Mean (£SE) 2955 28.3 £0.3
Environmental Factors Mean + SE Deviation from the Overall Mean
Herd (code)

1 243 29.0 £ 0.7 +0.7
2 710 30.0 £0.7 +1.7
3 93 26.8 +0.7 —-1.5
4 1266 27.6 £ 0.4 -0.7
5 643 282 +0.5 —0.1
Color variant of the cow

Black 1445 285+0.4 +0.2
Red 1510 28.0+0.4 -0.3
Birth year of the cow

1998 25 294 +24 +1.1
1999 18 249 +£2.2 —-3.4
2000 15 277 +1.9 —0.6
2001 36 258 +1.5 -2.5
2002 80 259+ 1.5 —24
2003 37 31.1+1.3 +2.8
2004 42 294 +15 +1.1
2005 37 30.1+1.2 +1.8
2006 102 283 +1.0 +0.0
2007 60 295+ 1.0 +1.2
2008 94 25.0+0.7 -3.3
2009 113 274 4+0.7 —0.9
2010 109 28.8 +0.7 +0.5
2011 197 30.2+0.5 +1.9
2012 215 31.6 £ 0.5 +3.3
2013 187 30.5+0.6 +2.2
2014 169 29.2 +0.6 +0.9
2015 201 28.0 £ 0.6 -0.3
2016 315 273 +0.5 -1.0
2017 252 27.8 £ 0.6 -0.5
2018 196 28.1 £ 0.6 —-0.2
2019 160 284 +0.7 +0.1
2020 178 28.5+0.7 +0.2
2021 117 27.1+0.8 —-1.2
Birth season of the cow

Winter 464 28.1+04 —0.2
Spring 1759 27.7 £ 0.3 -0.6
Summer 550 29.0+0.4 +0.7
Autumn 182 285+ 0.5 +0.2

Herd code: 1 = Canadian, red; 2 = British, red; 3 = British, black; 4 = British, red; 5 = other.



Animals 2024, 14, 3715

DOI: 10.15477/SZE.WAMDI.2025.010

8 of 13

The AFC was 24.9 months in 1999 but 31.6 months in 2012, with a maximum between-
year difference of 6.7 months. Such differences highlight that the environmental or man-
agement conditions experienced in different years significantly influence the reproductive
capacity of the cows. For example, a comparison of weather data from the Hungarian
Central Statistical Office [32] for 1999 and 2012, the years producing the lowest and highest
mean AFCs, showed that the average mean temperature was 10.6 and 13.0 °C, respectively.
Similarly, total precipitation also differed (804 and 384 mm), as did the number of rainy
days (145 and 98), the number of frosty days (103 and 63), and the number of days affected
by a heat wave (1 and 33).

The AFC of spring-born individuals (27.7 &= 0.3 months) was 1.3 months earlier than
those born in summer and 0.8 months later than those born in autumn. According to Bene
et al. [16], one possible cause of these seasonal differences is management and husbandry,
which can be related to the herds being driven to pasture in May and turned in at the
end of autumn, as well as the summer drought periods. The significant effect of the
calving/birth period on some reproductive traits can be attributed to seasonal changes in
climatic conditions and feeding methods [33]. The age of the first calving is also influenced
by the calving period of the females [13].

3.2. Population Genetic Parameters

The h? values (Table 7) of the AFC trait (GLM 0.51 + 0.06 and BLUP 0.38 + 0.05)
were found to be higher compared to the literature sources. This discrepancy may be
attributed to differences in population structure, selection intensity, or environmental
conditions. For instance, the intensive genetic selection within the Angus population
studied may have amplified additive genetic variance. Additionally, the inclusion of
advanced statistical models like BLUP may provide more accurate partitioning of variance
components. The difference in heritability estimates between GLM (0.51) and BLUP (0.38)
reflects the methodological differences in variance component estimation. As seen in Table 7,
the GLM model for BLUP brings overestimated variance components and heritability
values. The GLM provides a general overview; the BLUP incorporates pedigree data and
corrects for relatedness, potentially yielding more accurate but lower estimates when non-
additive or environmental effects are accounted for. These findings emphasize the need
for a holistic approach that integrates genetic selection with optimized herd management
practices to achieve long-term progress in reducing AFC. Based on data from the most
literature references, the heritability of AFC trait is low (0.08 Bene et al. [16]; 0.08 Pardo
et al. [34]; 0.10 Boligon and Albuquerque [18]; 0.14 Koots et al. [35]; 0.14 Giess et al. [12];
0.17 Brzakova et al. [13]; 0.18 Zsuppan et al. [15] or moderate 0.24 Gutiérrez et al. [36];
0.28 Bormann and Wilson [20]; 0.31 Berry and Evans [14]; 0.37 Gonzédlez-Murray et al. [19];
0.46 Magafa and Segura [17]).

