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A sziirkemarha

DNS alapu komplex genetikai vizsgalata

A magyarszirke mikroszatellit vizsga-
latairél korabban, tudomanyos lapban
az Animal Science Papers and Reports
oldalain szamoltunk be (2014, 32, 121-
130). Akkor tobb mint haromezer egyed
tenyészetenkénti jellemzésére vallal-
koztunk.

Jelen irdsunk elsé részében rutinszer(
szarmazasi vizsgalatokon atesett, tobb
mint tizenotezer egyed vizsgalatardl sza-
molunk be abbdl a szempontbdl, hogy
detektdlhato-e bennik a sziirkemarhdn
néhany alkalommal hasznalt maremman
fajta hatdsa? Az irds masodik részében
a teljes genomot érint6 vizsgdlatainkat
mutatjuk be.

A szirkemarha egyedek felmenGinek
nyilvantartdsa sajnos a masodik vilag-
haboru idején megsemmisiilt, ezért a
mai nyilvantartast 1950-es évektdl lehet
eredeztetni, melyet 1962-2004-ig vér-
csoport vizsgalatokkal tdmasztottak ala.
2000 6ta DNS mikroszatellit vizsgalattal
allapitjdk meg a helyes szdrmazasi viszo-
nyokat. A vizsgalt mintak DNS profilja a
NEBIH &ltal rutinszerten elvégzett sziil6i
szdrmazasellendrzési teszteknek kdszon-
hetéen dlltak rendelkezésre.

Az ENAR szdmmal azonosithaté ma-
remman mintdk egyrészt Olaszorszag-
bol, masrészt Magyarorszagon kordbban
tartott maremman egyedek vérmintai-
bl voltak hozzaférhet6ek.

A maremmanhatds meglétének DNS
alapu ellen6rzését tobbféle csoport
feldllitasban, illetve tobbféle szoftver
kiilonféle algoritmusainak felhaszna-
lasdval végeztikk el. A 15455 minta és
36 olaszorszagi maremman egyedet 18
DNS-mikroszatellit markerrel vizsgaltuk.
Korabbi vizsgalatainkban 11 DNS mar-
kert hasznaltunk.

Els6 lépésként a maremman egyedeket
vizsgaltuk meg, vajon a kiilonbo6z6 id6-

pontokbdl szarmazdé mintdk azonos faj-
taba tartoznak-e, van-e detektalhato el-
térés kozottik? A kilonféle maremman
csoportokat azonosnak tekinthettik,
mert azok egymastdl valé genetikai
differencialtsaga, eltérése nem volt szig-
nifikans.

A DNS markereket felhaszndlva a ma-
remman-csoportokon és véletlenszer(-
en kivalasztott 100 szlirkemarha egyeden
ellendriztik a két fajta genetikai elkilo-
nilésének a mértékét. Az elkulondlés
nagymértéklinek addédott, amely meg-
erGsitette, hogy a megfogalmazott cél
vizsgalatdra alkalmasak a szarmazaselle-
nérzéshez hasznalt DNS markerek.

Maremman hatast dsszesen 267 egyed
esetében detektaltunk (a vizsgalt min-
tamennyiség 1,7 %-a). Az azonositott
allatokat mas fajtakkal is Gsszevetettiik
(holstein-friz, charolais, angus, blond,
hereford, limusin); mely fajtak vald-
szinGsithetd hatdsa néhany fentebb em-
litett szirkemarha egyeden jelentkezett.
A 267 egyed kozul 78 (a teljes vizsgalt
mintamennyiség fél szazaléka) tobbszor
is megjelent a hasznalt matematikai al-

goritmusok taldlatai kozott. A mintak
tenyészetetek szerinti eloszlasa azt az
ismert feltételezést erdsitette, miszerint
az egyedek tobbsége nemzeti parkos te-
riletekhez kothetd.

