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Bevezetés

A vilag népességének novekedésével az allattenyésztés jelentésége is fokozodik (SZABO et
al., 2006). A szarvasmarhatenyésztés az ¢lelmiszer-termelés fontos része, hiszen novényekbol
¢s kiilonféle melléktermékekbdl az ember szdmara esszencialis allati fehérjét (hus, tej), ipari
alapanyagot (bdr), illetve hasznos mellékterméket (istallotragya) képez (MAGDA et al., 2001),
de jelentdsége nem korlatozodik kizardlag az arutermelésre. Multifunkcionalis szerepe révén,
hozzéjarul a természeti eréforrasok kihasznalasdhoz, a vidéken €16k foglalkoztatottsagahoz, a

taj valamint az agrokulturalis 6rokségiink fenntartdsahoz is (SZUCS et al., 2018).

A vilag meghataroz6 marhahustermeld valamint —exportér orszagaival (USA, Brazilia, India,
Argentina) ellentétben, Magyarorszagon a vagoémarha-eldallitas csaknem kétharmada
tejtermeld allomanybol szarmazik (selejt tehén, holstein hizobika), és az értékesebb marhahust
termeld hushasznu alloméany csak az egyharmadat adja. Ez a tendencia jellemz6 az Eurodpai
Uni6é valamennyi tagallamara, mely a szarvasmarha-allomany Osszetételével magyarazhato
(POPP et al., 2017).

Az 1. dbra hazank szarvasmarha-allomany valtozasat mutatja be az elmult 20 évben.
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1. abra: A szarvasmarha-allomany valtozasa 2000-2021
Forras: KSH (2021a), sajat szerkesztés

2011-t81 2019-ig folyamatos novekedést mutatott hazank szarvasmarha-allomanya, majd ezt

kovetden az utdbbi 2 évben csokkent, a tehénallomany folyamatos emelkedése mellett. 2021



decemberében 902 ezer egyed volt, melyb6l 420 ezer tehén. Elobbi 31 ezerrel, azaz 3,3%-al
kevesebb, mig utobbi 6 ezerrel gyarapodott a 2020-as évhez viszonyitva. A felvésarolt
vagoémarha (18%-al), a felvasarlasi atlagar (13%-al), és az élomarha exportja (22%-al) is n6tt
az egy évvel korabbi adatokhoz képest. Ennek kovetkezményeként az elmult idészakban

tapasztalt allomanygyarapodas utan csokkenés észlelhetd. (KSH, 2021b).

A szarvasmarhdk kozel 60%-a gazdasagi szervezetek, 40%-a pedig egyéni vallalkozok
tulajdonaban allnak, utdbbi esetében az elmult években folyamatosan nétt a 1étszam, foként a
hashaszntiaké, amely 2010 6ta megduplazodott. 2020-ban a tehenek 49,4%-at a tejhasznu (204
ezer egyed), 45,5%-at a hushaszna (188 ezer egyed), 5,1%-at a kettds hasznositasu (21 ezer
egyed) fajtak adtak (KSH, 2021c). A tejeld allomany tilnyomorészt holstein-friz fajtabol all, a
kettds hasznositast allomanyt pedig elsésorban a magyartarka fajta jelenti. Az Eurdpai Unids
csatlakozast kdveten a hiismarha 1étszam folyamatosan nétt, azonban a fajtak osszetétele igen
valtozatos. A legnagyobb aranyban a limousine (23%) és a charolais (18%) fajta dominal (KSH,
2019). A fajtak Gsszetétele az alabbi abran lathato.
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2. abra: A magyarorszagi szarvasmarha allomany fajtadsszetétele

Forras: KSH (2019), sajat szerkesztés

A husmarhatartasban elkiiloniil a borjut eldallitd anyai vonal és a végtermék-eldallitd apai
vonal. EI6bbi vonal képviseldire jellemzod a jo borjuneveld készség, a jo legeldkészség, a jo

termékenység, az igénytelenség, az ellenallosag, a hosszabb hasznos élettartam, a korai



ivarérés, ¢s a kisebb testsuly. Ilyen fajtak példaul az angus és a hereford. Az apai vonal
megtestesitdi késén érd, nagy testii fajtdk, melyek fOként a novekedési erélyiikben, a
sulygyarapodasukban, takarmdnyhasznositasukban, szinhus kihozatalukban, ¢és egyéb
husmindségi tulajdonsagokban kiemelkedd képességliek. Ide tartozik a limousin, a blonde

d’Aquitaine €s a charolais is.

A charolais fajtat a vildg legeredményesebb husmarhai kozé sorolhatjuk. Széles kort
elterjedését jo alkalmazkodd képességének és kivalo hustermeld képességének koszonheti. A
kiilonb6z6 okologiai adottsagokhoz igazodva szamos tipusa (tenyészt6i, hentes, koztes,
konnytelld és ranch) alakult ki, melyek koziil hazdnkban is tobb jelen van. Gondos tenyésztoi
munka eredményeként az allomany nagyfoku elérehaladésa érhetd el, melynek alapfeltétele az
egyedi tulajdonsagok értékelése. A Kkitlizott tenyészcélnak leginkabb megfelelé egyedeket
tenyésztik tovabb (célparositas), a tenyésztd szdmara kedvezdtlen tulajdonsagu allatokat pedig

kiselejtezik (szelekcio).



1. Célkitiizés

crer

illetve keresztezési partnerként. A hishasznt szarvasmarhak esetében a j6 szaporodasbiologiai
teljesitmény mellett, nagyon fontos a borjineveld-képesség, ugyanis a valasztott borju az agazat
egyetlen terméke. Ebbdl kovetkezik, hogy a valasztasi suly a jovedelmezdséget nagymértékben

meghatarozza. Ezért Iényeges a tulajdonsagok genetikai paramétereinek értékelése.

A tulajdonsagok leirdsa érdekében alakultak ki a kiilonb6z6 tenyészértékbecslési modszerek,
melyek a mai napig folyamatosan fejlédnek, korszertisodnek. Céljuk a tenyészallatok genetikai
képességének, oOrokitoképességének becslése, valamint az egyedek rangsoroldsa. A
tenyészértéket fenotipusos teljesitmények illetve rokonsagi kapcsolatok figyelembevételével
kiilonboz6 modszerekkel szamszerisitjiik. Eleinte az allatok szarmazasa (sziilék, oldalagi
rokonok) alapjan kovetkeztettek a fenotipusos tenyészértékre, azonban ennek megbizhatdsaga
erésen fliggott a rokonsagi foktol. Majd figyelembe vették a sajat teljesitmény eredményeket
is. Végezetiil pedig az ivadékok teljesitményét is bevontak a tenyészértékbecslésbe. A modszer
tovabbi pontositasa végett megalkottak a Legjobb Linearis Torzitatlan Becslést (BLUP), mely

a kornyezeti tényezokkel is szamol.

A tenyészértékbecslési modszerek fejlodése mellett a genetika is robbanasszeri fejlédésnek
indult 1953 utan, amikor Crick és Watson leirtadk a DNS szerkezetét. Ezt kovette tobbek kozott
a PCR technologia kidolgozasa, valamint a DNS megismerését szolgalé mikroszatellit é&s SNP
vizsgalatok. A biotechnologia fejlddésével mar a magzatok varhatod termelését is eldre lehet
jelezni. A nagy ateresztOképességli egynukleotid-polimorfizmus (SNP) genotipizalasi
modszerek bevezetése megnyitotta az utat a genomikai szelekcid megvaldsitasa felé
(MEUWISSEN et al. 2001). A genomikai tenyészértékbecslést ma mar rutinszerien
alkalmazzak szamos allatfajpban az egyedek genomikai tenyészértéke alapjan torténd
rangsorolasara (JAHUEY-MARTINEZ et al., 2020).

A Magyar Charolais Tenyésztok Egyesililete megteremtette annak lehetdségét, hogy a
tenyésztok  kedvezményes aron  genetikai  vizsgalatot  végeztethetnek  allataikon
fillporcmintavétel alkalmazasaval. A Breedplan kdzpontja, az ausztraliali Agricultural Business
Research Institute (ABRI) végzi a tenyészértékek kiszamitasat a Gulyas Torzskonyvezési és
Telepiranyitdsi Rendszer adatai alapjan. A genomvizsgalatok eldnye a pontosabb
tenyészértékek mellett, a letalis gének felderitése, a kvalitativ és kvantitativ értékmérdket
erdsen befolyasold gének keresése, vagy €pp a szarvaltsdgot okoz6 gén(ek) vizsgalata . Az igy

kapott informaciok pedig elésegitik a tenyésztdi dontéseket.
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Dolgozatom témajat azért valasztottam, mert palyakezdd tenyésztoként én is a charolais fajta

mellett koteleztem el magam, és a jovoben nagy haszndt veszem az egyesiilet kinalta

lehetdségeknek.

Kutatasom célja a hazai charolais bikak friss genomikai tenyészérték adatainak feldolgozasa.

Dolgozatomban a kovetkezd kérdésekre kerestem a valaszt:

>

>
>
>

A genomikai tenyészértéket befolyasolja-e a bika sziiletési éve?

A kiilonboz6 értékmérdk eltérnek-e a szarvalt illetve a szarvatlan allatoknal?

Van-e kiilonbség a hazai ¢és a kiilfoldi bikak genomikai tenyészértéke kozott?

A termékenyitési engedély alapjan mutatkozik-e eltérés az egyes bikdk
teljesitményében?

Hogyan valtozik a genomikai tenyészérték a Q204X ¢és az F94L miosztatin gének
jelenlétének hatdsara?

A valos STV eredmények igazoljak-e a genomikai tenyészérték megbizhatosagat?



2. lIrodalmi attekintés

Korabban a kettds hasznositasu allomanyok széles korben elterjedtek voltak, mara azonban
1étszamuk visszaszorult. A tej €s a hus kiilon-kiilon eléallitasa noveli a gazdasdgossagot, ezért
specializalt fajtak, tipusok alakultak ki (SZABO, 2013).

A husmarha fajtak kialakuldsa az eltéré klimatikus adottsdgoknak kdszonhetd. Franciaorszag
¢s Olaszorszag dus flvi legeldin, boséges takarmany mellett a nagytestli szarvasmarha fajtak
(charolais, limousin, blonde d’ Aquitaine) jottek l1étre, mig Nagy-Britania teriiletén kisebb testii
huasmarhat (hereford, aberdeen angus, shorthorn) tenyésztettek ki. A 20. szazadtol beszélhetiink
tudatos tenyésztésrol és fajtakrol. A nagytestii husmarhdk sovany husu egyedeit részesitették
elényben, mig az angolok a faggyusabb hiisa marhakat tenyésztették tovabb (BODO, 2005).
A francia hismarhafajtakat — csakiugy, mint a belga fajtakat - gazdasagosan lehet hizlalni,
hiszen késén faggyusodnak és nagy felnéttkori testtomeggel rendelkeznek. Eppen ezért
keresztezésekben végtermék-eldallitd apai partnerként van nagy jelentdségiik (BODO, 2005).

2.1 A charolais fajta kialakulasa, elterjedése és jellemzése

A charolais fajta Franciaorszagbol a Loire folyd partjardl szarmazik (BODO, 2005). A Jura-
hegység vidéki szarvasmarhajabol fejlodott ki. Felmendi tarkak és izomszegényebbek voltak,
foként husat, de tejét és igaerejét is felhasznaltdk. Utobbit a testnagysdg nodvelésével
fejlesztették, melyre a 18. szazadtol tudatosan szelektaltak. Koraérés végett shorthorn fajtaval
nemesitettek, ezaltal a fehér szin is rogzilt (TOZSER et al., 2003). Azonban a keresztezés
hatdsdra nagyobb mennyiségli faggyt termelddott, mely ellen a 19. szdzad kozepétdl
eredményesen szelektaltak (VATTAMANY, 2005). Egyes elméletek alapjan azonban a ,,fehér
marhat” a rémaiak hagytak hatra megszallasuk utan (DOMOKOS — TOZSER, 2015). A szazad
végére 2 torzskonyvezési szervezet is 1étrejott: 1864-ben eldszor Neversben, majd 1887-ben
Charollesben, melyek 1919-ben egyesiiltek. A kozpontot Neversben alakitottak ki, a fajta
névadoja pedig Charolles lett (TOZSER et al., 2003), melyet Claude Mathieu nevezett el
(DOMOKOS — TOZSER, 2015). 1952-t8] termelésellenérzés is mikodik. Ekkor mar a
hustermelése kapott nagyobb hangsulyt (VATTAMANY, 2005). Az 1970-es évektél az anyai
tulajdonsagok javitasara torekedtek, melynek eredményeként javult a koraérés, csokkent a

nehézellés és nétt a valasztott borjak szama, a novekedési erély rovasa nélkiil (SZABO, 2013).

A charolais Franciaorszag legnagyobb létszamban eléforduld szarvasmarhafajtaja (SZABO et
al., 2006). Vilagszintii elterjedését jelzi, hogy csaknem 80 orszagban létezik tenyészt6i
egyesiilete. (DOMOKOS, 2000). Franciaorszagbol elészor Mexikoba exportaltak ki a charolais



szarvasmarhafajtat 1930-ban a hustermelése miatt, €s els6sorban a testtomegre végezték a
szelekciot. Elsddleges céljuk volt, hogy a teststulyt az ellési problémak novekedése nélkiil
noveljék, ezért a tenyésztok az alacsony sziiletési sulyll és nagy valasztasi sulyu allatokat
valasztottak ki tovabb tenyésztésre. Az allatok szelektalasakor mas tulajdonsagokat, példaul a
herezacskd korméretet €s a testalkatot is figyelembe vették a jobb termelési szint elérése
érdekében (JAHUEY-MARTINEZ et al., 2019). A fajta Mexikobol keriilt az USA-ba 1936-
ban, majd onnan Kanadéaba 1955-ben (HENWOOD — CARRUTHERS, 1986). Hazankban 1971
Ota zajlik fajtatiszta tenyésztése. 1992-ben pedig 1étrejott a Magyar Charolais Tenyésztok
Egyesiilete (TAKACS, 2007). A magyar tenyésztési program foleg az elléslefolyasra valamint
a reprodukcios tulajdonsagra 6sszpontosit, a silygyarapodasi értékmérok, illetve a hismindségi

paraméterek fejlesztése mellett (MCTE, 2021).

A charolais tejfolsarga szinii, nagy ramaju és erGs csontozatli nagytestli szarvasmarha. A
tehenek kifejlettkori tomege 600-850 kg, mig a bikaké 900-1200 kg kozott van (SZABO et al.,
2006). TOZSER et al., (2001) a kifejlett tehenek él6sulyat 668 kg-nak mérték. A bikak kiallitasi
kondiciojukban 1400 kg folotti testtomeggel rendelkeznek (BODO, 2005). A tehenek atlagos
marmagassaga 137 cm-re teheté (BENE et al., 2007). Egyes bikak marmagassaga elérheti akar
al170 cm-tis (MEILLER — VANNIER, 1994). Megallapitottak, hogy a testméretek és a testsuly
kozott kdzepes, valamint szoros pozitiv korrelacié van (BENE et al., 2005). A charolais mély
mellkassal, hosszu, széles torzzsel rendelkezik, mely nagy mennyiségli izomtomeg
megtartasara képes. Labai szilardak, hata egyenes és jol izmolt. Fara mélyre huzodo, kerek.
Feje rovid, homloka és szutyka széles. Bore finom és rugalmas (MEILLER — VANNIER,
1994). Megjelenhetnek talizmolt egyedek is, melyek napjainkban kedvezdtlen megitélésiiek
(HORN et al., 1995).

A fajtara jellemz6, hogy késén érik, az iisz6k 18-20 honaposan vehetdk tenyésztésbe (SZABO
et al., 2006). TOZSER et al., (2003) megallapitasai szerint az extenziven tartott charolais
iiszoket 2 éves korukban termékenyitik. A korai tenyésztésbe vétel ugyanis befolyasolja az
egyed hasznos élettartalmat. ZSUPPAN et al., (2009) els6ként szamoltak be a magyar
allomanyra jellemzd atlagos els6 ellési életkorrol, mely 2,76 volt, az atlagos teljes élettartam
pedig 8,41 év. A két ellés kozti idot befolyasolja az elléskori teststly és a kondicio, valamint az
els6 ivarzas ideje is. A nagyobb teststly, a jobb kondicio, és a korai ivarérés csokkentik a két
ellés kozti idét (MIALON et al., 2000). PHOCAST — SAPA (2016) kutatasabol kideriil, hogy
a nagy testsulyra tortént szelekcid nincs negativ hatdssal az anyai tulajdonsagokra, valamint a

reprodukciora sem.