Table 7. Population genetic parameters of the age at first calving trait.

Age at First Calving

Parameters

GLM Method BLUP Animal Model
02g; 02, 21.49 9.77
0%m - 0.00
O‘dm - 7001
02e 20.94 15.98
o%p 42.43 25.74
h24 0.51 + 0.06 0.38 + 0.05
hZ, - 0.00 £ 0.03
Tdm - —0.97 £+ 1.00
e? - 0.62 + 0.05

025 = sire variance in GLM; sz = maternal genetic variance; 04y, = direct maternal genetic covariance; Gze = resid-

ual variance; 0%, = phenotypic variance; h?4 = direct heritability; h?, = maternal heritability; rgy, = direct-maternal
genetic correlation; e? = the ratio of the residual variance to the phenotypic variance.
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The correlation between direct and maternal genetic effects was strong and negative
(rgm = —0.97 £ 1.00). However, the standard error (SE) of 1.0 indicates that this correlation
is not statistically different from zero. The majority of the variance was influenced by
genetic and other non-permanent environmental factors in the Angus populations we
studied. The maternal genetic influence did not have a strong influence on AFC.

3.3. The Influence of the Sire on AFC

The breeding values (BVs) were determined for all 200 sires included in this study,
although only the data of the 15 sires with the most offspring are presented in Table 8.

Table 8. The effect of sire on the age at first calving trait of Angus cows.

Trait Age at First Calving (Month)
GLM Method BLUP Animal Model

Sire of Cow n
(Registration Number) # Mean(lst;il‘)Ogeﬂy BVaim BVamb BV MM
Corrected mean (£SE) 2955 283 +0.3
20,495 84 224410 -11.7 —6.2 +0.0
20,501 40 292+1.0 +1.8 —0.9 +0.0
20,716 41 31.7+1.0 +6.8 +4.8 -0.0
22,666 50 241+1.0 —8.5 -2.7 +0.0
23,155 40 27.1+1.0 -2.3 -22 +0.0
24,100 39 289+ 1.0 +1.3 —0.8 +0.0
24,608 68 295+ 1.0 +2.4 +0.8 —0.0
24,626 44 30.6 +1.0 +4.6 +3.6 —-0.0
24,635 42 224+11 —11.7 -5.9 +0.0
27,934 35 294+12 +2.2 +6.0 —-0.0
27,940 56 280+1.1 -0.7 +3.2 —0.0
27,946 56 28.6+1.1 +0.7 +3.6 —0.0
30,947 61 272+1.0 -23 -1.6 +0.0
31,117 68 28.0+12 —0.6 +1.5 —0.0
34,296 35 28.7+12 +0.9 +0.7 —0.0

BVeim . —0.86 *
s BV amp +0.86 ~0.99*

# breeding values are presented only for the 15 sires with the most offspring; * p < 0.01; n = number of progeny;
BVgim = breeding value estimated with GLM method; BV amp = direct breeding value estimated with BLUP
animal model; BV sz = maternal breeding value estimated with BLUP animal model; rs = Spearman’s rank
correlation coefficient.

Using the GLM method, we found significant differences between the mean AFC
values of the juvenile groups of sires. The AFC of the sire progeny groups differs sig-
nificantly. The progeny of sire registration number 20,716 calved at an average age of
31.7 + 1.1 months (BVgim = +6.8 months), while those of sire number 20,495 calved at
22.4 + 1.0 months (BVgrm = —11.7 months), a difference of 9.3 months. We also found a
large difference between the progeny groups and the BV of the sire’s AFC.

Using the BLUP animal model, the two extremes of BV (27,934: +6.0 months and
20,495: —6.2 months) produced a significant difference of 12.2 months. Bene et al. [16]
found a similar difference of 15.6 months in Limousin cattle. In the BLUP model, the
difference between the extreme values (the BV value) was smaller than that produced by
the GLM method, but this difference was not statistically significant.

The Spearman’s rank correlation coefficient (rs = 0.86; p < 0.01) indicates a relatively
strong general agreement between the two methods. However, this correlation might not
fully capture differences in rankings for sires with fewer offspring or those with extreme
values. The result highlights the potential benefit of incorporating more detailed genetic
information—such as individual-level data and maternal contributions—to refine the model
and improve the accuracy of BV estimations.
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3.4. Phenotypic and Genetic Trends in AFC

The calculated phenotypic and genetic trends are presented in Table 9 and Figure 1.
As the table shows, only the BV of sires using the GLM method resulted in a significant

change. The other effects on the trend were not statistically significant.

Table 9. Phenotypic and genetic trends in age at first calving.