A maremman hatdssal bird mintdk
szama nagynak tlnik (267, illetve 78),
de figyelembe véve a 15455 vizsgdlt
egyedszamot, ezen egyedek aranya
nagyon alacsony volt. Ennek oka valé-
szinlileg az, hogy 1991 utdn a tenyész-
t6k a mar mkods szarmazdasellendrzési
adatok és a visszamendlegesen ismert
szarmazasi adatlapok alapjan kerilték
el a maremman bikak utddjainak kiter-
jedt haszndlatat. A DNS adatok alapjan
ezen eréfeszités sikere megerGsitést
nyert.

A maremman hatason kivll a heterozi-
gbzitasi mértékét is meghataroztuk min-
den egyes magyarsziirke allat esetében,
mely értéke atlagosan 72% volt. A ho-

A kordbbi 2014-ben végzett vizsgalat-
ban 11 DNS markerrel ugyanezen érték
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sziirkemarha esetében 30 %-ot muta-
tott. Ennél kisebb értékkel az angus,
blond, holstein fajtak birtak (rendre: 28,
26, 27%).

A sziirkemarha allomany folyamatosan
végzett szarmazasellenbrzés-vizsgalatain
tul, a felgyllemlé adatok populdcidge-
netikai iranyu feldolgozdsat 3-5 évente
javasoljuk megismételni.

Teljes genomot lefed6 vizsgalatokat is
elvégeztiink 132 sziirkemarha egyeden.
A tovdbbiakban un. SNP markerek hasz-
nalatat és vizsgalati eredményét irjuk le,
mellyel a jév6ben bizonyara tobbszor fog
talalkozni a tenyésztd.

Az utébbi évek technikai fejlesztései-
nek kdszonhetéen a DNS chip-technolo-
gia ma mar lehet6vé teszi, hogy a fajta
teljes orokité6 anyagat egyszerre tobb
allaton ellendrizziik, az allatokat érin-
t6 kilonboz6 bioldgiai folyamatokrdl, a
genomban torténd valtozasokrol atfogd
képet nyerjunk.

Vizsgalatunkat egy egyedre nézve 130 ezer
SNP genotipus adataval végeztik el. A
vizsgalatba a 132 szirkemarhan kivdl
12 maremman és egyéb, mas kutatasi
projektbdl szarmazd; holstein, charolais,
magyartarka, jersey, limousin fajtakat
vontunk be. A mintdazandd tenyésze-
teket, illetve szlrkemarha egyedeket
korabbi ismereteinket figyelembe véve
a tenyészt6k és a kutatok kozosen va-
lasztottak ki. Azokban az esetekben,
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2. dbra: A jersey, magyartarka, holstein, charolais, sziirkemarha egyedek genetikai hdttere

alapjdn elvégzett f6komponens analizis kimu

tatta, hogy a vizsgdlat elGbb felsorolt résztvevéi

még jobban elkiiléniilnek a sziirke marha egyedektél, mint a maremman. Az dbrdan nem be-
karikdzott, vildgoskékkel, pirossal, és feketével jelolt egyedek magyartarka, jersey és limousin

egyedeket jelentenek.

ahol a kivalasztott egyednek nem volt
hozzaférhetd vérmintaja, ott ugyanazon
tenyészetbdl véletlenszerlien valasztot-
tunk helyettesité egyedet. A maremman
mintdk kivalasztasahoz 18 mikroszatellit
markerrel felvett DNS profilt hasznaltuk.
A DNS profilbél szamolt rokonsagi fok
alapjan azokat a maremman egyedeket
valasztottuk ki, amelyek a lehetd legki-
sebb rokonsagban voltak egymadssal.

A 130 ezer SNP marker genotipusanak
analizise a maremman és a szlirkemarha
mintakat -hasonléan a kordbban besza-
molt mikroszatellit markerek esetéhez-
egyértelmlen elkilonitette. Az egyéb

szarvasmarhak felhasznalasaval a fajtak
egymashoz viszonyitott helyzetét is ab-
razolni tudtuk (2. abra).