SZABO et al., (2006) szerint az elléslefolyasuk gyakran komplikaciokkal jarhat, azonban ma
mar vannak konnyt ellésre szelektalt vonalak is. MESZAROS (2005) felhivta a figyelmet a
borju homlokanak és csipdjének szélességére, melyek elléskor nehézséget okozhatnak. Habar
e tulajdonsag Orokolhetdsége alacsony, a bikak szelektalasa soran figyelembe veszik a
kozvetlen és kozvetett elléslefolyast is (DOMOKOS, 2000). ERIKSSON et al., (2004a) a svéd
charolais szarvasmarhdk hasitott test sulydnak és a nehézellés kozotti dsszefliggést vizsgaltak,
ahol pozitiv gyenge korrelaciot tapasztaltak (0,12-0,4). Megallapitottak, hogy a svédorszagi
charolais tisz6k 6%-a nehezen ellik (ERIKSSON et al., 2004b).

Ivartél fiiggden 40-42 kg-os a sziiletési stily (MESZAROS, 2005). Ez pozitiv korrelacioban van
a novekedési eréllyel, az izomzattal, és a hasitott test sulyaval (ERIKSSON et al., 2004a),
valamint a vemhességi idével (CROWLEY, 1965) de szoros negativ Osszefiiggést mutat az
elléslefolyassal (MUJIBI — CREWS, 2009). Novekedési erélyiik nagy, napi 1,3-1,6 kg-0s
sulygyarapodas jellemz6, de eléfordul a 2 kg/nap-0s is. A 205 napra korrigalt valasztasi stly
bikak esetében 270-320 kg, iisz6knél pedig 235-285 kg kozott mozog (DOMOKOS, 2000),
mely fligg az ellés idejétél — a decembertdl aprilisig sziiletett borjak valasztasi sulya tobb
(KALM et al., 1978). Emellett befolyasolja az anya t6gybimbo alakulasa is, ugyanis az a tehén,
melynek nincs egy kedvezd allasa bimboja sem kisebb borjut nevel (VERTSENE et al., 2008).

Vagoértékiik kivalo. TOZSER et al., (2003) 61,32 vagasi szazalékrol szamolt be. Azonban az
ivar befolyasolhatja ezt, ugyanis HOLLO et al., (2005) 63,97% valamint 57,12% huskihozatalt
mértek bikak és tinok esetében. MESZAROS (2005) szerint nem ritka a 70%-os vagasi szazalék
sem, hiszen a charolais sovany-hustermelésben vilagelsé (VATTAMANY, 2005). TOZSER et
al., (2004) a charolais bikak (86,4 cm?) és iisz6k (80,2 cm?) rostélyos teriilete kozott nem talalt
szignifikans eltérést. A charolais tinok hossz{i hatizom teriilete 80,98+9,67 cm?volt (TOZSER
et al., 2005). TOZSER et al., (2009) szerint a charolais bikak rostélyos teriilete 94,12 cm?, a
fartajék bor alatti faggyuvastagsaga pedig 0,817 cm volt. El6bbit az ivar, utobbit pedig az
életkor befolyasolja a legjobban (POLGAR et al., 2020).

A j6 mindségli marhahus eldallitdsdhoz elengedhetetlen a charolais fajta hasznalata
keresztezésben vagy fajtatisztan, ugyanis roviditi a hizlalasi idot, noveli a hizlalasi végsulyt

valamint javitja a szinhtistermelést is (VATTAMANY, 2005).

Vérmérsekletét tekintve kiemelendd, hogy a fias tehén és a tenyészbika is konnyen kezelhetd,
nyugodt természetii (MESZAROS, 2005). SZENTLELEKI et al., (2009) az aubrac és a
charolais valasztott borjak temperamentumdr6l szamoltak be. Elemzésiikben a charolais
valasztasi borjak nyugtalanabbak voltak, az aubrackal szemben. Valamint szignifikans
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kiilonbséget talaltak a temperamentum és a vélasztasi suly kozott. K-NE SZENTLELEKI et al.,
(2018) vizsgalataban az aubrac borjuk ingerlékenyebbek voltak, mint a charolais tarsaik.
Azonban az ivar nem volt hatdssal a valasztasi borjak viselkedésére. Egy masik kisérletben az
anyatehenek vérmérsékletét pontoztak az ellést kovetd 3. napon, a gondozo-borji kontaktusa
soran. Megallapitottak, hogy a tehenek borjaikat figyelemmel kisérték, de semmilyen tdmado
szandékot nem mutattak (V-NE ZANDOKI et al., 2009). A tenyészbika-jeldltek esetében
SZENTLELEKI et al., kijelentették, hogy a szarvaltsig nem befolyasolja az egyedek
vérmérsekletét (2005).

TOZSER et al., (2003) megfogalmazasa alapjan a tipus a hasonl6 kiillemfi és élettani sajatsagu
egyedeket jelenti, melyek szinte azonos termelési céllal rendelkeznek. A charolais fajtanak 5
tipusat kiilonithetjiik el. A hentes tipusu charolais bikait els6sorban keresztezésekben
hasznaljdk, ugyanis alacsonyabbak, de robosztusabb felépitésliek, kifejezett izomzattal
rendelkeznek (VATTAMANY, 2005). Azonban gyakoriva véltak a nehézellések, ezért tudatos
szelekcid utjan kitenyésztették a tenyésztéi tipust (TOZSER et al., 2003). Ezen egyedek
magasabbak, nagytomegli izomzattal rendelkeznek, altalaban késon érnek és nagyobb
végsilyra hizlalhatok. Széles medencéjiik miatt viszonylag konnyen ellenek (VATTAMANY,
2005). A végletek elkeriilése végett kialakitottak a koztes tipust, mely a tenyészt6i és hentes
tipus kozotti atmenetet jelenti (TOZSER et al., 2003).

A negyedik tipus, a ranch tipus, Amerikaban jott 1étre. Jellemzben hosszu, de kevésbé széles,
kisebb izomzattal rendelkezd egyedek sorolhatéak ide. A legextenzivebb tartashoz is
alkalmazkodnak, rendszerint konnyen ellenek (VATTAMANY, 2005). A kisebb egyedek
korabban vehetok tenyésztésbe is. Az USA-ban rendszerint 15 honaposan termékenyitik az
iisz6ket (DOMOKOS, 2010). Szamos szarvatlan egyed is el6fordul az allomanyban, de fontos
megjegyezni, hogy a szarvatlansag nem feltétlen velejaroja a ranch tipusnak, féleg nem a
gyengébb izmoltsagnak (DOMOKOS — TOZSER, 2015). Manapsag a szarvatlansag elsdsorban
a vevok, ezaltal a tenyé€sztOk altal is kivanatosnak vélt tulajdonsag, mely nem egyenld az allat
teljesitményével, mégis magasabb arat jelent. A tulajdonsagot két gén befolyasolja. A
szarvatlansdg domindns a szarvaltsdggal szemben, tehat PP és Pp egyedek is fenotipusosan
szarvatlanok lesznek, mig a pp egyedek szarvaltak. Természetesen az egyedek szarvtalanitisa
is lehetséges, am ez folyamatos és pontos munkavégzést kovetel (BALIKA, 2010). A szarv

alakjat, méretét tovabbi gének hatarozzak meg (HORN et al., 1995).
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A konnytielld tipus kialakuldsa 1970-ben kezdddott Franciaorszagban tudatos szelekcios
programmal. A cél, az ellési nehézségek minimalizéldsa volt a rdma és az izmoltsag

megbrzésével (DOMOKOS — TOZSER, 2015).

Az izomhipertrofia régdta kozismert néhany hushasznu szarvasmarha fajtaban. El6szor a 19.
szédzad elején egy angol tenyésztd szamolt be réla. A culard jelleg egyiitt jar az értékes
husrészek megndvekedett hanyadaval (az izomrostok szdménak és méretének ndvekedése
végett), viszont az ellési problémakkal, és csokkentett fertilitassal is (VERESS — BAKOS,
2009; KISACOVA et al., 2009). Azonban a kettds izomzatt fenotipusra heterozigota borjak
sziiletéskor kiss¢ nehezebbek, de az elléslefolydsuk hasonld a nem hordozo borjakéhoz
(CASAS et al., 1998). VARGA et al., 1997-ben megallapitottak a 2. kromoszéman talalhato
egyetlen felelds nagyhatasu gént, melyet MCPHERRON et al., mutattak ki (1997). Az izomzat
novekedését rogzitdé miosztatin gén elégtelen mitkodése okozza a dupla farasagot. Eddig hat
mutacioja ismert, melyek eltérd gyakorisdggal vannak jelen a  hiperizmolt
szarvasmarhafajtdkban. Ezen kiviil néhany kisebb hatast gén is befolyasolja az izmoltsagot

(VERESS — BAKOS, 2009).

A charolais fajta a Q204X miosztatin mutacié okozta dupla izomzatu fenotipus hordozoja
(JAHUEY-MARTINEZ et al., 2019). KISACOVA et al., (2009) a magyar charolais dlloméany
100 egyedének vizsgalatarol szamoltak be. Az egyedek 10%-a heterozigotan hordozta az
emlitett mutaciét. Franciaorszagban ez az arany 9%-0s (LEVEZIEL et al., 2006). A Q204X
pozitiv 0sszefiiggésbe hozhato a hasitott féltest sulyaval, faggyusodasaval és a testalkattal is
(PURFIELD et al., 2019). A legtobb tanulmany alatamasztja, hogy az allél heterozigota
jelenléte viszonylag nagy hatassal van a hasitott test jellemzéire (ALLAIS et al., 2010) anélkiil,
hogy negativan befolyasolna a termékenységet (ARTHUR, 1995). CUSHMAN et al., (2015)
tobb hushasznu fajtan (koztikk a charolais szarvasmarhan is) végeztek kutatast, mely soran
megallapitottak, hogy az F94L miosztatin polimorfizmus &sszefliggésbe hozhatod az ivarérés
kezdetének késésével. Ez azonban nem eredményezte az ellési nap ndvekedését vagy a
vemhességi arany csokkenését az elsé tenyészidészakban. VANKAN et al., szerint az F94L
mutacid mas miosztatin mutaciokkal ellentétben nem jar egyiitt csokkent termékenységgel €s

nehézelléssel (2010).
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2.2 A hagyomanyos és genomikai tenyészértékbecslés lényege, szerepe a

szarvasmarhatenyésztésben

Tenyésztés, vagy nemesités soran az egyedek genetikai képességeinek nemzedékrol
nemzedékre torténd fejlodésére, valtozasara irdnyuld tevékenységek Osszességét értjiik
(SZABO et al., 2006). A héziasitas 6ta a szarvasmarhak szamos kereskedelmi szempontbol
fontos tulajdonsagban, tobbek kozott az alkalmazkodasban, a kiillemi tulajdonsagokban és a
termelés tekintetében jelentds genetikai javulast értek el. Az intenziv szelekcidos nyomadsra
valaszul a szarvasmarha genomja a funkciondlis genetikai varidnsok mogottes régidiban
valtozasokon ment keresztiil (RANDHAWA et al., 2016). Szelekcié soran azon egyedeket
valasztjuk ki tovabbtenyésztésre, amelyek a tenyészcéloknak legjobban megfelelnek (MAGDA
etal., 2001). A hatékony szelekcio az allatok dsszehasonlitasan és a kozottiik 1évé kiillonbségek
felmérésén alapul. Az allatok genetikai tulajdonsagait kell értékelni annak érdekében, hogy az
allomanyunkat szelekcioval javithassuk (TOROK — DOMOKOS, 2012). A tenyészértékek
szelekcids eszkozként vald hasznalata hatékony a genetikai fejlodés elérésében (PARRA-

BRACAMONTE et al., 2016).

Tenyészértékbecslés sordn az egyedek varhatd orokitOképességét eldrejelezziik, amely a
kornyezeti hatasokkal egyiitt az ivadékok fenotipusaért felelés (SZABO et al., 2006). A
korszeri szarvasmarhatenyésztésben - az optimalis genetikai elérehaladas érdekében -
nélkiilozhetetlen a tenyészallatok tenyészértékbecslése, mely az egyed genotipusanak
szamszerd értéke a populacidatlaghoz viszonyitva (HOLLO et al., 2011). SZABO et al., szerint
a tenyészérték egy viszonylagos szam, hiszen fiigg az adott populacid atlagatol és a (piaci

igényekhez igazodott) tenyészcélban meghatarozott tulajdonsagoktol is (2011a).

Megkiilonboztetiink altalanos és kiilonleges tenyészértéket. Altalanos tenyészértéket kapunk,
ha nagyszamu populacioban véletlenszerii parositast végziink, és az ivadékokat szelekcid nélkiil
vizsgaljuk. Ekkor a tenyészértéket egy adott tulajdonsagért felelds gének additiv hatasainak
atlageredménye hatdrozza meg. A dominancia ¢és episztatikus génhatisok mértéke
elhanyagolando, ugyanis pozitiv és negativ irdnyban kiegyenlitik egymast. Az additiv génhatés
fenotipusban jol kifejezdik és nagy eséllyel ismétlddik (SZABO et al., 2011b). A specialis
tenyészérték esetén az egyedet a populacid meghatarozott egyedeihez parositjuk, €s az igy
1étrejott ivadékok teljesitményét értékeljiik. Ebben az esetben az additiv, dominans, illetve
episztatikus génhatasok a meghatarozok, azonban fenotipusos ismétlddése kis valdszintiségii

(BODO et al., 2004).
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A tulajdonsagok kozotti genetikai kapcsolat (mely lehet erds vagy gyenge, illetve pozitiv vagy
negativ is) lehetdvé teszi azon tulajdonsagok tenyészértékének meghatarozasat is melyre nincs,
vagy koltséges az adatfelvételezés (TOROK — DOMOKOS, 2012). A becslés torténhet egyedi-
, oldalagi rokonok- vagy ivadékok teljesitménye alapjan. (SZABO et al., 2006). A
tenyészértékek figyelembe vétele a hazai husmarha tenyésztés soran csak a tenyészutanpoétlas
szaporitdbanyag kivalasztasara korlatozodik, az egyéb tenyésztéi dontések sordn még nem

hangsulyosak (DOMOKOS et al., 2009).

Az allattenyésztésben a diszciplinas felfedezések és a hasznalatukhoz kotddo lehetdségek
hamar megjelennek, és a klasszikus tenyésztési és tenyészértékbecslési sémakat néhany év alatt
merében megvaltoztatjak, melyhez korabban évtizedekre volt sziikség. Az attorés akkor
valésult meg, amikor a DNS nukleotidpar szintig megismerhetdvé valt. Ezt kovetden a fejlédés
exponencialis mértékben felgyorsult. 2009-ben a szarvasmarha és a 16, 2012-ben pedig a sertés
genomszekvendldsa tortént. Méara mar tobb szdz faj, fajta genomazonositdsa megvalosult,
koztiik szamos gazdasagi haszondllat, illetve veszélyeztetett, vagy kutatasi célbdl vizsgalt

allatok is (BOGNAR, 2013).