Trend

Y b SE p a SE p R? p
P AFC +0.03 0.05 >0.05 —37.11 107.84 >0.05 0.02 >0.05
GGS AFCBY —0.20 0.08 <0.05 403.27 163.47 <0.05 0.18 <0.05
GASy4 AFCBV +0.01 0.03 >0.05 —11.40 64.42 >0.05 0.00 >0.05
GASpn AFCBY —0.00 0.00 >0.05 0.02 0.08 >0.05 0.00 >0.05
GAA4 AFCBV +0.00 0.01 >0.05 —0.63 21.89 >0.05 0.00 >0.05
GAAnL AFCBY —0.00 0.00 >0.05 0.00 0.03 >0.05 0.00 >0.05

Average AFC (month)

Average breeding value
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Figure 1. Phenotypic and genetic trends of AFC trait of Angus cows.

Based on these data, the phenotypic change was minimal (b = +0.03 £ 0.05) and non-
significant (fit (R? = 0.02; p > 0.05)), indicating that environmental and genetic influences

and changes over time did not significantly affect the AFC.

Using GLM, the genetic trend calculated on the basis of sires decreased by —0.2 months
per year (b = —0.2 & 0.08 months; R?=0.18, p < 0.05); however, it was not significant for the
BLUP animal model (b = 0.01 £ 0.03 months, R%Z=0.0, p > 0.05), indicating no significant
change. Based on estimated direct and maternal BV in the overall population, the AFC
showed no change in genetic trend (GAAy4; b = +0.00 £ 0.01 months, R% =0.00, p > 0.05;
GAA,; b= —0.00 + 0.00 months, RZ = 0.00, p > 0.05). These results indicate that there were
no significant phenotypic or genetic changes in AFC over the period we analyzed. The
—0.97) sug-
gests that improving direct traits may negatively affect maternal traits, such as calving ease
and progeny-rearing ability. This could create challenges in aligning breeding objectives.
To develop sustainable breeding strategies, it is crucial to apply selection methods that
account for both genetic effects while maintaining genetic diversity. Further research is

strong negative correlation between direct and maternal genetic effects (rqy =

needed to better understand this relationship and optimize breeding practices.
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Although domestic research is not available on the cost-benefit analysis of AFC,
our results highlight its potential economic impacts. Reducing AFC can reduce rearing
costs, increase the number of calves per lifetime, and improve overall profitability. These
results are consistent with international studies that have shown that earlier AFC reduces
production costs and the ecological footprint.

To achieve optimal AFC, we recommend targeted genetic selection and improved
herd management practices adapted to Hungarian production systems. Breeders should
consider using selection indices that include AFC to improve economic performance
and sustainability.

This study can provide a basis for further investigation of the economic role of AFC
in Hungarian herds. Future research should focus on detailed cost-benefit analyses, the
environmental impacts of AFC reduction, and the integration of AFC-related traits into
breeding programs to support long-term sustainability.

4. Conclusions

Based on our study, the main influence on the AFC of Angus cows was the cows’
calving cycles. This result calls attention to the importance of choosing the appropriate
season for calving. The stagnant phenotypic and genetic trends of AFC may also be
partly explained by its potentially low genetic correlations with traits currently under
direct genetic improvement, limiting the extent of indirect responses to selection. Breeders
should pay more attention to this trait in the future, considering its economic relevance
and potential impact on reproductive efficiency.

The differences between herds and the relatively high heritability of AFC provide an
opportunity to improve this trait on a genetic basis through the development of targeted
breeding programs. To achieve this, AFC could be treated as a specific selection criterion
in breeding programs, with careful consideration of its inclusion alongside other traits. For
instance, traits with higher genetic correlations to AFC, such as reproductive efficiency or
longevity, could be prioritized in multi-trait selection indices. Conversely, traits with minimal
or negative genetic correlations to AFC may require separate handling to avoid compromising
progress in other key areas.

The results for the Hungarian population are determined by environmental conditions
(climate, husbandry, feeding technology, genetics). The obtained results may contribute
to the improvement of the AFC trait through genetic selection and management. With
international cooperation, the obtained results could be comparable and extended for
cross-border breeding programs.
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Abstract. The Angus cattle population of Hungary was categorized into four groups using 12 microsatellite
markers exhibiting notable genetic variations. Moreover, some traits influencing the profitability and sustain-
ability of beef cattle farming were compared between groups. Data were obtained from 5075 cows (born be-
tween 1990-2020) and 19 142 calves (born between 1997-2023), including 10 629 bull calves and 8513 heifer
calves of different genetic backgrounds. Genetic groups were distinguished by origin, color, size, and type: blue
group (BG), red group (RG), green group (GG), and yellow group (YG). The six investigated traits were age
at first calving (AFC), productive lifespan (PL), number of calves born (NCB), culling age (AGE), birth weight
(BW), and the 205d adjusted weaning weight (WW). The averages of the six tested traits were as follows:
AFC - 2.3540.54 years; NCB — 5.89 £3.69 heads; PL — 6.85 £4.13 years; AGE — 9.2 +4.26 years; BW —
29.44+4.28kg; and WW — 176.9 +44.07kg. YG excelled in terms of NCB, PL, AGE, and WW traits, while
RG performed best in terms of AFC and BW. BG displayed the lowest performance across NCB, PL, AGE,
BW, and WW. The heavier Red Angus individuals were largely behind the performance of the traditional-type,
smaller British-type Black and Red Angus individuals in the tested traits affecting sustainability and profitabil-
ity. Significant reproduction and longevity trait differences exist among different genetic groups of Angus beef
cattle genotyped by DNA microsatellite information. The results indicated significant differences in terms of the
performance of different Angus types with regard to the tested traits. These findings could be useful in devel-
oping breeding concepts and making selection decisions, contributing to more efficient and sustainable breeding
strategies.