A szlirkemarha csoportbdl (2. dbra, zold
pontok) harom sziirkemarha egyed , ki-
I6g”. E harom egyed kozil egy a kordb-
ban emlitett 15 000 allat mikroszatellit
vizsgalatai kozott szerepelt; ezen egyed-
ben maremmanhatdst lehetett kimutat-
ni. A harom ,kil6gé” sziirkemarha egyed
kozil kett6 nem vett részt a kordbbi vizs-
galatokon, de az egyedek elhelyezkedé-
se és a harmadik egyed mikroszatellit
eredménye alapjan ezekrdl is elmond-
haté a maremmanhatas megléte, kimu-
tathatdésaga. A sziirkemarha egyedeket
mas eurdpai fajtakkal és primitiv tipusu
fajtakkal is 6sszehasonlitottuk, melynek
eredményeként elmondhaté, hogy a
szlirkemarha kilonleges, mas fajtahoz
nem hasonlithatd, védendd genetikai
hattérrel rendelkezik.

A teljes genom attekint6 tesztelése
(hasonldan a mikroszatellitekhez) a he-
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is nyujt felvilagositas akar egyedi szinten.
Az adatokat a tervszer( parositasban
lehet felhasznalni. Ertéke pontosabb a
kordbban beszdmolt mikroszatellit mar-
kerekhez képest.

Egyedek vart és megfigyelt beltenyész-
tettségi értékeibsl szamolt jellemz6t
(figgbleges tengely) egyedenként felvé-
ve és pontonként abrazolva azt lathat-
juk (3. dbra), hogy bar minden vizsgalt
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3. dbra: Az észlelt homozigdta ardny eltérésének mértéke a vart homozigotdk aranydtol. Zold: sziirkemarha, kék: maremman, vildgoskék: tarka,
narancssdrga: charolais, piros: jersey, fekete: holstein. Az egyediil dllo fekete pont limousin egyedet mutat. A vonalak az adott fajta egyedeinek

dtlagdt mutatjdk.

fajtdban (kivéve holstein) tébb volt a ho-
mozigdtak ardnya a varthoz képest, de a
legnagyobb eltérés a varthoz képest a
szlirkemarhanal jelentkezik.

A sziirkemarha genotipus adatokbdl a
szlirkemarha fajtaban alkalmazhaté, szi-
|6i szarmazasellenbrzésre alkalmas SNP
készletet is azonositottunk, mert a ma
rutinszertien hasznalt mikroszatellitek-

kel szemben az SNP markerek tipizalasa
kdnnyebben automatizalhatd és koltség-
hatékonyabban alkalmazhaté.

A tenyésztésben a kiemelt fontossaggal
biré egyedek genomjanak SNP-chippel
valé vizsgalata javasolhatd egyrészt ezen
egyedek pontos rokonsagi viszonyainak,
masrészt a tenyészt6k szdmara fontos
tulajdonsagok genetikai hatterének,
bélyegeinek meghatdrozasa céljabdl. A
tenyésztésben felhasznalhato bélyegek
megtaldlasahoz, majd felhasznalasahoz
sokféle tulajdonsagot dokumentalo,
egész fajtara kiterjed6 egységes adat-
bazis létrehozasa, holstein fajtdban mar
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tése elengedhetetlen.

A rendelkezésre all6 fenotipus adatok,
pl. marmagassag, sulygyarapodas, te-
nyészérték pontszam SNP genotipusok-
kal valé 6sszevetése sordn sikeriilt olyan
markereket taldlni, melyek a tenyészcél
kivdlasztasa utan alkalmazhatdak a sze-
lekciéds munkaban. A taldlatok széles
kord haszndlatat egy kivalasztott tenyé-
szetben elvégzett sikeres validalas utan
javasoljuk.

A komplex genetikai vizsgalatok kereté-
ben az Egyesilet kivalasztott harom bikat
genomjuk teljes megismerésére. A bikak
genomjanak Osszeallitdsa megtortént.
Analizisik az ismert mas szarvasmarha
genomokkal, illetve a fenotipusokkal
kapcsoltsagot mutatd markerek kornye-
zetének megismerése folyamatban van.
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