Az allattenyésztés az elmult évtizedek egyik legjelentdsebb valtozasaval - a genomikai
szelekcid bevezetésével - néz szembe (CALUS, 2010). Ennek alapjat, a genomikai
tenyészértékbecslést (GTEB) ma mér rutinszertien alkalmazzak szamos allatfajban az egyedek
genomikai tenyészértéke (GTE) alapjan torténd rangsorolasara JAHUEY-MARTINEZ et al.,
2020). Megfeleld szamu vizsgalatot és statisztikai elemzést kovetden, a laboratoriumok mar
csak bizonyos szamu nukleotidpar valtozasra vonatkoz6 teszteket végeznek el. Ezeket a
mutaciokat Single Nucleotid Polimorfizmusnak, azaz SNP-nek nevezziik (BOGNAR, 2013). A
nagy ateresztOképességli egynukleotid-polimorfizmus (SNP) genotipizalasi moddszerek
bevezetése megnyitotta az utat a genomikai szelekcio megvalositasa felé (MEUWISSEN et al.
2001). Az SNP paneleket hasznalo legujabb genomikai vizsgalatok a mennyiségi tulajdonsagi
16kuszok (QTL) megtalalasara Gsszpontositanak (JAHUEY-MARTINEZ et al., 2019). A
szarvasmarhdk esetében az egyes allatok SNP-profiljait egy kis mlianyag chip segitségével
vizsgaljak, amely a genomban elszortan elhelyezkedé akar 50 000 SNP-t is diagnosztizal
(SEIDEL, 2010). Ezen chipek elérhet6 aron beszerezhetdk, és rendkiviil gyorsan kimutatjak az
eredményt. Valdjaban a ,bead chip” egy specialisan kezelt targylemezhez hasonlithato,
amelyen az apro gyongyok felszinén meghatarozott DNS, RNS szakaszokkal reakcioba 1€p0,
rovid oligonukleotid lancolatok vannak (BOGNAR, 2013). Az alapelv az, hogy a nagy marker-

stirliség miatt minden egyes mennyiségi tulajdonsagi 1okusz (QTL) legalabb egy kozeli
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markerrel kapcsolati egyensulyban (LD) van. Az eljaras soran ismert fenotipusu és genotipusu
allatokbol allo referenciapopulaciot allitanak 6ssze a markerhatasok becsléséhez. Ezt kvetden

a fiatal egyedek tenyészértékei akar 0,85-0s pontossaggal is megjosolhatok (CALUS, 2010).

Szamos tanulmany kimutatta, hogy a genomikai szelekcio 1ényegesen pontosabb, mint a fiatal
allatok hagyomanyos szelekcidja, kiillonosen az alacsony oroklodoképességii tulajdonsagok
esetében (MEUWISSEN et al. 2001). A nagy ateresztOképességli genotipizalasi technikak
gyors fejlodésével és koltségesokkenésével az allattenyésztésben a genomikai szelekcid
varhatoan fontos eszkozz¢ valik a fiatal allatok, az alacsony 6roklodoképességi tulajdonsagok
és a nehezen mérhetd tulajdonsagok szelekcidjaban (SARGOLZAEI et al., 2009; SZABO et
al., 2017). A jovoben a tenyészallatjeloltek genomvizsgalat nélkiil nehezen lesznek eladhatoak
(SZABO et al., 2017). SEIDEL (2010) szerint az embriok biopszias vizsgalata és SNP-
elemzéssel torténd szlirése nagymértékben noveli e technologia értékét, a generédcios

intervallumok minimalizalasaval.

A tejeld szarvasmarhak szamos tulajdonsaga esetében a genetikai javulas mértéke csaknem
megduplazhatod, ha a genetikai értékelés jelenlegi modszerein kiviil SNP-informéciokat is
hasznalnak (SEIDEL, 2010). A genomikai tenyészértékbecslés a hiismarhak esetében joval
bonyolultabb, mint a tejhasznositastiak esetében. Alkalmazasa a vilagfajtak esetében ma mar
gyakorlat, de csak néhany tulajdonsagra terjed ki (SZABO et al., 2017). MOKRY et al., (2013)
szerint a GTEB jelentésége a husmindség javitasaban is megmutatkozik. Ez a tulajdonsag
szamos értékmérdt magaba foglal, melyek mindegyike figyelmet igényel az allattenyésztoktol.
A hatszalonna vastagsaganak hagyomanyos szelekcidos modszerekkel torténd javitasa kihivast
jelentett az alacsony 6rokolhetdség miatt. Ezért a tulajdonsdghoz kapcsolodd egynukleotid-
polimorfizmusok (SNP-k) azonositasara szolgal6 (1j modszerek alkalmazasa fontos stratégiat

jelent a hasitott test és a husmindség genetikai javitdsa szempontjabol.

A természetes szelekci6 hatasanak azonositasa az allando genetikai variacido mintazataibol mar
régota érdekli a populdcidogenetikai kozdsséget. Szamos fajra vonatkozd nagyszamu
egynukleotid-polimorfizmus (SNP) adathalmazok és a nagy ateresztOképességli SNP-
genotipizalasi modszerek elérhetéségének koszonhetden ma mar lehetségesek a szelekcios

hulldmok kimutatéséra irdnyulo teljes genomikai felmérések (ROCHA et al., 2014).
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2.3 A genomikai tenyészérték megbizhatosaga

A genomikai szelekcio sikeres alkalmazasa a becsiilt genomikai tenyészértékek pontossagatol
figg, amelyet WANG et al., (2014) szerint leginkabb a becslési modszer hataroz meg. A Bayes-
tipust és a BLUP-tipust modszerek a két f6 modszer, amelyeket széles korben tanulmanyoznak

és hasznalnak.

SARGOLZAEI et al., (2009) a linearis becslési modszerek koziil, a G-BLUP és az R-BLUP
Osszehasonlitasat mutattdk be genomikai tenyészértékbecslés szempontjabol. A G-BLUP-ot
nagyon iddigényesnek talaltdk. Azonban nagy szamu allat esetében még mindig hatékonyan
becsiilhetd genomtenyészérték az R-BLUP segitségével. Kovetkeztetésként megfogalmaztak,
hogy a GTEB jelenleg (2009) linearis modellre korlatozodik, de a jov6ben kiterjesztik

nemlinearis modellekre (BayesA, Bayes B) is.

WANG et al., (2014) a Bayes-, valamint a BLUP- mddszerek hatékonysagat mutattak be. A
szimulalt és valds adatokbol szarmazd eredmények azt mutattak, hogy a Bayes-modszerek
pontossaga nagyobb, mint a BLUP-moédszereké, kiilonosen azon tulajdonsagok esetében,
amelyeket nagy hatdsi QTL befolydsol. Azonban a Bayes-moddszerek elmélete és szamitasa
viszonylag bonyolult, igy a gyakorlatban vald alkalmazasuk kevésbé elterjedt, mint a BLUP-
modszereké. Viszont a gyors algoritmusok fejlesztésével és a szamitdgépes hardverek
javulasaval a Bayes-modszerek szdmitasi probléméja varhatéan megoldddik. Ezenkiviil a
tulajdonsagok genetikai felépitésének tovabbi tanulmanyozasa pontosabb eldzetes
informaciokkal fogja ellatni a Bayes-modszereket, ami a genomikai tenyészértékek pontossaga
terén jelentkez6 eldnyiiket még inkabb elétérbe helyezi. Ezért WANG et al., (2014) szerint a

Bayes-mddszerek alkalmazasa szélesebb korti lesz.

SUN et al, (2011) a genomikai tenyészértékbecsléshez hasznalt Bayes modszerek
pontossagarol szamoltak be. Ebben a tanulményban a BayesA ¢és BayesB modszerek
modositasat (BayesCn) is alkalmaztak. Eredményiik szerint a poligén hatasok nélkiili BayesCn
modszer bizonyult a legjobb modszernek, mivel a legnagyobb pontossaggal és a legkisebb

torzitassal rendelkezett.

A genomikai eldrejelzések pontossdga erdsen fiigg a referenciapopulaciok jellemzditdl, mint
példaul az allatok szdma, a markerek szama €s a rogzitett fenotipus oroklddoképessége. Egy
masik fontos tényezd a referenciapopulacidban 1évd allatok és az értékelt allatok kozotti

kapcsolat (CALUS, 2010).
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CHEN et al., (2013) angus ¢és charolais tindk takarmanyértékesitésére (RFI) vonatkozo
genomikai tenyészértékbecslés pontossagat vizsgaltak fajtan beliil, fajtak kozott, valamint a két
fajta adatainak 0sszevondsaval az [llumina Bovine SNP50 Beadchip segitségével. Eredményeik
akkor voltak a legpontosabbak, amikor fajtan beliill végezték a becslést. Azonban
megallapitottak, hogy a két fajtdbol szdrmazd adatok Osszevonasa ndvelte a becslés

pontossagat.

CHEN et al., (2015) az Illlumina BovineSNP50 Beadchip-en genomikai tenyészértékek
elérejelzésének pontossagat vizsgaltak angus és charolais tinokon. A kutatas soran arra
kovetkeztettek, hogy a genetikai kapcsolat vagy rokonsag nagy hatdssal van a genomikai
tenyészértékek elorejelzésének pontossidgara az ebben a vizsgélatban hasznalt markerpanel

strtisége mellett.

A referenciapopulacion kiviil a markersiiriiség is befolyasold lehet. GUNIA et al., (2014) a
francia husmarhafajtak genomikai értékelésének kidolgozasat, valamint a kiilonb6z6 genomikai
szelekcios stratégidk eldrejelzésének pontossaganak és torzitasanak értékelését ismertették. Egy
2682 charolais bikabol és tehénbdl allo, nagy stiriségli SNP panellel (777K SNP) genotipizalt
referenciapopulacié alapjan tesztelték a kiilonb6z0 marker siiriségek (50K versus 777K)
hatasat a becslés pontossagara. Megallapitottak, hogy a markerek stirtiségének 50K-rol 777K-

ra torténd novelésekor nem volt megfigyelhetd pontossagnovekedés.

Megallapithatd tehat, hogy a becslés megbizhatosaga nagymértékben fligg a referenciaként
hasznalt populacid egyedeinek szamatol. Azonban egy bizonyos nagysagrend utan mar nem éri
meg tovabb novelni a referencia populdcio létszamat. A tenyészértékbecslés pontossagahoz
nélkiilozhetetlen a fenotipusos termelések €s a genetikai tulajdonsagok egyiittes ismerete, mely
a hagyomanyos ivadékteljesitmény-vizsgalat  elvégzésével valdsithatd meg a
legmegbizhatobban. Ehhez sziikségeltetik a legnagyobb beruhdzas és a legtobb idd. Az ITV
mégis kikeriilhetetlen, ugyanis a referencia adatbazis gyorsan erodalodik az egymast kovetd

generaciok fejlddésének hatasara (BOGNAR, 2013; SZABO et al., 2017).

SZABO et al., (2017) szerint Magyarorszagon nincs lehetéségiink a tenyésztett hismarhafajtak
egyikében sem 0nalld referencia populaciot 1étrehozni, éppenezért fontos lenne a nemzetkozi
egylittmikodes, illetve a tobb orszagra kiterjedd referencia populacid 1étrehozéasa, hogy a

genomtenyészeérték becslés megbizhatdsaga novekedjen.

A hagyoméanyos ¢és a genomikai tenyészértékbecslés Osszehasonlitdsdt szamos tanulmany

vizsgalta. MUIR (2007) a genomikai tenyészértékek eldrejelzésének pontossagat és az ez
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alapjan torténd szelekciot a hagyomanyos legjobb linedris torzitatlan eldrejelzéssel (BLUP)
Osszehasonlitva szdmos alternativa esetében vizsgéltak, beleértve az alacsony orokletességet, a
referencia egyedek szamat, a markersiiriséget, a kezdeti eloszlasokat ¢és az effektiv
populécioméretet. A genomikai tenyészértékbecslés az alacsony Oroklodoképességi
tulajdonsagok esetében kitlinben teljesitett. Azonban MUIR (2007) szerint a szelekcié gyorsan
csOkkenti a genomtenyészértékbecslés pontossagat. A klasszikus BLUP szelekcié minden
vizsgalt esetben meghaladta a GTEB szelekcidval elérhetét. A GTEB még igy is elényt
jelenthet a hagyomanyos BLUP-hoz képest az ivarhoz kotott tulajdonsagok, a dragan mérhetd
tulajdonsagok vagy a csak rokonokon mérhetd tulajdonsagok esetében. Eppenezért MUIR

(2007) egy kombinalt megkozelitést javasolt, amely mindkét modszertan eldnyeit kihasznalja.

JAHUEY-MARTINEZ et al, 2020-ban publikalt tanulményaban a mexikoi charolais
alloméanyon végzett genomtenyészértékbecslés pontossagat vizsgaltak a sziiletési és valasztasi
sulyokra vonatkozéan. Osszesen 823 allatot vizsgéaltak 77000 SNP segitségével. Eredményeik
azt mutatjak, hogy a genom alapu tenyészértékbecslés a BLUP-hoz hasonl6 pontossaggal bir
az emlitett tulajdonsadgokra vonatkozodan. Illetve, felhivtdk a figyelmet a referenciapopulécio

méretének és Osszetételének fontossagara is.

ROCHA et al., (2014) a kimutatott dsi allélok megbizhatosagat vizsgalta. Az altaluk becsiilt 6si
allélok 97%-ban megegyeztek a BovineSNP50 BeadChip SNP-k genotipizalasaval kimutatott

Osi allélokkal, vagyis az azonositas megbizhatonak tekinthetd.

2.4 A genomikai tenyészértékbecslés a charolais fajtanal

A charolais szarvasmarha esetében RANDHAWA et al., (2016) 17 kromoszéman 28 genomi
régiot hataroztak meg. JAHUEY-MARTINEZ et al, (2019) a mexikéi charolais
torzskonyvezett allat genotipusadatait vizsgaltdk. A kutatds célja az volt, hogy a charolais
szarvasmarhanal az iHS mddszertan felhasznéaldsaval azonositsak a szelekcio alatt 4ll6 genomi
régiokat. A 4. kromoszoéman 2 régidt azonositottak, melyek 21 gént tartalmaznak és az atlagos
napi sulygyarapodassal, a testmélységgel, a két ellés kozti idovel, a tejeld jelleggel, a
labszerkezettel, a farszélességgel, a ramaval, és az erdsséggel fiiggnek Ossze. Az 5.
kromoszoman 5 régiot talaltak, ahol 66 QTL-t hoztak kapcsolatba a testmélységgel, az ellés
lefolyéssal, az ilisz6k vemhességi aranyaval, a faggylvastagsiggal a 12. bordanal, a
labszerkezettel, a l1aballassal, a koromszoggel, a vemhesség hosszéaval, az intramuszkularis
zsirral, a hosszu hasznos élettartammal, a hosszi hatizommal, a marvanyossagi pontszdmmal,

a ramaval, és a holtellések aranyaval. A 6. kromoszoman 7 régoban Osszesen 106 QTL-t
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azonositottak, melyek az atlagos napi sulygyarapodast, az egyéves kori teststulyt, az ellés
lefolyasat, a hasitott test sulyat, a testalkatot, a szarazanyagfelvételt, a faggytivastagsagot a 12.
bordéanal, és a szinhuskihozatalt hatarozzak meg. Végezetiil a 14. kromoszéman 7 régiot, 104
QTL-t és 10 gént vizsgaltak, melyek foként az elsé elléskor varhaté életkorral, az ivarérettség
koraval, a sulygyarapodassal, az elléslefolyassal, a hasitott test sulyaval, az involucids iddvel,
a szinhustermeléssel, a takarmanyfelvétellel, a herezacskdé kormérettel, és a bor alatti
faggyuvastagsadggal hoznak Osszefiiggésbe. Ezek a genomi régiok és a hozzajuk kapcsolodo
gének alapul szolgalhatnak a haplotipus-asszociacids vizsgalatokhoz ¢és a ndvekedési

tulajdonsagokkal kapcsolatos okozo gének azonositasahoz.

DE LA ROSA REYNA etal., (2010) az IGF1 nagyhatast gén és a névekedési erély kapcsolatat
vizsgaltdk a mexikoi charolais és beefmaster szarvasmarhafajtadk esetében. Szignifikdns
kapcsolatot talaltak a valasztas el6tti sulygyarapodas, a valasztasi stly €s a 210 napra korrigalt

vélasztasi suly, valamint az IGF1 gén kozott.
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3. Anyagok és modszerek

Dolgozatomban charolais bikak genomikai tenyészértékbecslésének eredményeit vizsgaltam és
értekeltem. Adataim a magyarorszagi torzsallatoktol szdrmaznak. A tenyészértékeket az
ausztraliai Agricultural Business Research Institute (ABRI) szamitotta ki. Az adatokat a

Magyar Charolais Tenyésztok Egyesiilete bocsajtotta rendelkezésemre.