to be 100 %, the relative values of some other traits are as fol-

Beef cattle farming, including the Angus breed, is an impor-
tant global source of quality beef. To understand the econ-
omy and sustainability of beef cattle farming, the reproduc-
tive and lifespan traits of cows and the growth potential of
their calves are very important.

Szabo et al. (2013) have found in their studies that, if the
economic weight of the 205 d weaning weight is considered

lows: the conception rate of cows equates to 190 % to 770 %,
the productive lifetime of cows equates to 50 % to 500 %,
calf weight at 120 d of age equates to 70 % to 180 %, the loss
of calves at birth equates to 6 % to 170 %, and the conception
rate of heifers equates to 40 % to 160 %. Pulina et al. (2021)
have indicated that the main limitations of the beef sector
are unfavorable reproduction, narrower meat output per live
weight, significantly lower productivity, and a longer produc-
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tion cycle compared to other animal species. According to
Boyer et al. (2020), six weaned calves were needed to re-
coup the investment cost of a beef cow. When the economic
sustainability of beef cattle farming is considered, reproduc-
tive performance is a decisive issue. Increasing efficiency, re-
ducing dependence on subsidies, improving profitability, and
meeting social expectations of sustainable beef production
are key to the long-term viability of the sector.

The sustainability of the cow-—calf operation depends
largely on the longevity and the first calving age of cows
(Damiran et al., 2018a). Increasing the lifespan directly im-
proves profitability and reduces costs. The length of time
spent in production indirectly indicates animal health, re-
silience, and well-being (Oliveira et al., 2020). The most sus-
tainable beef cattle are cows with lower mature body weight
and weaned calves with relatively higher weight (Snelling et
al., 2022). The brood cows’ demand for feed and resources
is lower, their environmental burden is lower, they have more
favorable reproductive characteristics, their productive lifes-
pan is longer, and they are better adapted to extreme cli-
matic conditions. The effectiveness of beef cattle farming
and breeding depends, to a large extent, on the productive
life of cows (Cundiff et al., 1992).

Since the Angus breed plays an important role in beef pro-
duction, attention should be paid to this breed. The Black and
Red Angus breeds are considered to be close relatives due to
their low genetic distance. However, based on the research of
Kuehn (2010), genetic differences can be observed between
them. The mature weight of the cow is a well-heritable trait,
with h? = 0.55 to 0.85 (Phillips and Coventry, 2004), and can
be easily changed through selection.

With time, beef and Angus herds in the United States have
steadily increased in size. The additional cost of maintaining
a higher body weight is not compensated for by the increased
weight of the calves, the income from culled cows, and the
environmental burden. Meanwhile, the greenhouse gas emis-
sions are more significant (Wiseman et al., 2018). DeVuyst
et al. (2022) have investigated the profitability differences of
Angus, Red Angus, and Lowline Angus. These three types
come from the same lineage but have evolved under different
selection pressures. The Angus was imported from Scotland
to Kansas, USA, in 1873. The Red Angus color is a result of
a pigmentation caused by a recessive gene, and the Lowline
(lower growth rate) is the consequence of selection made at
Trangie Agricultural Research Center (Australia). The high-
est yield of results was achieved with smaller cows insemi-
nated with Red Angus bulls. These animals had the heaviest
calf weaning weight compared to cow weight and the lowest
cow maintenance cost.

The ancestors of the current Angus stock in Hungary came
from 60 pregnant Aberdeen Angus heifers imported from
England in 1980 and the reproductive material of 300 Amer-
ican Red Angus imported in the same year. In 1994, new
breeds were established with Canadian Red Angus embryos
and semen, as well as German Red Angus imports. The
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American, Canadian, and British lines were primarily used
for breeding.

In our previous study (Marton et al., 2024), the Angus
population was genetically grouped based on microsatellite
markers. Various groups have indicated some phenotypic dif-
ferences. However, there is little information about the most
important traits of different Angus genetic groups. Therefore,
the objective of this study was to analyze the selective traits
of different genetic groups of the Angus breed that deter-
mine sustainability and profitability. We were curious to see
the age at first calving, productive lifespan, number of calves
born, culling age, 205 d adjusted weight, and birth weight of
the different groups of the Aberdeen Angus breed, separated
based on their DNA microsatellite markers.