Az egyesiilet 1992-ben alapult, 19 alapito taggal, melyek koziil 6t rendelkezett husmarhaval —
1700 anyatehénnel. Jelenleg 245 tagra és 12457 anyatehénre boviilt a l1étszam. A Magyar
Charolais Tenyésztok Egyesiilete 1999-ben vette fel a kapcsolatot az ausztraliai szervezettel, a
BreedPlan-nel, és 2000 6ta végeznek egyiittmiikodve tenyészértékszamitasokat. A BreedPlan
tenyészértékek mindig abban a mértékegységben vannak kifejezve, amiben az alapadatot
mérjik (pl. kg, nap, stb.), é az elsd tenyészérték-szamitaskori fajtadtlaghoz, mint
kiinduloponthoz (nullponthoz) viszonyitjak. Parhuzamosan képes minden allatra, minden
tulajdonsagra tenyészértéket szdmitani, mivel tobb tulajdonsagra kiterjedd egyedmodellt
alkalmaz. A BreedPlan felhasznalja az egyed sajat informacioéit, illetve a rokonainak és
ivadékainak teljesitmény-adatait. Figyelembe veszi az egyes tulajdonsagok kozotti
Osszefiiggéseket, igy olyan tulajdonsdgra is képes tenyészértéket szdmolni, melyre nincs
alapadat. Az import allatok eredeti teljesitményadataival is szamol. Kiszliri a kornyezeti
tényezoket, melyek befolyéasoljak az egyed teljesitményét, valamint a tenyé€sztéi dontéseket,
amelyek tenyészérték-szamitast torzitd hatasuak. Az egyesiilet célja a leghatékonyabb
tenyésztés elérése, éppen ezért indult el a charolais genomikai tenyészértékbecslése. Az elsd

genom adatokat tartalmaz6 tenyészértékeket tavaly dsszel kapta meg az egyesiilet.

Dolgozatomban az alabbi értékmérék genomikai tenyészértékeit dolgoztam fel:

» Kozvetlen ellés lefolyas » Kifejlettkori stly

» Lanyai ellés lefolyasa » Hosszu hatizom teriilete

» Vemhességi id6 hossza > P8 bor alatti faggyu vastagsag

» Herekorméret » Rostélyos tajeki bor alatti
» Sziiletési suly faggytvastagsag

» 200 napos suly » Marvanyozottsag (Inrtamuszkularis
» 400 napos stly faggyu)

» 600 napos suly
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A tenyészértékbecsléshez sziikséges fiilporcmintat a tenyésztok vették le és az egyesiilet kiildte
ki Ausztraliaba, a BreedPlan kdzpontjaba, ahol kiszamitottak a genomikai tenyészértékeket. A

labor 50 K-s Illumina alapu beadchipet hasznal, a VersaSNP 50K V1.3-at.

A 61250 db bika adatsorat Excel tablazatban kaptam meg. Az egyedek egyéb jellemz6
paraméterei (szarvaltsdg, termékenyitési engedély) az egyesiilet torzskonyvezési ¢és
telepiranyitasi rendszerébdl a Gulyas programbdl szarmaztak. A tablazatban szerepelt az 6sszes
Magyarorszagon relevans charolais bika, amelyek lehetnek importbdl szarmaztatott szaporitd
anyagok, vagy koztenyésztésen kiviili, akar tavoli 6sok is. Koziiliikk 59989 db bikanak ismert a
sziiletési datuma, 16511 db bikanak a szarvaltsagi allapota, valamint 3976 db bika rendelkezik
termékenyitési engedéllyel. Ezen kiviil a MCTE rendelkezésemre bocsajtotta 3076 db bika STV
eredményét (205 napos index és STV alatti sulygyarapodas), illetve 5006 db bika miosztatin
génhordozasat. Emellett 2869 db bikanak ellendriztem a szarmazasat. 2 6si SOrig azonos
szarmazasu egyedeket tekintettem értékelhetonek, igy 406 magyar, 241 francia ¢s 22 kanadai

bika adatait elemeztem.

A koréabban felsorolt tulajdonsagokra tobb 0sszehasonlitast végeztem, az alabbi csoportositasok

szerint:

» Sziiletési év: » Szarmazasi orszag:
o 2001 elott o Magyarorszag
o 2001-2005 o Franciaorszag
o 2006-2010 o Kanada
o 2011-2015 » Termékenyitési engedély:
o 2016-2022 o természetes

» Szarvaltsag: o mesterséges
o Szarvalt » Miosztatin mutaciok:
o Heterozigbta szarvatlan o Q204X hordozd/ nem hordozé
o Homozigota szarvatlan o F94L hordoz6/ nem hordozé

A kapott eredményeket atlagoltam, illetve szorast és variancia koefficienst szamoltam rajuk. A
csoportok kozti szignifikans eltéréseket felsé indexbe irt eltérd betiivel jeloltem P <0,001=***
P <0,01=**, és P <0,05="* szinten. A nem szignifikans kiilonbségeket azonos fels6 indexbe irt
betiivel, valamint n.s.-el jeleztem. A 205 napos index és az STV alatti stlygyarapodas
Osszefliggését a becsiilt 200 napos suly tenyészértékkel, a variancia analizist illetve a HSD-

tesztet az R Stadio segitségével szdmoltam ki.
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4. Eredmények és értékelésiik

Dolgozatomban a hazai charolais bikédk genomikai tenyészértékeit hasonlitottam 0ssze sziiletési
év, szarvaltsagi allapot, szarmazasi orszag ¢és termékenyitési engedély szerint. Elemeztem a
Q204X és az F96L miosztatin gének hordozasanak hatasat is. Osszefiiggést kerestem a 200

napos suly tenyészértéke és a 205 napos index, illetve az STV alatti sulygyarapodas kozott.
4.1 A sziiletési év hatasa a genomikai tenyészértékekre

Az 1. tablazatban a sziiletési év hatdsdt mutatom be a novekedési eréllyel kapcsolatos

genomtenyészértékekre.

1. tablazat: A sziiletési év hatasa a novekedési erély genomikai tenyészértékeire

Sziiletési év Sziiletési suly | 200 napos suly |400 napos suly [600 napos suly |Feln6ttkori suly
atlag 0,89% 5,172 10,64% 15,54% 15,892
2001 elétet| szords 101 524 767 927 955
n=11289 | CV% 11348 10141 7211 59,64 60,07
sthg 0,96 6,11° 11,76° 16,65° 16,68°
2001-2005] szor4s 107 558 815 9,99 10,39
n=5685 | CV% 11148 91,38 69,27 60,01 62,30
i 0,89% 5,91° 11,81° 17,23° 17,95°
2006-2010]  szoras 105 577 818 10,09 10,29
n=11804 | CV% 118,02 97,66 69,29 58,55 57,30
sthag 0,03° 7,20 13,65° 19,28 20,52
SOMOIE|  oris 112 6,77 9,70 1181 1253
n=14605 | CV% 120,40 94,07 71,10 61,27 61,05
tlag 1,00° 9,01¢ 16,181 22,19° 23,07°
2016-2022| szorhs 121 724 10,68 12,92 1315
n=16606 | CV% 120,96 80,34 65,99 58,20 56,99
Szignifikancia szint il Fkk il Fkk il

Forras: sajat szerkesztés

Az 1. tablazatban jol lathato, ahogy az évjarat hatdsa megmutatkozik. A legtobb kategoria
kozott kiillonbség figyelhetd meg. A sziiletési suly kivételével, minden egyes tenyészérték (200-
, 400- és 600 napos valamint felnéttkori suly) az évek elérehaladtaval novekvo tendenciat
mutat. Ez jol igazolja a tenyészt6i munka eredményességét és a genetikai elérehaladast. A
sziiletési suly GTE is novekvo tendenciat mutat, azonban a 2001-2005-6s évek utan visszaesés

figyelhetd meg.
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2. tablazat: A sziiletési év hatasa a termékenységgel kapcsolatos paraméterek genomikai

tenyészértékeire
Sziile tési 6V Ellef lefolyasa Lanyau’elles Vem?ne”ssegl Herekirméret
kozvetlen lefolyasa ido
atla d b YL a
2001 elétt g 0,78 0,63 0,21 0,02
n=11289 | szoras 3,77 2,48 0,62 0,36
CV% 483,81 393,81 297,17 1775,09
atla ab 0 04 007D b
2001-2005 g 0,194 0,04 0,27 0,17
n=5685 $Z0ras 351 2,67 0,71 0,44
CV% 1809,08 6663,68 263,30 256,70
atla ® a 0 o9P b
2006-2010 S 0,44 0,09 0,29 0,16
n=11804 | Szoras 340 2,81 0,70 0,44
CV% 772,49 3122,09 242,26 272,11
atla a a i c b
2011-2015 g 0,187 0,10 0,41 0,18
n=14605 | Sz0ras 3,83 2,89 0,81 0,48
CV% 2049,64 2887,01 196,59 266,36
atla be a _ d b
2016-2022 g 0,38 0,14 0,59 0,18
n=16606 | _SzOrds 4,07 313 0,87 0,44
CV% 1070,11 2234,70 147,14 24354
Szignifikancia szint falaie okok Fokk Fkk

Forras: sajat szerkesztés

A termékenységgel 0sszefliggd tenyészértékek valtozasat a sziiletési év hatdsara a 2. tablazat
szemlélteti. Minden vizsgalt genomtenyészértéket befolyasolt a sziiletési év. Megfigyelhetd,
hogy a kozvetlen ellés lefolyas alakulasa az évek alatt igen valtozd. A lanyai ellés lefolyasa
2001 elbtt jobb volt, mint az elmult 20 évben. Eszrevehet6 az is, hogy a vemhességi id6 évrol-
évre csokkenést mutat, mely kedvezd, hiszen ha ez a GTE kisebb akkor kénnyeb ellés és jobb
sziiletés utani sulygyarapodas varhatd. A herekdrméret pedig 2001 utan sziiletett bikaknal
nagyobb volt, mint az ezredforduld el6tt, ami pedig a jobb termékenységgel hozhatd

Osszefiiggésbe.
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3. tablazat: A sziiletési év hatasa a husmindségi genomikai tenyészértékekre

et e s P8 bor alatti Hosszi Rostélyostajéki bor .., .
Sziiletési év ., L. . . Marvanyozotts ag
faggyuvast. | hatizom ter. alatti faggyuvast.
2001 elétt |18 0,04° 0,47° 0,12° 0,112
n=11289 |széras 0,23 0,89 0,11 011
CV% 563,10 189,91 87,92 99,96
2001-2005 | 128 -0,09° 0,53" 0,10 0,12%
n=5685 [szords 0,29 1,10 0,16 0,11
CV% 317,42 208,08 158,78 88,42
2006-2010 |- 2 0,05% 0,65 -0,05° 0,13
n=11804 |Sz0rds 0.27 1,15 017 0,08
CV% 547,76 177,02 339,21 60,64
2011-2015 |12 0,01° 0,87° -0,04° 0,12
n=14605 |Sz0ras 032 1,35 018 0,10
CV% 3199,12 154,90 443,97 81,96
2016-2022 |12 0,04° 1,14° -0,04° 0,112
n=16606 |SZ0ras 037 153 0,19 0,12
CV% 913,04 134,64 474,14 104,64
Szignifikancia szint e kK Fkk Fokk

Forras: sajat szerkesztés

A 3. tablazatban a sziiletési év hatasa lathat6 a kiilonboz6 hismindségi paraméterek genomikai
tenyészértékeire. Minden vizsgalt paraméter esetében kiilonbséget tapasztaltam. A P8 bor alatti
faggytvastagsadg az évek sordn igen valtozé tendencidt mutat. A hosszu héatizom teriilete a
sziiletési évek eldrehaladtaval novekvd tendenciat mutat. A rostélyostdjéki bor alatti faggyu
vastagsaga 1s emelkedésnek indult, de 2006-t6] nem valtozott. A marvanyozottsag
genomtenyészértéke a 2006-2010-es évjaratu bikak kivételével egységes képet mutat.

Osszességében megéllapithaté, hogy az id6 eldrehaladtaval a bikak novekedési eréllyel
kapcsolatos genomtenyészértékei nonek. Az elléssel Osszefiiggé paraméterek valtozo, de
inkabb csokkend tendenciat mutatnak, a herekérméret pedig stagndl. A husmindségi

paramétereket inkabb stagnalo, és novekvo tendenciak jellemzik.
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4.2 A szarvaltsag hatasa a genomikai tenyészértékekre

A szakirodalmak szerint az egyedek szarvaltsaga vagy szarvnélkiilisége befolyasolhat egyes
értékmérd tulajdonsagokat, ezért elemzést végeztem arra vonatkozoéan, hogy a szarvaltsag az

altalam vizsgalt genomikai tenyészértékre milyen hatassal van.

4. tablazat: A szarvaltsag hatiasa a novekedési eréllyel osszefiiggé genomikai

tenyészértékekre 1

Szarvalt Szarvatlan
Megnevezés n=12987 n=3524
atlag szOras CV% atlag szOras CV%

Szign.
szint

Sziiletési sily 112° 117 | 10447 | 1142 134 | 11670 | ns.
200 napos suly 9,40a 757 80,51 12,38b 755 60,96 REaTad
400 napos sdly | 16,232 | 1121 | 69,07 | 2048° | 1247 | 6087 ok
600 napos saly | 22,04 | 1355 | 6147 | 26,93° | 1511 | 56,10 e
Felnéttkori sily] 22,00% | 1399 | 6358 | 26,45 | 1672 | 6320 ook

Forras: sajat szerkesztés

A 4. tablazat a szarvaltsagi allapot hatdsat szemlélteti a ndvekedési erélyre. A sziiletési stlyt
leszamitva, minden vizsgalt paraméter esetében elmondhatd, hogy a szarvatlan egyedek jobb

tenyeészértékekkel rendelkeznek, mint a szarvaltak.

5. tablazat: A szarvaltsag hatasa a novekedési eréllyel osszefiiggd genomikai

tenyészértékekre 2

Homozigdta szarvatlan | Heterozigéta szarvatlan Szarvalt
Megnevezés n=229 n=881 n=12987
atlag | szoras | CV% atlag | szoras | CV% atlag | szoras | CV%

Sziile tési suly 0,85 1,63 192,60 1,19b 1,46 122,16 1,12b 117 10447 | ***

Szign.
szint

200 napos saly | 12,36° | 761 | 6157 | 14,18° | 769 | 5419 | 9,40% | 757 | sosL |

400 napos saly | 21,08° | 1358 | 6439 | 23,35° | 1336 | 5722 | 16,237 | 1121 | 69,07 |
600 napos sdly | 26,88 | 1619 | 6023 | 30,15° | 1603 | 5316 | 22,04% | 1355 | 6147 |
Felnéttkori sily| 27,.60° | 1907 | 6907 | 29.31° | 1783 | 6084 | 22.00% | 1399 | 6358 | **

Forras: sajat szerkesztés

Az 5. tablazatban lathatéak azon egyedek tenyészértéke, melyekrdl igazoltan tudjuk, hogy
homozigota vagy heterozigéta szarvatlanok, Osszehasonlitva egymassal, valamint szarvalt
tarsaikkal. A sziiletési suly esetében a homozigota szarvtalanok kisebb genomtenyészértékkel

rendelkeznek, mint a heterozigdta szarvatlanok és a szarvaltak. A 200, 400 és a 600 napos suly
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GTE esetében a szarvatlanok jobban teljesitenck, mint a szarvaltak, de koziiliik is a heterozigota
szarvatlanok csoportja nagyobb genomikai tenyészértékkel rendelkeznek. A felnéttkori suly
genomtenyészérték esetében szintén a szarvatlan egyedek mutatkoznak nagyobbnak. A vizsgélt
paraméterben a homozigota és a heterozigota egyedek kozott nines kiilonbség. Az itt bemutatott
értékek 0sszhangba vannak a 4. tablazattal.

6. tablazat: A szarvaltsag hatdsa a termékenységgel Kkapcsolatos genomikai
tenyészértékekre 1

Szarvalt Szarvatlan
Megnevezés n=12987 n=3524

atlag szOras CV% atlag sz0ras CV%

Szign.
szint

Ellés lefolyasa kozvetlen -0,04a 4,04 | 11300,54 0,27b 4,88 178719 flelel

Lanyai ellés lefolyasa 0,01 2,96 33225,12| -0,06 3,40 5748,36 n.s.
Vembhességi ido -0,55b 0,86 157,44 -0,85a 1,09 127,19 ERES
Herekorméret 0,19a 0,48 258,14 0,24b 0,56 232,91 el

Forras: sajat szerkesztés

A 6. tdblazatban megfigyelhetd a szarvalt és szarvatlan egyedek termékenységgel Osszefliggd
paramétereinek Osszehasonlitdsa. Megallapithato, hogy a szarvalt egyedek ellés lefolyasa
nehezebb, vemhességi id6 és a herekorméret GTE-e hatranyosabb, mint a szarvatlan egyedeké.

7. tablazat: A szarvaltsag hatasa a termékenységgel Kkapcsolatos genomikai
tenyészértékekre 2

Homozigota szarvatlan | Heterozigéta szarvatlan Szarvalt
Megnevezés n=229 n=881 n=12987
atlag | szords [ CV% | atlag | szoérds | CV% | atlag | szérds | CV%

Szign.
szint

Ellés lefolyasa kozvetlen 1,32b 553 | 420,32 0,57b 505 | 89232 -0,04a 4,04 11130054| ***

Lanyai ellés lefolyasa 0,63b 333 | 52441 0,17ab 3,35 | 1993,03 O,Ola 296 (3322512 *

Vemhességi ido -1,23°| 106 85,84 -1,04b 1,11 | 10648 | -0,55%| 086 | -157,44 | ***

Herekérméret 015" | 058 | 39027 | 022% | o060 | 26803 | 019% | 048 | 25814 | ns.

Forras: sajat szerkesztés

A 7. tdblazatban a szarvatlan egyedek 2 csoportja a homozigo6ta és a heterozigota szarvatlanok,
valamint a szarvalt egyedek Osszehasonlitasat lathatjuk. A kozvetlen ellés lefolyas GTE
esetében a homozigéta €s a heterozigota egyedek kozott nincs kiilonbség, mindkét csoport
egyedei konnyebben ellenek, mint a szarvalt egyedek. A kozvetett (lanyai) ellés lefolyas
esetében a szarvalt egyedek tenyészértéke nem kiilonbozik a heterozigota szarvtalan egyedek
tenyészeértékétdl, azonban a homozigdta szarvtalan egyedek tenyészértékeinél kisebb. A

vemhességi id6 GTE a szarvaltak esetében a legkedvezétlenebb, a homozigota szarvtalan
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egyedeknél pedig a legkedvezObb. A herckorméret genomikai tenyészértékében ebben a
csoportositasban nem tapasztaltam kiilonbségeket. Az utdbbi két megallapitas ellentétben all a
6. tablazatban foglaltakkal. Ennek oka valosziniileg az, hogy nem minden szarvatlan egyedrol
tudjuk, hogy homozigota vagy heterozigota, és emiatt ebben az 6sszehasonlitasban kevesebb

egyedszammal szamoltam.

8. tablazat: A szarvaltsag hatasa a husmindéséggel kapcsolatos genomikai tenyészértékekre 1

Szarvalt Szarvatlan
Megnevezés n=12987 n=3524
atlag | szoras | CV% | atlag | szords | CV%

Szign.
szint

*k*k

P8 bor alatti faggyuvast. -0,05a 0,36 | 707,64 O,Olb 0,40 |4457,15

**k*k

Hosszi hatizom teriilet 0,91a 148 | 162,70 1,24b 1,89 | 15245
Rostélyostajéki bor
alatti faggyuvast.

b
Mirvanyozottsig 0,10 | 012 |11588] 0,12° | 011 | 8738 | ***

Forras: sajat szerkesztés

.0,08%| 018 |22259| 001 | 020 [1832.24]

A 8. tablazatban a szarvaltsdg hatdsat mutatom be a hasminéségi paraméterek
genomtenyészértékeire vonatkozoan. Jol lathatd, hogy minden vizsgalt tulajdonsag esetében a

szarvatlan egyedek nagyobb genomikai tenyészértékkel rendelkeznek.

9. tablazat: A szarvaltsag hatasa a husminéséggel osszefiiggé genomikai tenyészértékekre 2

Homozigéta szarvatlan |Heterozigéta szarvatlan Szarvalt i
Megnevezés n=229 n=881 n=12987 szz'?nr;'

atlag | szoras | CV% | atlag | szoras | CV% | atlag | szoras | CV%
P8 bér alatti faggydvast] 0,07° | 042 |59335| -0,01°| 043 |426522| -0,05%| 036 |70764| ***
Hosszi hétizom teriilet | 1,37° | 226 |16437| 1,53° | 218 |14232| 0,91% | 148 | 16270 ***
Rostélyostajéki bor e
alatti faggytvast. 0,05¢ | 023 |41886]0,003°| 021 |e86155| -0,08%| 018 | 22259
Mirvényozottsdg 0,13 | 010 | 7952 | 0,13° | 012 | 9447 | 0,20% | 012 |11588[ **

Forras: sajat szerkesztés

A 9. tablazatban is jol megfigyelhetdk az eldbb emlitett tendenciak, azaz a szarvalt egyedek
minden paraméter esetében kisebb genomikai tenyészértékkel rendelkeznek. A homozigota
szarvatlan egyedek P8, valamint rostélyostajéki boér alatt vastagabb faggyuréteggel

rendelkeznek, mint a heterozigota szarvatlan tarsaik.
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4.3 A genomikai tenyészértékek alakulasa bikak termékenyitési engedélye szerint torténé

felosztasa alapjan

10. tablazat: A novekedési eréllyel kapcsolatos genomikai tenyészértékek alakulasa a bikak

termékenyitési engedélye szerinti felosztasa alapjan

Mesterséges Természetes Szian
Megnevezés n=392 n=3584 szignt.
atlag sz0ras CV% atlag szoras CV%

Sziile tési sily 1,32° 147 8854 | 145P 121 83,17 -
200 napos stly 14,20 8,06 56,78 14.82° 7,53 50,80 n.s
400 napos suly | 2313° | 1336 | 5775 | p3p4® | 1271 | 5331 o
600 napos saly | 3054° | 1590 | 5206 | 3027% | 1529 | 5051 ns
Felngttkorisily| 3057° | 1866 6103 | 2886" | 1696 58,76 n.s

Forras: sajat szerkesztés

A 10. tadblazatban a mesterséges, valamint a természetes engedéllyel rendelkezé bikak
novekedési tenyészértékeit szemléltetem. A sziiletési suly genomikai tenyészérték esetében
kiilonbség figyelhetd meg, miszerint a mesterségesen termékenyitd bikdk sziiletési sulya

kisebb. A tobbi paraméter esetében nem észleltem eltérést.

11. tablazat: A termékenységgel kapcsolatos genomikai tenyészértékek alakulasa a bikak

termékenyitési engedélye szerinti felosztasa alapjan

Mesterséges Természetes i
Megnevezés n=392 n=3584 SZZIignrtL
atlag SZOras CV% atlag SZOras CV%
Ellés lefolyasa kozvetlen| -0,05° 534 1074070 | -038° 4,96 1291,82 n.s.
Lanyai ellés lefolyasa 005" 3,66 7741,32 0,001° 330 |181878,64 n.s.
Vembhességi ido -1,00° 145 145,38 -0,89° 0,99 111,14 n.s.
Herekirméret 011° | o053 | 48186 | 024° | o0e0 | 24895 |

Forras: sajat szerkesztés

A bikak termékenyitési engedélye szerint torténd felosztasanak hatasat a termékenységi
paraméterekre a 11. abra mutatja be. A herekorméret tenyészértéke tekintetében kiilonbséget
talaltam, ugyanis a természetes fedeztetési engedéllyel rendelkez6 bikak nagyobb
herekormérettel rendelkeznek. A tobbi vizsgalt tulajdonsag esetében nincs statisztikailag

bizonyithato eltérés.

28



12. tablazat: A hismindséggel osszefiiggé genomikai tenyészértékek alakulasa a bikak

termékenyitési engedélye szerinti felosztasa alapjan

Mesterséges Természetes Szian
Megnevezés n=392 n=3584 Szignt.
atlag szoras CV% atlag szoras CV%
P8 bér alatti faggyavast.| -0,11% | 038 3188 | 0,01° 041 | 338578 o
Hosszi hitizom teriilet | 1,36° 191 | 14037 | 124 184 | 14865 n.s
Rostélyostajéki bor a b "
T e -0,09 0,20 220,80 -0,05 0,21 449,59
Mrvanyozotts g 0,09° 014 | 14528 | 0411 013 | 11540 n.s.

Forras: sajat szerkesztés

A 12. tabldzat a termékenyitési engedély szintjének hatdsat szemlélteti a kiillonbozd
husminbségi paraméterck genomikai tenyészértékeire. A P8 bor alatti faggylvastagsag
valamint a rostélyostajéki bor alatti faggytvastagsag genomtenyészértékek esetében differencia
figyelheté meg, hisz a mesterséges termékenyitési engedéllyel rendelkez6 bikaknal kisebb az

emlitett tulajdonsagok tenyészértéke.
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4.4 A genomikai tenyszértékek alakulasa a bikak szarmazasi orszaga alapjan

13. tdblazat: A novekedési eréllyel kapcsolatos genomikai tenyészértékek alakulasa a bikak

szarmazasi orszaga alapjan

Magyarorszag Franciaorszag Kanada
Megnevezés n=406 n=241 n=22
atlag | szoras | CV% | atlag | széras | CV% | atlag | szoras | CV%

Sziiletésisily | 1,52° | 121 | 7976 | 123°| 106 | 8595 | g9 | 171 [191125| ***

Szign.
szint

200 napos sily | 14,64°| 697 | 4762 | 1318°| 897 | 6805 | 4267 | 471 |11053[ **=*

400 napos saly | 23,71°| 1167 | 49.23 | 21,00°| 1306 | 5959 | 5452 | 1107 | 20815| ***

600 napos sily | 29,26°| 1493 | 5103 | 29,33"| 1556 | 5305 [10,30%| 14,19 | 13781 [ ***

Felnéttkori suly 26’05b 17,39 | 66,74 32,35C 17,70 | 54,72 13,81a 2341 | 16951 | ***

Forras: sajat szerkesztés

A szarmazasi orszag hatasat a novekedési eréllyel 6sszefliggé genomtenyészértékekre a 13.
tablazat mutatja be. Minden vizsgalt paraméter esetében kiillonbséget tapasztaltam. A magyar
szarmazasu bikdk rendelkeznek a legnagyobb sziiletési stllyal, a kanadai szarmazast egyedek
pedig a legkisebbel. A 200, 400 ¢és 600 napos suly tekintetében pedig megallapithat6, hogy a
kanadai bikak kisebb tenyészértékekkel rendelkeznek, mint a magyar vagy francia szdirmazasu
egyedek. A francia szarmazasi bikdknak van a legnagyobb felndttkori suly

genomtenyészértéke, mig a kanadai egyedeknek a legkisebb.

14. tablazat: A termékenységgel kapcsolatos genomikai tenyészértékek alakulasa a bikak

szarmazasi orszaga alapjan

Magyarorszag Franciaorszag Kanada
Megnevezés n=406 n=241 n=22
atlag | szoras | CV% | atlag | szoras | CV% | atlag | szoras [ CV%
Ellés lefolyasa kozvetlen .0,78%| 528 |67841| _104%| 523 | 503,75 3,76b 578 (15380 ***

Szign.
szint

Lanyai ellés lefolyasa 0,478 345 |73458|.010% 344 |206092| 1 74 | 414 | 28773 *
e s 073" 082 |111,80| .1 0g?| 123 | 11372 .1.128| 102 | 9102 [ *=
Herekérméret 0197 | 062 [32294] gog? | 048 | 57801 | p39* | 058 |14781| ns.

Forras: sajat szerkesztés

A 14. tdblazatban a szarmazasi orszag hatasa lathato a termékenységgel Osszefiiggd
genomtenyészértékekre. A kanadai szdrmazasu egyedek kozvetlen ellés lefolydsa kedvezdbb,
mint a francia és magyar szarmazasu egyedeké. A kozvetett ellés lefolyas tekintetében is a
kanadai szarmazasu egyedek genomikai tenyészértékei jobbak, azonban csak a magyar

szarmazasuaktol tér el statisztikailag igazolt modon. A vemhességi id6 esetében a magyar
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szarmazasu egyedek genomtenyészértéke a nagyobb, azaz kedvez6tlenebb. A herekérméret

GTE-et nem befolyasolta a bikak szarmazasi orszaga.

15. tablazat: A hidsmindséggel kapcsolatos genomikai tenyészértékek alakuldasa a bikak

szarmazasi orszaga alapjan

Magyarorszag Franciaorszag Kanada i
Megnevezés n=406 n=241 n=22 SZZIignr:.
atlag | szoras | CV% | atlag | szords | CV% | atlag | szoras | CV%

P8 bor alatti faggyuvast. 0,12b 0,35 | 301,25 -0,2061 034 |[172,12 -0,06&1b 042 | 684,75 ***

Hosszi hatizom teriilet 0,94b 179 | 191,05 1,56C 161 | 102,85 -0,36a 2,10 |58081| ***

Rostélyostajéki bor a abl a
0,19 |393259] . 0,19 | 221,62 0,19 | 74590 | ***
alatti faggyuivast. 0,01 e -
b b
Mirvinyozotts ag 0,15 0,10 | 65,04 0,07a 012 | 178,60| 0,16 0,07 | 46,70 | ***

Forras: sajat szerkesztés

A 15. tablazat a husmindségi genomtenyészértékek valtozasat mutatja be a szarmazasi orszag
fliggvényében. Minden vizsgalt paraméter esetében szignifikans kiillonbséget tapasztaltam. A
magyar szarmazasu egyedek vastagabb P8 bdr alatti faggyuval rendelkeznek, mint a kanadai
szarmazdsuak. A francia szdrmazéasu egyedek hosszu hatizom teriilete a legnagyobb, mig a
kanadai szarmazast bikaké a legkisebb. A rostélyostajéki bor alatti faggytvastagsagra a
szarmazasi orszag nincs hatassal. A marvanyozottsag GTE esetében pedig megfigyelhetd, hogy

a francia szarmazasu bikak kevesebb intramuszkularis faggyaval rendelkeznek.
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4.5 A Q204X és az F94L miosztatin gének hatasa a genomikai tenyészértékekre

Tobb szakirodalom vizsgalja a miosztatin gének hatdsat az egyes paraméterekre, ezért

elemeztem, hogy a Q204X és az F94L miosztatin gének a kiilonbozé genomikali

tenyészértékeket hogyan befolyasoljak.

16. tablazat: Q204X gén hatisa a ndvekedési eréllyel oOsszefiiggé genomikai
tenyészészértékekre
, Q204)E hordozé Nem_hordoz() Szign,
Megnevezés n=164 n=4842 szint
atlag sz0ras CV% atlag szOras CV%

Sziletésisaly | 162" | 129 | 7925 | 147" | 126 | 8584 | ns
200 napos sily 17,58b 7,74 4404 | 15,82° 7,16 45,25 *x
400 napos suly 27,78b 1393 5013 | 24,39% | 12,98 53,24 *x
600 napos suly 36,23b 15,69 43,30 31,25a 15,56 49,77 EEax
Felnéttkori suly 34,41b 15,53 45,12 29,54% 17,47 59,14 Fxx

Forras: sajat szerkesztés

17. tablazat: Az F94L gén hatidsa a novekedési eréllyel Osszefiiggé genomikai

tenyészértékekre
, F94L ilordozé Ne m_hordozé Szign.
Megnevezés n=86 n=4920 -
atlag szoras CV% atlag szoras CV%
Sziiletési sily 004 | 016 | 37783 | 011 | 012 | 10872 | sxx
200 napos sily | 1666° | 789 | 4738 | 158" | 77 | 4521 | p;
400 napos suly | 2679° | 1451 | 5415 [ 2446" | 1300 | 8314 | 4
600 napos sily | 3593° | 1765 | 4912 [ 31342 | 1553 | 4957 sk
Felnéttkori stly 35,79 | 1784 | 4984 | 29607 | 1741 | 5882 ok

Forras: sajat szerkesztés

A 16-17. tablazatban a miosztatin gének hatasa lathat6 a novekedési eréllyel kapcsolatos

genomtenyészértékekre. A sziiletési stly genomikai tenyészértékét a Q204X gén nem

befolyasolta, azonban az F94L heterozigota jelenléte csokkentette. A Q204X heterozigota

hordozasa statisztikailag igazoltan noveli a 200-, a 400-, a 600 napos, valamint a felndttkori

suly tenyészértékét. Az FO4L miosztatin génhordozo bikak pedig nagyobb 600 napos és

felndttkori stily genomtenyészértékkel rendelkeznek.
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18. tablazat: A Q204X gén hatasa a termékenységgel oOsszefiiggé genomikai

tenyészértékekre

Q204X hordozo Nem hordozo i
Megnevezés n=164 n=4842 Z19N.

szint
atlag SZOras CV% atlag SZOras CV%

Ellés lefolyasa kozvetlen| -1,10° 4,68 42473 | 056 5,04 901,73 n.s.