2 Materials and methods

2.1 Source of data and the investigated cattle herds

The data for the study were obtained from the cattle pedigree
and registration database of the Hungarian Hereford, Angus,
Galloway Association. Individuals with pedigree Aberdeen
Angus and a high (> 75 %) Aberdeen Angus blood propor-
tion were selected from the 16 herds in the study.

The studied population consisted of 5075 cows (born be-
tween 1990 and 2020) and 19 142 calves (born between 1997
and 2023; 10 629 bull calves and 8513 heifer calves).

The six investigated traits were age at first calving (AFC),
productive lifespan (PL), number of calves born (NCB),
culling age (AGE), birth weight (BW), and 205 d adjusted
weaning weight (WW).

For the PL, the period from the birth of the first calf born
alive to the culling of the cow was considered. For the AGE,
individuals that were sold for further maintenance and re-
moved from the association’s database were not considered.
When determining the NCB and the date of the first calv-
ing, only live calves were taken into account. Abortions and
still-births were ignored. The BW is measured within 24 h
of calving, and the weaning weight is measured individually
when the calves are 6 to 9 months old. The WW was calcu-
lated as follows:

CW —-BW

WW =
( WD

) x 205+ BW, (1)
where WW denotes calf adjusted 205 d weaning weight (kg),

CW denotes calf weaning weight (kg), BW denotes calf birth
weight (kg), and WD denotes calf weaning day (day).

2.2 The genetic groups

The genetic structure and characteristics of the Hungar-
ian Angus cattle population (Tables 1, 2) were stud-
ied using 12 microsatellite markers (BM1824, BM2113,
ETH3, ETH10, ETH225, INRA023, TGLA122, TGLA126,
BM1818, MGTG4B, CSSM66, and CSRM60) detected by
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an automated ABI 3500 Genetic Analyzer (Applied Biosys-
tems, Foster City, CA, USA). Principal coordinate analysis,
assignment tests, and dendrograms all suggest that there are
mainly four different groups among Hungarian Angus herds.
Structure analysis has yielded K =4 as the most probable
number of clusters. The collection of blood samples was an
integral part of the regularly executed routine parentage test-
ing performed by trained veterinarians. The genetic group-
ing of the studied Angus population was based on DNA
microsatellite-based identification (Marton et al., 2024).

Four genetically defined groups were identified by dif-
ferent colors and population codes from the 16 Hungarian
Angus herds: blue group (BG) (ACM groups), green group
(GG) (BDEGHI groups), red group (RG) (FJLNOP groups),
and yellow group (YG) (K group).

In the blue group (BG), herd A was made up of Canadian
and American lines of large-framed Red Angus, crossbred
with Canadian-type Red Angus from 1996 (R1, R2, R3, R4
genotype); herd C was made up of embryos from Canadian
Red Angus, used as genetic material since 1994, alongside
upgrading; and herd M was made up of pregnant Red Angus
heifers from herd C in 2011.

In the green group (GG), herd B was made up of preg-
nant Black Angus heifers derived from E and G lines in
2010 as founder animals, crossed with traditional British-
type Black Angus from the D line; herd D was initiated in
1980 with 60 pregnant Aberdeen Angus heifers imported
from England, crossbred with traditional-type bulls from
Blonde d’Aquitaine and Red Angus imported from England
and America; herd E was made up of pregnant heifers from
herd D in 1996; herd G was made up of pregnant heifers
from herds D and E in 1998; herd H was made up of preg-
nant heifers from herd D in 2002; and herd I was made up of
pregnant heifers from herd D in 2003.

In the red group (RG), herd F was made up of pregnant
Red Angus heifers from herds A and D and other Hungarian
traditional-type herds in 2011; herd J was made up of preg-
nant Red Angus heifers from herd D in 2004, Red Angus
bulls from herd D and other traditional herds, and Red An-
gus bulls from herd K; herd L was made up of pregnant Red
Angus heifers from herds C and D in 1998; herd N was made
up of Red Angus heifers from herds A and P in 2013; herd O
was made up of Red-Angus-sired heifers from herds N and
P in 2010; and herd P was made up of German Red Angus
imported in 1996.

Finally, in the yellow group (YG), herd K was made up of
pregnant Red Angus heifers from herd D in 1998, with less
than 5 % Limousin blood proportion.

2.3 Statistical analysis

The Kolgomorov—Smirnov test was used to check the nor-
mal distribution of the data. The homogeneity of the vari-
ances was determined using Levene’s test. Based on this test,
homogeneous variance was not achieved for any traits.
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The groups were compared using the Kruskal-Wallis test,
and the differences between the groups were measured using
Tamhane’s post hoc test. For all statistical analyses, signifi-
cance was declared at p <0.05.