Lanyai ellés lefolydsa —0,49a 2,11 556,63 —0,14a 337 2453,09 n.s.
Vembhességi idé -0,90° 1,05 116,55 -097° 0,99 102,13 n.s.
Herekorméret 004 | 056 | 158328 | 023 | 06l | 26576 | o

Forras: sajat szerkesztés

19. tablazat: Az F94L gén hatasa a termékenységgel oOsszefiiggé genomikai

tenyészértékekre

F94L hordozo Nem hordozo
Megnevezés n=86 n=4920

atlag sz0ras CV% atlag sz0ras CV%

Szign.
szint

Ellés lefolyasa kozvetlen| -0,83° 4,80 58049 | -057° 503 879,78 n.s.

Lanyai ellés lefolyasa -0,59° 2,82 47738 -0,14% 3,36 2401,26 n.s.
Vemhességi idé 1,104 | 119 99,80 -0,96b 0,98 102,55 *
Herekorméret 0’243- 0’63 266’19 O,22a 0161 273123 n.s.

Forras: sajat szerkesztés

A 18-19. tdblazat a miosztatin gének jelenlétének hatdsat szemlélteti a termékenységgel
kapcsolatos genomtenyészértékekre. A kozvetlen és kozvetett ellés lefolyas genomikai
tenyészértékét nem befolyasoljak az emlitett gének jelenléte. A vemhességi idé GTE-e jobb az
FO4L génhordozd egyedek esetében. A Q204X heterozigota jelenléte pedig csokkenti a

herekdrméret genomtenyészértékeét.
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20. tablazat: A Q204X gén hatasa a husminoéséggel 6sszefiiggoé genomikai tenyészértékekre

Q204X hordozo Nem hordozo i

Megnevezés n=164 n=4842 szz'?nr;'

atlag szoras CV% atlag szoras CV%
P8 bor alatti faggyavast.| -025% | 043 | 17349 0,02° 042 | 246196 |
Hosszi hitizom terillet | 2,53° | 236 9298 | 1,21% 189 | 15576 T
Rostélyostajéki bor a b

- 022 | 21254 | . 021 | 45842 *x
alatti faggyuvast. 0,10 0,05

b

M rvanyozotts Ag 0,04 0,16 37783 | 0,11 0,12 108,72 e

Forras: sajat szerkesztés

21. tablazat: Az F94L gén hatdsa a hismindséggel osszefiiggd genomikai tenyészértékekre

F94L hordozo Nem hordozo Szian

Megnevezés n=86 n=4920 Szignt.
atlag szOras CV% atlag SzOras CV%

P8 bér alatti faggyivast.| 0,007 048 | 17931,17| o0,01° 042 | 524626 | ns.
Hosszi hatizom teriilet | 1,55 212 | 13678 | 1,25° 191 | 15316 n.s.
Rostélyostajéki bor
slatti faggyiivast. 007 | 020 | 28912 | _gos? | 021 | 44429 n.s.
M rvinyozotts ig 014° 013 9230 | o011® 013 | 11409 n.s.

Forras: sajat szerkesztés

A hismindségi genomtenyészértékek valtozasa a miosztatin gének jelenlétének fiiggvényében
a 20-21. tablazat mutatja be. Jol lathato, hogy a Q204X heterozigdta hordozasa noveli a hossza
hatizom teriiletének genomikai tenyészértékét, és csokkenti a P8 valamint a rostélyostajéki bér
alatti faggyavastagsag, illetve a herekdrméret genomtenyészértékét. Az F94L gén jelenléte nem

befolyésolja a vizsgalt hismindségi paramétereket.
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4.6 Az STV vizsgalat és a genomikai tenyészérték osszefiiggése

A 205 napos index valamint a 200 napos stuly genomtenyészértéke kozotti 6sszefiiggést a 3.

abra szemlélteti. A két tulajdonsag kozti korrelacio laza, mindossze 0,36.
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3. abra: 205 napos index ¢és a 200 napos suly tenyészérték kozti osszefiiggés
Forrds: sajat szerkesztés

A 4. abran az STV alatti silygyarapodas valamint a 200 napos stly genomikai tenyészérték

kapcsolata lathato. A koztiik 1évo korrelacid igen alacsony, 0,16.
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4. abra: Az STV alatti sulygyarapodas és a 200 napos stly tenyészérték kozti osszefliggés
Forras: sajat szerkesztés
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5. Kovetkeztetések és javaslatok

Dolgozatomban a hazai charolais bikak genomikai tenyészértékeit hasonlitottam 6ssze sziiletési
év, szarvaltsagi allapot, szarmazasi orszag ¢s termékenyitési engedély szerint. Elemeztem a
Q204X ¢és az FO6L miosztatin gének hordozasanak hatasat is, valamint dsszefiiggést kerestem
a 200 napos suly tenyészértéke és a 205 napos index, illetve az STV alatti sulygyarapodas
kozott.

A bikak sziiletési éve minden vizsgalt paramétert befolyasolt. A legtobb novekedési eréllyel
Osszefliggd genomtenyészérték az évek eldrehaladtaval folyamatosan nétt, kivéve a sziiletési
suly tenyészértékét. A termékenységgel dsszefliggd genomtenyészértéknél egyértelmi trendet
nem talaltam. A sziiletési év a husmindségi genomikai tenyészértékekre hatast gyakorolt. A
hosszl hatizom teriilete €s a rostélyostdjéki bor alatti faggytvastagsag novekedést mutatott, mig
az intramuszkularis faggy nem valtozott. Megallapithat6 tehat, hogy a bikak sziiletési éve
befolyasolta a vizsgalt tulajdonsagok tenyészértékeit, mely tiikkrozi a genetikai elérehaladast és

a tenyésztés eredményét.

A bikdk szarvaltsagi allapota a legtobb vizsgalt genomikai tenyészértéket befolyéasolta. A
szarvatlan egyedek nagyobb novekedési erély tenyészértékekkel rendelkeztek. Emellett
kedvez6bb az elléslefolyasuk és nagyobb a hosszi hatizom teriiletiik azonban vastagabb
rostélyostajéki és P8 faggyuréteggel rendelkeznek. Eredményeimet GOONEWARDENE et al.,
(1999) és RANDHAWA et al., (2021) vizsgalatai is alatamasztjak.

A sziiletési sulyra, a herekdrméretre, a rostélyostajéki és P8 bor alatti faggyuvastagsag
genomikai tenyészértékére hatassal volt a bikak termékenyitési engedély szerinti felosztasa. A
mesterséges engedéllyel rendelkez6 bikak kisebb genomikai tenyészértékekkel rendelkeztek az
emlitett paraméterek esetében. A herekdrméret genomtenyészértéke esetében ez hatranyos, mig

a hismindségi genomtenyészértékek tekintetében eldnyds megallapitas.

A bikak szarmazasi orszaga a legtobb vizsgalt genomtenyészértéket befolyasolta. A kanadai
szarmazasu egyedek kisebb ndvekedési eréllyel rendelkeztek, mint a magyar és francia
szarmazasuak. A magyar bikak a francia egyedektdl nagyobb sziiletési sullyal, de kisebb
felndttkori sullyal jellemezhetdk. A kanadai szarmazasu egyedek kozvetlen és kozvetett ellés
lefolyasa kedvezébb. A magyar szarmazasuak pedig kedvezStlenebb vemhességi id6 GTE-el
rendelkeznek. Hismindséget tekintve a francia bikaknak van a legnagyobb hosszi hatizom
teriiletlik és a legkisebb marvanyozottsag tenyészértékiik. A P8 bor alatti faggyl a magyar bikak

esetében a legvastagabb.
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A kiilonb6z6 miosztatin mutaciok hatassal voltak szamos vizsgalt paraméterre. A Q204X gén
heterozigodta jelenléte a sziiletési suly kivételével novelte a ndvekedési erély tenyészértékeit.
Az F94L pedig csokkentette a sziiletési sulyt és novelte a 600 napos ¢€s felnéttkori stly
tenyészértéket. A termékenység esetében megallapithatd, hogy a Q204X hordozasa csokkenti
a herekorméretet, az F94L pedig a vemhességi idot. E10bbi negativ, utobbi pozitiv jellemzd. A
Q204X mutéacid hordozdsa novelte a hosszu hatizom teriiletét és csokkentette a P8 és
rostélyostdjéki bor alatti faggytivastagsagot, valamint a marvanyozottsag mértékét is. Az F94L
gén jelenléte nem befolyasolta a husmindségi paramétercket. VANKAN et al., (2010) illetve
PURFIELD et al., (2019) kutatasi eredményei 6sszhangban vannak az altalam tapasztaltakkal.

A valos STV eredmények és a 200 napos GTE kozti osszefiiggések elemzése soran nem
talaltam szoros Osszefliggést (0,16 és 0,36). A laza korrelaciot KACHMAN et al., (2013) is
bizonyitottak.
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Osszefoglalas

A charolais fajtat a vilag legeredményesebb husmarhdi koéz¢é sorolhatjuk. Széles kora
elterjedését jo alkalmazkodo képességének ¢€s kivald hustermeld képességének koszonheti. A
kiilonbozé oOkologiai adottsagokhoz igazodva szamos tipusa (tenyésztdi, hentes, koztes,

konnytiell6 és ranch) alakult ki, melyek koziil hazankban is tobb jelen van.

A genomikai tenyészértékbecslést ma mar rutinszeriien alkalmazzak szamos allatfajban az
egyedek genomikai tenyészértéke alapjan torténé rangsorolasara. Hasznalataval lerdvidiil a
generacios intervallum, valamint nagyobb eldrehaladas érhetd el a gyengén 6roklddo, a nehezen
mérhetd, vagy az ivarhoz kotott tulajdonsagok esetében. Tovabbi elénye a pontosabb
tenyészértékek mellett, a letalis gének felderitése, a kvalitativ és kvantitativ értékmérdket
erdsen befolyasold gének keresése, vagy a szarvaltsagot okoz6 gén(ek) vizsgalata. A Magyar
Charolais Tenyésztok Egyesiilete megteremtette annak lehetdségét, hogy a tenyésztok
kedvezményes aron genetikai vizsgalatot végeztethetnek 4llataikon fiilporcmintavétel
alkalmazasaval. A Breedplan kézpontja, az ausztraliali Agricultural Business Research Institute
(ABRI) végzi a tenyészértékek kiszdmitasat a Gulyas Torzskdnyvezési és Telepiranyitasi

Rendszer adatai alapjan.

Kutatdsom célja a hazai charolais bikdk friss genomtenyészérték adatainak feldolgozasa.
Osszesen 61250 bika genomtenyészérték adatait dolgoztam fel. A bikak ndvekedési eréllyel,
termékenységgel valamint hismindséggel 0sszefiiggd geomtenyeszértékeit hasonlitottam dssze
sziiletési év, szarvaltsagi allapot, szdrmazasi orszag és termékenyitési engedély szerint.
Elemeztem a Q204X és az F96L miosztatin gének hordozdsdnak hatdsat is, valamint
Osszefliggést kerestem a 200 napos suly tenyészértéke és a 205 napos index, illetve az STV
alatti sulygyarapodas kozott is. Az adatokat variancia-analizissel, valamint HSD-teszttel

értékeltem, R Stadio felhasznalasaval.

A bikék sziiletési éve minden vizsgalt paramétert befolyasolt. A legtobb novekedési eréllyel
Osszefiiggd genomtenyészérték az évek eldrehaladtaval folyamatosan nétt, kivéve a sziiletési
stly tenyészértékét. A termékenységgel dsszefliggd genomtenyészértéknél egyértelmi trendet
nem taldltam. A sziiletési év a hismindségi genomikai tenyészértékekre hatast gyakorolt. A
hosszu hatizom teriilete és a rostélyostdjéki bor alatti faggytivastagsag novekedést mutatott, mig
az intramuszkularis faggyli nem valtozott. Megallapithato tehat, hogy a bikék sziiletési éve
befolyasolta a vizsgalt tulajdonsagok tenyészértékeit, mely tiikkrozi a genetikai elérehaladast és

a tenyésztés eredményét.
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A bikak szarvaltsagi allapota a legtobb vizsgalt genomikai tenyészértéket befolydsolta. A
szarvatlan egyedek nagyobb novekedési erély tenyészértékekkel rendelkeztek. Emellett
kedvez6bb az elléslefolyasuk és nagyobb a hosszi hatizom teriiletilk azonban vastagabb
rostélyostajéki és P8 faggyuréteggel rendelkeznek. Eredményeimet GOONEWARDENE et al.,
(1999) ¢s RANDHAWA et al., (2021) vizsgalatai is alatamasztjak.

A sziiletési sulyra, a herekorméretre, a rostélyostdjéki és P8 bor alatti faggylvastagsag
genomikai tenyészértékére hatassal volt a bikak termékenyitési engedély szerinti felosztasa. A
mesterséges engedéllyel rendelkezd bikak kisebb genomikai tenyészértékekkel rendelkeztek az
emlitett paraméterek esetében. A herekorméret genomtenyészértéke esetében ez hatranyos, mig

a hismindségi genomtenyészértékek tekintetében eldnyds megallapitas.

A bikék szarmazasi orszaga a legtobb vizsgalt genomtenyészértéket befolyasolta. A kanadai
szarmazasu egyedek kisebb nodvekedési eréllyel rendelkeztek, mint a magyar és francia
szarmazastiak. A magyar bikdk a francia egyedektdl nagyobb sziiletési stllyal, de kisebb
felndttkori sullyal jellemezhetok. A kanadai szarmazasu egyedek kozvetlen és kozvetett ellés
lefolyasa kedvezobb. A magyar szarmazasuak pedig kedvezétlenebb vemhességi i1d6
genomtenyészértékkel rendelkeznek. Husmindséget tekintve a francia bikdknak van a
legnagyobb hosszl hatizom teriiletiik és a legkisebb marvanyozottsag tenyészértékiik. A P8 bor

alatti faggyl a magyar bikak esetében a legvastagabb.

A kiilonb6z6 miosztatin mutacidk hatassal voltak szdmos vizsgalt paraméterre. A Q204X gén
heterozigodta jelenléte a sziiletési suly kivételével novelte a novekedési erély tenyészértékeit.
Az FO4L gén pedig csokkentette a sziiletési sulyt és novelte a 600 napos és felndttkori suly
tenyeészértéket. A termékenység esetében megallapithatd, hogy a Q204X gén hordozasa
csokkenti a herekorméretet, az F94L gén pedig a vemhességi idot. El6bbi negativ, utdbbi
pozitiv jellemzé. A Q204X mutacid hordozisa novelte a hosszu hatizom teriiletét és
csokkentette a P8 és rostélyostajéki bor alatti faggyltivastagsagot, valamint a marvanyozottsag
mértékét is. Az F94L gén jelenléte nem befolyasolta a husmindségi paramétereket. VANKAN
et al., (2010) illetve PURFIELD et al., (2019) kutatasi eredményei 6sszhangban vannak az

altalam tapasztaltakkal.

A valds STV eredmények és a 200 napos GTE kozti osszefiiggések elemzése soran nem
talaltam szoros Osszefliggést (0,16 és 0,36). A laza korrelaciot KACHMAN et al., (2013) is
bizonyitottak.
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A genomikai tenyészérték megjelenése forradalmasitotta a tenyészértékbecslést és a szelekciot.
Ma mar szinte minden Szarvasmarha fajtanal alkalmazzak, hiszen hozzéajarul az
eredményesebb, hatékonyabb tenyésztéshez. Az altalam végzett elemzések, illetve a kapott
eredményeim eldsegithetik a tenyésztéi dontéseket, a charolais fajta hatékonyabb termelését

vagy akar a tenyésztOszervezetek munkajat.