The study was performed with SPSS 27.0 (2020) software
(IBM Corporation, 2020).

3 Results and discussion

Descriptive statistics of the data are shown in Table 2, while
Table 3 summarizes the performance of different genetic
groups. The examination of the specific production and per-
formance data of the genetic groups was implemented for the
following traits: AFC, AGE, BW, NCB, PL, and WW. These
all showed significant differences.

3.1 Age at first calving (AFC)

The value of AFC differed slightly for the studied groups
(Table 3). The average AFC of the four genetic groups was
2.3+0.5 years. The lowest AFC was found in the RG at
2.3+ 0.5 years, while the highest was in the YG, with a value
of 2.5 + 0.7 years. The difference between the lowest and the
highest value was 0.2 years or 73 d. The differences between
the genetic groups for the AFC were significant (p <0.01).
During their investigation of the AFC of different beef cattle,
Dakay et al. (2006) found that the AFC of Aberdeen Angus
cows was 2.76 years, while the average AFC of Czech An-
gus heifers was 2.07 years (Brzdkova et al., 2020). Compared
to the Hungarian tests of Dédkay et al. (2006), 0.41 years
(149.8d) is a significant development, but it is still small
compared to the ideal of 2 years (24 months).

Research by Byrne et al. (2022) has shown that a heifer
calving at 36 months compared to 24 months consumes
65 % more grass, 96 % more silage, and 33 % more con-
centrate. At first calving, an AFC of 23 to 25 months opti-
mizes economic performance, minimizes the non-productive
period, and maintains the seasonal calving pattern (Wathes et
al., 2014). A low AFC increases productivity and decreases
replacement rates (Lopez-Paredes et al., 2018). The prof-
itability and sustainability of the cow—calf operation depend
largely on the longevity and the first calving age (Damiran
et al., 2018a). The maximum efficiency is achieved when the
replacement heifers give their first calf at 24 months without
complications, when the cows give birth to a calf every year
until the optimal culling age, and when the death rate of the
calves is below 5 %. Based on data from the Cattle Tracing
System (database for all cattle in Great Britain), 8.5 % of beef
heifers in Great Britain give birth before the expected age
of 24 months; the average period between calvings for beef
cows is 394 d (Gates, 2013). The heifers that give birth ear-
lier in the breeding season stayed in the herd for a longer pe-
riod, and their calves were weaned with a higher total weight
than their counterparts that were born later (Cushman et al.,
2013).

Arch. Anim. Breed., 68, 279-286, 2025
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Table 1. Genetic group characteristics.
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Herd Sires used for insemination Color Body size/type
A exclusively large-framed Red Angus from Canadian red modern, large-framed
and American lines
C exclusively large-framed Red Angus from Canadian red modern, large-framed
and American lines
Red Angus from C line red modern, large-framed
B Black Angus from D line, traditional British type black traditional, British type
black: imported semen from England; red: 70 % black, 30 % red  traditional, British type
traditional-type Red Angus from England, American
semen
E Black Angus from D line, traditional British type 80 % black, 20 % red  traditional, British type
Black Angus from D line, traditional British type, black traditional, British type
Black Angus from Austria
H Black Angus from D line, traditional British type black traditional, British type
1 Black Angus from D line, traditional British type black traditional, British type
F Red Angus bulls from D herd red traditional, British type
J traditional-type Red Angus from D line, Red Angus red traditional, British type
from other traditional herds
L Red Angus from D line red modern, large-framed,
traditional British type
N Red Angus from C line red modern, large-framed, German
Angus
o Red Angus from C and D lines red modern, large-framed,
traditional, German Angus
P German Red Angus red German Angus
K Red Angus from D and other traditional herds red traditional, British type

3.2 Number of calves born (NCB)

The NCB differed significantly among the examined groups
(Table 3). The average NCB of the four genetic groups is
5.9 4+ 3.7 heads. The differences between the genetic groups
based on NCB were significant (p <0.01). The lowest NCB
(5.3 3.6 heads) was found in the BG, and the highest value
was in the YG (8.9 4= 4.2 heads). The difference between the
lowest and the highest value is 3.6 calves. The number of
calves directly affects profitability and sustainability, and im-
proving it affects economic competitiveness.

Stewart and Martin (1983) have obtained an NCB of
6.4 £ 0.3 heads based on 12 years of data from 113 Angus
cows. The defining element of sustainable beef cattle breed-
ing is the reproductive performance of breeding females. Re-
productive traits have 3 to 9 times more influence on prof-
itability and sustainability than other production parameters
(Melton, 1995). Boyer et al. (2020) determined the return on
investment of the beef cow to be six calves. A cow needs to
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wean at least five consecutive calves to recoup its investment,
which is only achieved by cows that calve early (Damiran et
al., 2018b). In order to refund the investment costs of the
cow—calf operation, it is necessary to wean at least five or
six calves (Kertz et al., 2023). Maximizing the number of
calves born and weaned and maternal productivity is a con-
stant challenge for beef farmers (Walmsley et al., 2018).