40



Irodalomjegyzék

ALLAIS, S. — LEVEZIEL, H. —- PAYET-DUPRAT, N. - HOCQUETTE, J. F. — LEPETIT, J.
— ROUSSET, S. — DENOYELLE, C. - BERNARD-CAPEL, C. — JOURNAUX, L. —
BONNOT, A. — RENAND G. (2010): The two mutations, Q204X and nt821, of the
myostatin gene affect carcass and meat quality in young heterozygous bulls of French
beef breeds. Journal of Animal Science, Volume 88. Issue 2. pp. 446-454.
https://doi.org/10.2527/jas.2009-2385

ARTHUR, P. F. (1995): Double muscling in cattle: a review. Australian Journal of Agricultural
Research Volume 46. Issue 8. pp. 1493-1515. DOI:10.1071/AR9951493

BALIKA S. (2010): Néhany gondolat a szarvtalansagrol. Magyar Allattenyésztk Lapja, 38.

évfolyam, 11. szam, pp. 6-7.

BENE SZ. - NAGY B. - NAGY L. - SZABO F. (2005): Kiilonbozé hiishasznt szarvasmarha
fajtak teheneinek testméretei. Allattenyésztés és Takarmanyozas, 54. évfolyam 4. szam
pp. 305-316.

BENE SZ. — NAGY B. — NAGY L. — KISS B. — POLGAR P., J. — SZABO F. (2007)
Comparison of body measurements of beef cows of different breeds. Archives Animal
Breeding, volume 50. issue 4. pp. 363-373.

BODO I. - DINNYES A. - FARKASNE BALI PAPP A. - FESUS L. - HIDAS A. - HOLLO
|. - HORVAINE SZABO M. - KOMLOSI I. - KOVACS A. - LENGYEL A. - MIHOK
S. — NAGY N. - POLGAR J. P. - SZABO F. — SZABONE WILLIN E. -TOZSER 1J.
(2004): Altalanos allattenyésztés. Mezégazda Kiadé, Budapest. 382 p.

BODO I. (2005): A hiismarhafajtak 54-79. In: Husmarhatenyésztés (Szerk.: SZABO F.)
Mezdgazda Kiado, Budapest. 375 p.

BOGNAR L. (2013): A genomikus tenyészértékbecslés. Holstein Magazin. XXI. évfolyam 6.
szam 26-29.

CALUS, M.P.L. (2010): Genomic breeding value prediction: methods and procedures,
Animal, volume 4 , issue 2. pp 157-164. d0i:10.1017/S1751731109991352

CASAS, E. — KEELE, J. W. — SHACKELFORD, S.D. - KOOHMARAIE, M. —
SONSTEGARD, T. S. — SMITH, T. P. — KAPPES, S. M. — STONE, R. T. (1998):
Association of the muscle hypertrophy locus with carcass traits in beef cattle. Journal of
Animal Science, Volume 76. Number 2. pp. 468-473. doi: 10.2527/1998.762468x.

CHEN, L. - VINSKY, M. — LI, C. (2015) Accuracy of predicting genomic breeding values for
carcass merit traits in Angus and Charolais beef cattle. Animal Genetics. Volume 46,
issue 1. 55-59 pp. https://doi.org/10.1111/age.12238

41


https://doi.org/10.2527/jas.2009-2385
https://doi.org/10.1111/age.12238

CHEN, L. — SCHENKEL, F. — VINSKY, M. — JR. CREWS, D. H. — LI, C. (2013): Accuracy
of predicting genomic breeding values for residual feed intake in Angus and Charolais
beef cattle. Journal of Animal Science. doi: 10.2527/jas.2013-5715.

CROWLEY, J. P. (1965): The effect of charolais bulls on calving performance. Irish Journal of
Agricultural Research, VVol. 4, No. 2, pp. 205-213. https://www.]jstor.org/stable/25555375

CUSHMAN, R. A,, - TAIT JR,,R. G. - MCNEEL, A. K. - FORBES, E. D. - AMUNDSON, O.
L.-LENTS, C. A. - LINDHOLM-PERRY, A. K. - PERRY, G. A.-WOOD, J.R. - CUPP,
A.S.-SMITH, T. P. L. - FREETLY, H. C. - BENNETT, G. L. (2015): A polymorphism

in myostatin influences puberty but not fertil- ity in beef heifers, whereas p-calpain affects

first calf birth weight. Journal of Animal Science, Volume 93. Issue 1. pp.117-126.
https://doi.org/10.2527/jas.2014-8505

DE LA ROSA REYNA, X.F. - MONTOYA, H.M. — CASTRELLON, V.V. — RINCON,
AM.S. - BRACAMONTE, M.P. — VERA, W.A. (2010): Polymorphisms in the IGF1
gene and their effect on growth traits in Mexican beef cattle, GMR: Genetics and
Molecular Research, online journal, 9 p. DOI 10.4238/vol9-2gmr745

DOMOKOS Z. (2000): A charolais szarvasmarha. Kistermeldk Lapja, 44. évfolyam, 1. szam,

pp. 9.
DOMOKOS Z. (2010): Charolais tenyésztése az USA-ban. Magyar Allattenyészték Lapja, 38.

évfolyam, 8. szam, pp. 4-5.

DOMOKOS Z. - TOZSER J. — POTI P. (2009): Kézponti sajattljesitmény-vizsgalat a charolais
fajtaban. Magyar Allattenyésztk Lapja, 37. évfolyam, 12. szam, pp. 10-11.

DOMOKOS Z.— TOZSER J. (2015): A charolais szarvasmarha fajta ¢és tipusainak kialakulasa.
Allattenyésztés és Takarmanyozas, 64. évfolyam, 1. szam, pp. 8-20.

ERIKSSON, S. — NASHOLM, A. — JOHANSSON, K. — PHILIPSSON J. (2004a): Genetic
relationships between calving and carcass traits for Charolais and Hereford cattle in
Sweden. Journal of Animal Science, Volume 82. Issue 8. pp. 2269-2276.
https://doi.org/10.2527/2004.8282269x

ERIKSSON, S. — NASHOLM, A. — JOHANSSON, K. — PHILIPSSON J. (2004b): Genetic

parameters for calving difficulty, stillbirth, and birth weight for Hereford and Charolais

at first and later parities. Journal of Animal Science, Volume 82. Issue 2. pp. 375-383.
https://doi.org/10.2527/2004.822375x
GOONEWARDENE, L. A.—PANG, H. - BERG, R. T. - PRICE, M. A. (1999): A comparison

of reproductive and growth traits of horned and polled cattle in three synthetic beef lines.

42


https://www.jstor.org/stable/25555375
https://doi.org/10.2527/jas.2014-8505?fbclid=IwAR10GUwCDHymg5MElVYaCiUl8VT0II7wLQdyOOvcv62YmgmCa-gkSysbQUE
https://doi.org/10.2527/2004.8282269x
https://doi.org/10.2527/2004.822375x

Canadian Journal of Animal Science, Volume 79. Number 2. pp. 123-127.
https://doi.org/10.4141/A98-096

GUNIA, M. — SAINTILAN, R. — VENOT,E. — HOZE, C. —FOUILLOUX, M. N. —
PHOCAS, F.(2014): Genomic prediction in French Charolais beef cattle using high-
density single nucleotide polymorphism markers, Journal of Animal Science. Volume 92,
Issue 8, pp. 3258-3269, https://doi.org/10.2527/jas.2013-7478

HENWOOD, S. - CARRUTHERS, B. (1986): White Gold. The Story of Charolais in Canada.
The Canadian Charolais Association, Calgary. 108 p.

HOLLO I. - H-NE SZABO M. - JAVOR A. - K-NE GAAL K. - KOVACS G. - KOVACS J.
—~ KUKOVICS S. - MIHOK S. — MUCSI I. - POLGAR J. P. - RAINAI CS. - SUTO Z.
—SZABO F. — SZ-NE WILLIN E. — TOZSER J. (2006): Allattenyésztéstan. Mezdgazda
Kiado, Budapest. 285 p.

HOLLO 1. —SZABOF. - TOZSER J. - HUTH B. (2011): Szarvasmarhatenyésztés. Mezégazda
Kiad6, Budapest. 220 p.

HOLLO G.—ZANDOKI R. — POHN G. — VARGA-VISI E. — REPA I. (2005) Charolais fajtaj

bikak és tinok vagasi, csontozasi eredménye és husanak zsirsav-0sszetétele. Acta Agraria
Kaposvariensis. 9. évfolyam, 1. szam, pp. 1-8.

HORN P. — BEDO S. — BODA I. - BODO 1. — BUCSY L. — DOHY J. - HECKER W. —
HOLLO 1. - IVANCSIS J. - LENGYEL A. — LOVAS L. - MIHOK S. — MUCSI I. —
NAGY N.—-STEFLER J.— VERESS L. - ZOMBORSZKY Z. (1999): Allattenyésztés 1.
Mezbgazda Kiado, Budapest. 592. p.

JAHUEY-MARTINEZ F. J. - PARRA-BRACAMONTE G. M. — SIFUENTES-RINCON A.
M. — MORENO-MEDINA V. R. (2019): Signatures of selection in Charolais beef cattle
identified by genome-wide analysis. Journal of Animal Breeding and Genetics pp. 378-
389 https://doi.org/10.1111/jbg.12399

JAHUEY-MARTINEZF.J.,~PARRA-BRACAMONTE, G. M. - GARRICK, D.J. - LOPEZ-
VILLALOBOS, N. — MARTINEZ-GONZALEZ, J. C. — SIFUENTES-RINCON, A. M.
~LOPEZ-BUSTAMANTE, L. A. (2020): Accuracies of direct genomic breeding values
for birth and weaning weights of registered Charolais cattle in Mexico. Animal
Production Science. Volume 60. Number 6. 772-779 pp.
https://doi.org/10.1071/AN18363

KACHMAN, SD. -SPANGLER, M.L.—BENNETT, G.L. - HANFORD, K.J. - KUEHN, L.A.
— SNELLING, W.A. — THALLMAN,. R.M. — SAATCHI, M. — GARRICK, D.J. —
SCHNABEL, R.D. - TAYLOR, J.F. - POLLAK, E.J. (2013): Comparison of molecular

43


https://doi.org/10.4141/A98-096
javascript:;
javascript:;
javascript:;
javascript:;
javascript:;
javascript:;
javascript:;
https://doi.org/10.2527/jas.2013-7478
https://onlinelibrary.wiley.com/action/doSearch?ContribAuthorRaw=Jahuey-Mart%C3%ADnez%2C+Francisco+Joel
https://onlinelibrary.wiley.com/action/doSearch?ContribAuthorRaw=Jahuey-Mart%C3%ADnez%2C+Francisco+Joel
https://onlinelibrary.wiley.com/action/doSearch?ContribAuthorRaw=Sifuentes-Rinc%C3%B3n%2C+Ana+Mar%C3%ADa
https://onlinelibrary.wiley.com/action/doSearch?ContribAuthorRaw=Moreno-Medina%2C+Victor+Ricardo
https://doi.org/10.1111/jbg.12399
https://doi.org/10.1071/AN18363

breeding values based on within- and across-breed training in beef cattle. Genetics
Selection Evolution,  Volume  45. Number  30. pp. 1186-1297.
https://doi.org/10.1186/1297-9686-45-30

KALM, E. - PABST, W. — LINDHE, B. - LANGHOLZ, H.-J. (1978): Estimation of breeding

values of beef bulls — Hereford and Charolais — based on data from the field recording

scheme in Sweden I. Environmental effects on birth weight, 200-day weight and yearling
weight. Livestock Production Science, Volume 5. Issue 4. pp. 379-391.
https://doi.org/10.1016/0301-6226(78)90033-7

KISACOVA, J. - KUBEK, A. - MELUS, V. — CANAKYOVA, Z. - REHOUT, V. (2009):
Genetic polymorphism of Myf-5 and myostatin in Charolais breed. Journal of

Agrobiology, Volume 26. Number 1. pp. 7-11.

KOSZTOLANYINE SZENTLELEKI A. — VERTSENE ZANDOKI R. — TOZSER J. (2018):
Ujabb adatok aubrac és charolais egyedek vérmérsékletére egy hazai tenyészetben.
Animal welfare, ethology and housing systems, 14. évfolyam, 2. szam, pp. 63-77.

LEVEZIEL, H. - HOCQUETTE, J.F. — LEPETIT, J. - DENOYELLE, C. —- DODELIN, V. —
PAYET, N. — MALAFOSSE, A. - RENAND, G. (2006): Q204X myostatin mutation
effects on carcass and meat quality traits in heterozygous charolais young bulls. 65-66.
In: 52nd International Congress of Meat Science and Technology: Harnessing and
exploiting global opportunities. (Szerk.: TROY et al.,) Wageningen Academic Publishers,
Dublin, 754 p.

MAGDA S. - MARSELEK S. — A-NE HAMAR E. — LIEBMANN L. (2001): Allattenyésztés.
Szaktudas Kiadé Haz, Budapest. 243 p.

MCPHERRON, A. C. - LAWLER, A. M. - LEE, S. J.(1997): Regulation of skeletal muscle
mass in mice by a new TGF-beta superfamily member. Nature, volume 387. pp. 83-90.

MEILLER, D.-VANNIER, P. (1994): Le Charolais. Edition ANCR, Chalon-sur-Saone Cedex,
pp. 46- 51.

MEUWISSEN, T.H.E. - HAYES, B.J. - GODDARD, M. E. (2001) Prediction of total genetic
value using genome-wide dense marker maps. Genetics 157, 1819-1829 pp.

MESZAROS M. (2005): A charolais marha. KistermelSk Lapja, 49. évfolyam, 11. szam pp.
12-13.

MIALON, M-M. — RENAND, G. — KRAUSS, D. — MENISSIER, F. (2000): Genetic variability
of the length of postpartum anoestrus in Charolais cows and its relationship with age at
puberty. Genetics Selection Evolution, Volume 32, Number 4. pp 403 - 414.
https://doi.org/10.1051/gse: 2000127

44


https://doi.org/10.1186/1297-9686-45-30
https://doi.org/10.1016/0301-6226(78)90033-7
https://doi.org/10.1051/gse:2000127

MOKRY, F. B. - HIGA, R. H. —de ALVARENGA, M. M. —de LIMA, A. O. - MEIRELLES,
S. L. C. - BARBOSA da SILVA, M. V. G. - CARDOSO, F. F. - MORGADO de
OLIVERIRA, M. —URBINATI, I. - NICIURA, S. C. M. - TULLIO, R. R.— MELLO de
ALENCAR. M. — CORREIDA de ALMEIDA REGITANO, L. (2013). Genome-wide
association study for backfat thickness in Canchim beef cattle using Random Forest
approach. BMC Genetics, 14(1), 47. https://doi.org/10.1186/1471-2156-14-47

MUIR W. M. (2007): Comparison of genomic and traditional BLUP-estimated breeding value

accuracy and selection response under alternative trait and genomic parameters, Journal
of Animal Breedings and Genetics. VVol. 124 pp. 342—-355 https://doi.org/10.1111/j.1439-
0388.2007.00700.x

MUJIBI, F. D. N. - CREWS, D. H. Jr. (2009): Genetic parameters for calving ease, gestation
length, and birth weight in Charolais cattle. Journal of Animal Science, Volume 87. Issue
9. pp. 2759-2766. https://doi.org/10.2527/jas.2008-1141

PARRA-BRACAMONTE, G. M. —LOPEZ-VILLALOBOS N. —MORRIS, S. T. —
SIFUENTES-RINCON A. M. — LOPEZ-BUSTAMANTE, L. A. (2016): Genetic trends
for live weight traits reflect breeding strategies in registered Charolais Farms in Mexico.
Tropical Animal Health and Production, Volume 48. pp. 1729-1738.

PHOCAST, F. — SAPA, J. (2016): Genetic parameters for growth, reproductive performance,

calving ease and suckling performance in beef cattle heifers. Animal Science, Volume
79. Issue 1. pp. 41 — 48. DOI: https://doi.org/10.1017/S1357729800054515
POLGAR J. P. - TOROK M. — KOVACS A. — BENE SZ. (2020): Néhany tényezd hatasa

charolais névendékmarhék hustermelési paramétereire utlrahangos mérések alapjan.
Animal welfare, ethology and housing systems, G6doll6. Volume 16. Issue 2. pp. 170-
176 10.17205/SZIE.AWETH.2020.2.170

POPP J.—OLAH J. — SZENDERAK J. - HARANGI-RAKOS M. (2017): A marhahs eléallités
nemzetkdzi és hazai piaci kilatasai, Allattenyésztés és Takarméanyozas. 66. évfolyam, 4.
szam, pp. 276-299.