3.3 Productive lifespan (PL)

The PL differed greatly among the studied groups (Ta-
ble 3). The average PL of the four genetic groups was
6.9 £+ 4.3 years. The differences between the genetic groups
were significant (p <0.01). The lowest PL was found
in the BG (6.1 +4.1 years), while the highest value
(9.8 £4.6 years) was found in the YG. The difference be-
tween the lowest and highest values was 3.7 years, a differ-
ence of at least three calves, which was confirmed by the
NCB data. Dédkay et al. (2006) have reported that the PL of

https://doi.org/10.5194/aab-68-279-2025
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Table 2. Descriptive statistics of age, lifespan, and number of calves
of Angus groups.

Genetic group  Statistics AFC NCB PL AGE

BG N 2504 2504 2504 2504
Mean 2.31 5.30 6.14 8.44
Median 2.06 5.00 5.88 8.30
SD 0.50 3.60 4.13 4.11
SE 0.01 0.07 0.08 0.08
Minimum 1.34 1 0.00 1.92
Maximum  4.36 16 18.73 20.70
RG N 468 468 468 468
Mean 2.28 5.81 7.44 9.73
Median 2.14 6.0 7.62 9.88
SD 0.49 3.31 4.52 4.57
SE 0.02 0.15 0.21 0.21
Minimum 1.28 1 0.01 1.69
Maximum  4.56 14 19.08 21.02
GG N 1988 1988 1988 1988
Mean 2.40 6.49 7.44 9.85
Median 2.15 6.00 7.42 9.89
SD 0.57 3.70 4.14 4.14
SE 0.01 0.08 0.09 0.09
Minimum 1.07 1 0.00 1.82
Maximum  4.54 18 18.71 21.54
YG N 115 115 115 115
Mean 2.47 8.85 9.80 12.27
Median 222 10.00 10.60 13.72
SD 0.68 4.15 4.61 4.53
SE 0.06 0.39 0.43 0.42
Minimum 1.31 1 0.01 1.86
Maximum  4.53 15 19.13 21.15
Total N 5075 5075 5075 5075
Mean 2.35 5.89 6.85 9.20
Median 2.09 6.00 6.84 9.21
SD 0.54 3.70 4.25 4.26
SE 0.01 0.05 0.06 0.06
Minimum 1.07 1 0.00 1.69

Maximum  4.56 18 19.13 21.54

AFC denotes age at first calving, NCB denotes number of calves born, PL denotes
productive lifespan, AGE denotes culling age, BG denotes blue group, RG denotes
red group, GG denotes green group, and YG denotes yellow group.

Aberdeen Angus cows is 8.28 years. Szab6 and Dakay (2009)
have determined the longevity to be 8.14 years. Tanida et
al. (1988) have found that the average PL of Angus cows was
4.49 £ 0.13 years, and the possibility of genetic improvement
of the trait is moderate due to the moderate genetic variance.
Calf weaning weight shows a significant positive correlation
(p <0.01) with the age of the cow; increasing the produc-
tive lifespan of cows might increase the weaning weight of
calves. The weaning weight of calves increases continuously
for dams aged 2 to 4 years; however, 6- to 8-year-old cows
had the largest weaned calves (Wellnitz et al., 2022). These
results correspond to the findings of Dédkay et al. (2006) and
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Szab6 and Dédkay (2009), and there was a regression of 1.43
to 1.29 years in the average of the examined genetic groups
(6.9 years).

Cows culled before the age of 5 years cannot fulfill their
biological potential. Their weaned calves do not reach the
peak weight; moreover, the cost of a replacement heifer
is high. Based on the literature, a minimum of five or six
weaned calves is needed for the economic return of a cow
from the point of view of cost-effective production and eco-
nomic sustainability (Boyer et al., 2020). Increasing the lifes-
pan directly improves profitability and reduces costs.

3.4 Culling age (AGE)

Regarding the examined genetic groups, the AGE (period
from birth to culling) differed moderately (Table 3). The av-
erage AGE of the four genetic groups was 9.2 4.3 years.
The lowest AGE was found in the BG, with a value
of 8.444.1 years. The highest was found in the YG at
12.3+4.5 years. The difference between the lowest and
the highest value was 3.9 years. This difference corre-
sponds to the differences between PL and AFC. The differ-
ences between the genetic group AGE values are significant
(p <0.01).