PURFIELD, D.C. - EVANS, R. D. — BERRY, D. P. (2019): Reaffirmation of known major
genes and the identification of novel candidate genes associated with carcass-related
metrics based on whole genome sequence within a large multi-breed cattle population.
BMC Genomics, Volume 20. Number 720. 17 p. https://doi.org/10.1186/s12864-019-
6071-9

45


https://doi.org/10.1186/1471-2156-14-47
https://doi.org/10.2527/jas.2008-1141
https://link.springer.com/article/10.1007/s11250-016-1150-2#auth-G__M_-Parra_Bracamonte
https://link.springer.com/article/10.1007/s11250-016-1150-2#auth-N_-Lopez_Villalobos
https://link.springer.com/article/10.1007/s11250-016-1150-2#auth-S__T_-Morris
https://link.springer.com/article/10.1007/s11250-016-1150-2#auth-A__M_-Sifuentes_Rinc_n
https://link.springer.com/article/10.1007/s11250-016-1150-2#auth-L__A_-Lopez_Bustamante
https://doi.org/10.1017/S1357729800054515
https://doi.org/10.1186/s12864-019-6071-9
https://doi.org/10.1186/s12864-019-6071-9

RANDHAWA, I. A. S. - KHATKAR, M. S. - THOMSON, P. C. - RAADSMA H. W. (2016):
A Meta-Assembly of Selection Signatures in Cattle. PLoS ONE. Volume 11. Issue 4. 30
p. https://doi.org/10.1371/journal.pone.0153013

RANDHAWA, I. A. S. — MCGOWAN, M. R. — PORTO-NETO, L. R. — HAYES, B. J. —
LYONS, R. E. (2021): Comparison of Genetic Merit for Weight and Meat Traits between
the Polled and Horned Cattle in Multiple Beef Breeds. Animals, Volume 11. Number 3.
pp. 870-888. https://doi.org/10.3390/ani11030870

ROCHA, D. — BILLEREY, C. - SAMSON, F. - BOICHARD, D. - BOUSSAHA, M. (2014):

Identification of the putative ancestral allele of bovine single-nucleotide polymorphisms.

Journal  of  Animal Breeding and  Genetics. 131. pp. 483-486.
https://doi.org/10.1111/jbg.12095
SARGOLZAEI, M. — SCHENKEL, F. S. — VANRADEN, P. M. (2009): gebv: Genomic

breeding value estimator for livestock, In: Proceedings of the Dairy Cattle Breeding and

Genetics Meeting, University of Guelph, Guelph, ON, Canada. pp. 3-11.

SEIDEL, G.E. (2010): Brief introduction to whole-genome selection in cattle using single
nucleotide polymorphisms. Reprod. Fert. Develop., 22. 138-144. doi: 10.1071/RD09220.

SUN, X. —HABIER, D. - FERNANDO, R. L. - GARRICK, D. J. - DEKKERS, J. C.M (2011):
Genomic breeding value prediction and QTL mapping of QTLMAS2010 data using
Bayesian Methods. BMC Proceedings, Volume 5. Number 3. pp. 1-8. d0i:10.1186/1753-
6561-5-S3-S13

SZABO F. (2013): Genetikai trendek, tipusmodosulasok a husmarhatenyésztésben. Magyar
Allattenyészték Lapja, 41. évfolyam, 2. szam, pp. 13-15.

SZABO F. — BOKOR A. — POLGAR J. P. — BENE SZ. (2011a): Allatnemesités. Pannon
Egyetem, Kaposvari Egyetem, 61 p.

SZABO F.— KOMLOSII. — POSTA J. (2011b):Allattenyésztési genetika. Debreceni Egyetem,
Nyugat-Magyarorszagi Egyetem, Pannon Egyetem, 144 p.

SZABO F. — TEMPFLI K. — DONAGH, B. (2017): Genomikai tenyészértékbecslés a
husmarhatenyésztésben. Allattenyésztés és takarmanyozas. 66. évfolyam, 4. sz. 316-330
Pp.

SZENTLELEKI A. — ZANDOKI R. - DOMOKOS Z. — BUIDOSO M. — TOZSER J. (2005):
Szarvalt €s szarvatlan charolais tenyészbika-jeloltek vérmérsékletének és reprodukcids
kapacitasdnak vizsgalata. Animal welfare, ethology and housing systems, G6dollo.

Volume 1. Issue 2. pp. 110-120.

46


https://doi.org/10.1371/journal.pone.0153013
https://doi.org/10.3390/ani11030870
https://onlinelibrary.wiley.com/action/doSearch?ContribAuthorRaw=Rocha%2C+D
https://onlinelibrary.wiley.com/action/doSearch?ContribAuthorRaw=Billerey%2C+C
https://onlinelibrary.wiley.com/action/doSearch?ContribAuthorRaw=Samson%2C+F
https://onlinelibrary.wiley.com/action/doSearch?ContribAuthorRaw=Boichard%2C+D
https://onlinelibrary.wiley.com/action/doSearch?ContribAuthorRaw=Boussaha%2C+M
https://doi.org/10.1111/jbg.12095

SZENTLELEKI A. - DOMOKOS Z. - BOTTURA, C. — ALBERTI, M. - TOZSER J. (2009):
Assessment of temperament and its effect on weaning performance for Aubrac and
Charolais weaned calves. Acta Agraria Debreceniensis, number 33. pp. 161-169.
https://doi.org/10.34101/actaagrar/33/2865

SZUCS I. — APATIF. - NABRADI A. - SZOLLOSI L. (2018): Uzemtan. Debreceni Egyetem,
Debrecen. 327 p.

TAKACS A. (2007): A charolais és aubrac tenyésztése Magyarorszagon. Magyar

Allattenyészték Lapja, 35. évfolyam, 12. szam, pp. 8-9.

TOZSER J. — BEKESI GY. — BERES P. — BODO I. - BUIDOSO M. - DOMOKOS Z. -
KORCHMA CS. — REPOVSZKI J. — ZANDOKI R. (2003): A charolais fajta és
magyarorszagi tenyésztése. Mezdgazda Kiadd, Budapest. 266 p.

TOZSER, J. — DOMOKOS, Z. — ALFOLDI, L. — HOLLO, G. — RUSZNEK, J.(2001):
Kiilonboz3 génaranyt charolais tehenészet teheneinek testméretei. Allattenyésztés és
Takarmanyozas, 50. évfolyam, 1. szam, p. 15.

TOZSER, J. - DOMOKOS, Z. — BUJDOSO, M. — SZENTLELEKI, A. - BAKUS, G. —
ZANDOKI, R. — MINORICS, R. (2004): Hossza hatizom teriiletének mérése real-time
ultrahangkésziilékkel a charolais fajtdban. Acta Agraria Kaposvariensis, 8. évfolyam, 2.
szam, pp. 11-21.

TOZSER J. - DOMOKOS Z. -~ SZENTLELEKI A. - BOTTURA, C. - MASSIMILIANO, A.
— KOVACS A. — BALOGH P. - BUNDSCHUH A. (2009): Adatok aubrac és charolais
hiz6bikak ultrahanggal mért hosszl hatizom tertiletérdl és bor alatti faggytivastagsagarol.
Acta Agronomica Ovériensis, 51. évfolyam, 2. szam, pp. 53-61.

TOZSER J. — DOMOKOS Z. — SZENTLELEKI A. — MINORICS R. — BAKUS G. -
ZANDROKI R. — KOVACS T. — SVAB L. (2005): Charolais és magyar sziirke fajtaju
tinok hosszu hatizom teriiletének mérése ultrahang képek alapjan. Allattenyésztés és
Takarmanyozas, 54. évfolyam, 4. szam, pp. 331-338.

TOROK M. — DOMOKOS Z. (2012): Tenyészértékbecslés a hazai Charolais
marhaallomanyon. Ostermeld: gazdalkodok lapja, 16. évf. 5. sz. 83-85. pp.

VANKAN, D. M. - WAINE, D. R. — FORTES, M. R. S. (2010): Real-time PCR genotyping
and frequency of the myostatin F94L mutation in beef cattle breeds. Animal, volume 4.
number 4. pp. 530-534. d0i:10.1017/S175173110999139X

VATTAMANY G. (2005): Nagytestii hiismarhafajta: a charolais. Ertékallé Aranykorona, 5.
évfolyam, 6-7. szam, pp. 27-29.

47


https://doi.org/10.34101/actaagrar/33/2865
https://matarka.hu/cikk_list.php?fusz=109575

VARGA, L. — SZABO, GY. — DARVASI, A. - MULLER, G. — SASS, M. — SOLLER, M.
(1997): Inheritance and mapping of Compact (Cmpt), a new mutation causing
hypermuscularity in mice. Genetics, volume 147. pp. 755-764.

VERESS GY. — BAKOS K. (2009): A miosztatin gén szerepe a kiilonb6z6é haziallatfajtak
hiperizmoltsaganak kialakuldséban. Irodalmi 6sszefoglalo. Magyar Allatorvosok Lapja,
131. évfolyam, 8. szdm, pp. 483-488.

VERTSENE ZANDOKI R. — TABORI I. - DOMOKOS Z. — TOZSER J. (2008): Charolais
tehenek togybimbo-alakuldsa és Osszefliggése a borjak 205 napos valasztasi sulyaval.
Animal welfare, ethology and housing systems, 4. évfolyam, 2. szam, pp. 243-249.

VERTSENE ZANDOKI R. — TABORI I — TOZSER J.(2009): Charolais tehenek
viselkedésének értékelése az ellést kdvetd iddszakban. Animal welfare, ethology and
housing systems, 5. évfolyam, 4. szam, pp. 291-297.

WANG, C. — DING, X. - LIU, J. — YIN, Z. — ZHANG, Q. (2014): Bayesian methods for
genomic breeding value estimation, Yi Chuan = Hereditas, Volume 36. Issue 2. pp. 111-
118. DOI: 10.3724/sp.j.1005.2014.00111

ZSUPPAN ZS. — BENE SZ. — DOMOKOS Z. — SZABO F. (2009): Hasmarha alloméanyok

néhany reprodukcids €lettartam, és novekedési tulajdonsaganak értékelése 2. Kézlemény:
Charolais tehenek elsé ellési életkoranak és élettartamanak vizsgélata. Allattenyésztés és

Takarmanyozas. 58. évfolyam, 4. szam, pp. 293-304.

48


https://doi.org/10.3724/sp.j.1005.2014.00111

Internet hivatkozasok:

KSH (2019): Allatallomany, 2019. december 1: A tehenek szama 2,2, a tehéntej felvasarlasi ara
5,6%-kal nott,
https://www.ksh.hu/docs/hun/xftp/stattukor/allat/2019/index.html#atehenekszma22ateh
ntejfelvsrisirab6kalntt Letoltve: 2022. 09. 06.

KSH (2021a): Szarvasmarha-allomany megye ¢és régi6 szerint, december 1.
https://www.ksh.hu/stadat_files/mez/hu/mez0087.html Letoltve: 2022. 08. 25.
KSH (2021b): Allatallomany, 2021. december 1: A szarvasmarha-dllomany az elmult

évtizedben bekoOvetkezett folyamatos boviilést kovetden csokkent, a vagomarhak
felvasarlasi atlagara nott,

https://www.ksh.hu/docs/hun/xftp/stattukor/allat/2021/index.html Letoltve: 2022. 08. 25.

KSH (2021c): A szarvasmarha-allomany kor és ivar szerinti megoszlasa gazdalkodasi formak
szerint,
https://www.ksh.hu/docs/hun/xstadat/xstadat evkozi/e_oma002e.html?down=157
Letoltve: 2022. 08. 25.

MCTE (2021): A charolais és az aubrac fajtak tenyésztési programja. Magyar Charolais

Tenyésztok Egyesiilete,
http://charolais.hu/ujweb/index.php/hu/szabalyzatok/tenyesztesi-program Letoltve:
2022. 09. 22.

49


https://www.ksh.hu/docs/hun/xftp/stattukor/allat/2019/index.html#atehenekszma22atehntejfelvsrlsira56kalntt
https://www.ksh.hu/docs/hun/xftp/stattukor/allat/2019/index.html#atehenekszma22atehntejfelvsrlsira56kalntt
https://www.ksh.hu/stadat_files/mez/hu/mez0087.html
https://www.ksh.hu/docs/hun/xftp/stattukor/allat/2021/index.html
https://www.ksh.hu/docs/hun/xstadat/xstadat_evkozi/e_oma002e.html?down=157
http://charolais.hu/ujweb/index.php/hu/szabalyzatok/tenyesztesi-program

Abrik, tabliazatok jegyzéke

Abrak jegyzéke

1. abra: A szarvasmarha-allomany valtozasa 2000-2021............cccceriieiiieienenene e 3
2. dbra: A magyarorszagi szarvasmarha allomany fajtadsszetétele ...........cccoooeiiiiiiniiciiinnnns 4
3. abra: 205 napos index ¢és a 200 napos suly tenyészérték kozti 6sszefligges ........ovvvrrvrnnnnn. 35
4. dbra: Az STV alatti stilygyarapodas €s a 200 napos suly tenyészérték kozti 6sszefliggés .. 35
Tablazatok jegyzéke

1. tdblazat: A sziiletési év hatasa a novekedési erély genomikai teny€szertékeire ........ovvvvvnnrnnnnne. 22
2. tablazat: A sziiletési év hatdsa a termékenységgel kapcsolatos paraméterek genomikai
B CSZETEEKEITE ...ttt sttt b et bbb bbb b e bbb e st sttt e et nenbe e 23
3. tablazat: A sziiletési év hatasa a hisminOségi genomikai tenyészErtékekre...........ooovvvvmvvnnrnrnnnnnn. 24
4. tdblazat: A szarvaltsag hatisa a ndvekedési eréllyel Osszefliggd genomikai tenyészértékekre 1.
............................................................................................................................................................... 25
5. tablazat: A szarvaltsag hatdsa a novekedési eréllyel dsszefliggd genomikai tenyészértékekre 2.
............................................................................................................................................................... 25

6. tablazat: A szarvaltsag hatésa a termékenységgel kapcsolatos genomikai tenyészértékekre 1..26
7. téblazat: A szarvaltsag hatésa a termékenységgel kapcsolatos genomikai tenyészértékekre 2..26
8. tablazat: A szarvaltsag hatdsa a hismindséggel kapcsolatos genomikai tenyészértékekre 1. ....27
9. tdblazat: A szarvaltsag hatésa a husmindséggel dsszefiiggd genomikai tenyészértékekre 2...... 27
10. tablazat: A novekedési eréllyel kapcsolatos genomikai tenyészértékek alakuldsa a bikak

termékenyitési engedélye szerinti felosztasa alapjan..........cccceerrrrerriniinneieese s 28
11. tablazat: A termékenységgel kapcsolatos genomikai tenyészértékek alakulasa a bikak
termékenyitési engedélye szerinti felosztasa alapjan..........cceevverreinrniinneiee s 28
12. tabladzat: A hasmindséggel Osszefliggd genomikai tenyészértékek alakuldsa a bikak
termékenyitési engedélye szerinti felosztasa alapjan..........ccoceeveiiiiniieineine e 29
13. tablazat: A novekedési eréllyel kapcsolatos genomikai tenyészértékek alakuldsa a bikak
SZArMAazAasi OTSZAZA AlAPJAN.......cvevivirciciiiicii s 30
14. tablazat: A termékenységgel kapcsolatos genomikai tenyészértékek alakuldasa a bikdk
SZArMAazAasi OTSZAZA AlAPJAN.......cuevivciiiciiiciei s 30
15. tablazat: A husmindséggel kapcsolatos genomikai tenyészértékek alakulasa a bikak szarmazasi
OTSZAZA ALAPJAN ... 31
16. tablazat: Q204X gén hatdsa a novekedési eréllyel 6sszefliggd genomikai tenyészészértékekre
............................................................................................................................................................... 32

17. tablazat: Az F94L gén hatasa a ndvekedési eréllyel 0sszefliggd genomikai tenyészértékekre 32
18. tablazat: A Q204X gén hatasa a termékenységgel Osszefliggd genomikai tenyészértékekre... 33
19. tablazat: Az FO4L gén hatésa a termékenységgel Osszefliggd genomikai tenyészértékekre .... 33
20. tablazat: A Q204X gén hatdsa a husmindséggel Osszefliggd genomikai tenyészértékekre...... 34
21. tablazat: Az F94L gén hatasa a hismindséggel 0sszefliggd genomikai tenyészértékekre ....... 34

50