Dékay et al. (2006) have compared this trait for different
beef cattle breeds. The AGE of Aberdeen Angus cows was
11.03. In Hungarian Angus herds, the proportions remaining
in the herd are 68 % at the age of 2 to 4 years and 53 % at the
age of 4 to 6 years (Bailey and Mears, 1990). Based on an
analysis spanning 23 years, the Angus AGE is 6.68. Tanida
et al. (1988), Stewart and Martin (1983) calculated an AGE
of 7.4 + 0.4 based on 12 years of data from 113 Angus cows.
The duration for which cows are kept in the herd does not
reflect well the genetic and biological characteristics of the
herd in all cases; in many cases, this is the decision of the
manager and breeder and is influenced by the management
and the calf production goals. The probability of remaining in
the herd (p =0.05) at 5 years was averaged at 69.41 %, and
calves weaned from cows aged 8 years or older had a higher
total weight than those from 3-year-old dams (Wellnitz et al.,
2022). In addition, the pregnancy rate of cows improved for
8-year-old and older animals, which is one of the most im-
portant parameters for staying in the herd. Based on these
results, the association between genetic groups and AGE re-
flects the factors influencing the performance of breeding an-
imals and staying in the herd.

3.5 Birth weight (BW)

The BW differed slightly in the studied groups (Table 3). The
average BW of the four genetic groups was 29.4 4.3 kg.
The differences between genetic groups based on BW were
significant (p <0.01). The lowest BW was found in the
BG (29.2+4.2kg), and the highest was found in the RG
(31.4 £5.8kg). The difference between the lowest and high-
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Table 3. Distribution of mean values of age at first calving (AFC), number of calves born (NCB), productive lifespan (PL), culling age (AGE),
birth weight (BW), and calf adjusted 205 d weaning weight (WW) and their SD among the four groups identified by structure clustering.

Traits BG RG GG YG Total p
AFC 533140.50 5328 +0.49 a2 404+ 0.57 a2 47 4+ 0.68 2354054 <0.01
NCB d5.3043.59 €581 +£3.32 %6.49 4+ 3.70 a8 85+4.15 589+3.690 <0.01
PL €6.14 £4.13 57444452 57444414 49 80 +4.61 6.85+425 <0.01
AGE c8.44+4.11 %973 4457 b98514.14 41227 44.53 920+£426 <0.01
BW 92923 +4.20 a31.35+5.80 %2925 +3.61 a30.77 +3.81 294+428 <001

WW  €166.57£41.09 2211.104+40.28

5206.12 & 36.90

42125542595 176.90+44.07 <0.01

BG denotes blue group, RG denotes red group, GG denotes green group, and YG denotes yellow group; treatments without the same superscript differ

significantly (p <0.05).

est BW was 2.2kg. In Canada, the BW of Angus calves
was averaged at 34kg and was positively correlated with
post-weaning daily weight gain (Bailey and Mears, 1990).
The average birth weight of Angus heifer calves in Bulgaria
is 31.6 kg (Nikolov and Karamfilov, 2020), and an average
birth weight of 38.38 kg has been reported for five farms in
the Czech Republic (Tomas, 2016). The BW in our study is
slightly lower than that reported in the literature references.

3.6 Calf adjusted 205 d weaning weight (WW)

The WW differed significantly among the examined groups
(Table 3). The average WW of the four genetic groups is
176.9 £ 44.1 kg. The differences between the genetic groups
based on WW are significant (p <0.01). The lowest WW
was found in the BG (166.6 = 41.1 kg), and the highest value
(212.6 £25.9kg) was found in the YG. The difference be-
tween the smallest and the largest weaning weight adjusted to
205d of age was 46.0kg. These results are slightly different
from the results of the previous study in Hungary; namely,
the WW values obtained by us are smaller than the data pre-
viously published by Bene et al. (2013). They have published
WW for Black Angus calves weighing 217 to 224 kg and for
Red Angus calves weighing 210 to 213 kg. The difference
can be explained by the fact that, while the data of our results
are for the entire Angus herd in Hungary, the data of Bene
et al. (2013) came from a single herd from an experimental
farm. Since the weaned calf is the only marketable product
of a beef cow, the WW is closely related to the profitabil-
ity of the beef sector and, thus, its sustainability. According
to some sources, cows give calves with the highest weaning
weight at 6 or 7 years (DeVuyst et al., 2022).

4 Conclusions

The results of this study — according to which there are sig-
nificant differences in terms of the most important reproduc-
tion and longevity traits among different genetic groups of
Angus beef cattle genotyped by DNA microsatellite infor-
mation — call attention to a selection possibility. These find-
ings could be useful in the development of breeding pro-
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grams and may help in making selection decisions, contribut-
ing to more efficient and sustainable breeding strategies for
the breed. Understanding the relationship between the six
traits that significantly influence sustainability and profitabil-
ity and the different types within the Angus breed can help
breeders make more informed decisions. By integrating this
knowledge, breeders can prioritize those Angus types with
the most positive impact on productivity, profitability, en-
vironmental footprint, and sustainability. Further research is
needed to explore the interactions between these types.
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