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UJ IRANYZATOK A TEJTERMELO SZARVASMARHA-
TENYESZTESBEN, )
A GENOMIKUS TENYESZERTEKBECSLES

BOGNAR LASZLO

OSSZEFOGLALAS

A szerzé a tejhasznu szarvasmarha nemesitésében alkalmazott Uj nemesitési iranyzatok kozil a
genomikus tenyészértékbecslés térhoditasat mutatja be. A genomikus szelekcié alapjait Meuwissen
és kutatotarsai 2001-ben publikaltdk a GENETICS cimU folydiratban. A moédszer alig egy évtized
alatt gyokeresen megvaltoztatta a szelekciés munkat, a nemesitést és a globalis mesterséges

és a célparositd szakemberek kezébe, amellyel akar telepi szinten kivitelezhetd, egyedi tenyésztési
programokat tervezhetlnk, illetve a kdvetkezd tenyészbika generacié csucs egyedeit szelektalhatjuk.
A genomikus tenyészértékbecslés gyakorlati felhasznalasa egyre szélesebb rétegek munkajat segiti.
A modszer hazai bevezetése is elkezd6doétt, amely a hatékony és jovedelmezd tejtermelést segiti a
tenyészt6i munka dontéseinek minden eddiginél pontosabb megalapozésaval. A fajta nemesitése
atenyészallatok értékmérdinek még pontosabb és id6ben koraibb becslésével Uj lendlletet kapott.
A nemzeti tenyésztési program sikeres végrehajtasat populécids szinten segiti ez az 4j médszer.

Bognar, L.: NEW TRENDS IN DAIRY CATTLE BREEDING. GENOMIC BREEDING VALUE
ESTIMATION

Genomic selection was introduced in a landmark publication in GENETICS by Meuwissen et
al. (2001). They studied how to use genotypic information to predict breeding values for particular
phenotypes. The genomic breeding value estimation serves the both the interest of the Atrtificial
Insemination Organizations and the Breeders. They are able to find and locate the best potential
breeding animals, heifers and bulls at low cost with the highest reliability. This technology is now
available through accredited labs and breeding value estimation centers. The results can be used for
various purposes. Even framers would be able to design their own custom made breeding program
for their own farm, but in the same time this tool is perfect to carry out population size breeding
schemes for e.g. herd book organizations.

Atudomanyos felfedezések és az alkalmazasukhoz fliz6d6 lehetéségek napjainkban
gyors térhéditassal tornek be az allattenyésztésbe. Kordbban évtizedek teltek el addig,
amig a valtozasok eljuthattak a gyakorlati megvalésulas szintjére, ma viszont néhany év
alatt teljesen atalakitjak a klasszikus tenyésztési, tenyészértékbecslési sémakat. Jelen
el6adas az un. genomikus tenyészeértékbecslés elveirdl, gyakorlati felhasznalasarol és
az egész iparagat atalakité hatasairdl szamol be.

A GENOMIKUS TENYESZERTEKBECSLES ALAPJAI

Atudomanyos attdrés akkor kdvetkezett be, amikor a technolégiafejlédés elérte azt
a szintet, hogy az 6rokitéanyag — a DNS - részletes, nukleotidpar mélységig megis-
merhetévé valt. Rdadasul ez nem is emésztett fel csillagaszati 6sszegeket és nem telt
évek megfeszitett munkajaba, mint ahogy azt a Human Genom Projekt (HGP) esetében
tortént. A Human Genom Projekt egy nagyszabasu kutatas volt 1990-t8l 2006 majusaig,
mely feltarta a teljes emberi genomot egészen a nukleotidok (bazisparok) szintjéig,
és azonositotta a benne talalhaté 6sszes gént. A human genom a Homo sapiens
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genomija. 23 kromoszémaparbdl és kb. 3 milliard
DNS bazisparbdl all.Ez mintegy 3 gigabajtnyi bettit
és korulbelll 30 ezer gént jelent. A fejlédés ite-
mét és sebességét jol jelzi szamunkra az a meghdkkentd adat, hogy mar 2009-ben
sikerUlt a szarvasmarha, a 16, majd 2012-ben a sertés genomjanak szekvenalasa. /The
BovineGenomeSequencing and AnalysisConsortium (2009): , The genomesequence of
taurinecattle: a windowtoruminantbiology and evolution”. Science 324: 522-528. Ma ez
a lista egyre bévll, és a tdébb szaz faj, fajta kdzott tobb tucat emldsallatot talalhatunk.
A gazdasagi haszondllatok mellett veszélyeztetett, kihaléfélben 1évé, illetve kutata-
sokat segit6é célbdl vizsgalt kozonséges allatokat genomija is ismert.Az orokitéanyag
bazisparjainak nyers megismerése azonban egy dolog, az igazi kihivast az jelentette,
hogy az eltéré teljesitményekkel rendelkezd egyedek Orokitéanyaga kozott milyen
Osszefliggések figyelheték meg, és ezek mely szakaszokhoz, régidkhoz kdthetdk. Kelld
szamu vizsgalat és statisztikai elemzés utan a laboratériumok mar csak meghatarozott
szamu nukleotidpar eltérésre, mutaciéra vonatkozdan végeztek teszteket. Ezeket a
mutécidkat - SingleNucleotid Polimorfizmusként mozaikszéval SNP-ként ismerjuk.
Az SNP elemzésével nyilvanvaldva valt, hogy nagyon szoros 6sszefliggés figyelhetd
meg az adott SNP-k megjelenése és egyes gazdasagi szempontbdl fontos tulajdonsa-
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gok kdzott. Ezeket az SNP-ket ma rutinszerlen tudjuk vizsgalni az an. ,bead chippek”
segitségével, amelyek valoban elérhetd aron és rendkivil gyorsan képesek eredmeényt
mutatni. A bead chippek kiilénlegesen kezelt targylemezhez hasonlitanak, amelyeken
az apré gyongyok felszinén meghatarozott DNS, RNS szakaszokkal reakcidba 1ép6,
révid oligonukleotid lancolatok talalhatok.

Ma szamtalan akkreditalt, nemzetkdzi szolgaltatd laboratérium ajanlata kdzil tu-
dunk valasztani, ha értékesnek vélt tenyészallatunk genetikai tulajdonsagaira vagyunk
kivancsiak,Affymetrix, illetve lllumina technolégia hasznalataval. Ma legalabb 19 szarvas-
marha fajta esetében alkalmazhaté a szarvasmarha referencia genom szett, aBtauf.

A FELHASZNALAS

A titok nem az Orokitéanyag tulajdonsagainak megismerésében rejlik. Fogalmaz-
hatunk ugy, hogy ez pusztan technikai és anyagi kérdés. Azonban mar itt el kell dén-
tendink, hogy milyen célbdl végezziik el ezt a vizsgalatot. Tobb lehetéség all el6ttiink,
hiszen attdl fliggden, hogy hany SNP-t kivanunk feltarni, valaszthatunk LD — azaz
lowdensity(alacsony sUrlségu), 3-6k (3-6 ezer SNP), standard 60k (54,609 SNP) illetve
HD highdensity (nagy strlségu) (777,000 SNP) vizsgalatara alkalmas szettet.

A nemesité szempontjabdl érdemes tudni, hogy a rendkivill kedvezé ard LD chippek
populacioszintl szlréseket tesznek elérhetévé, ahol a viszonylag kisszamu mutaci-
0s pont szlirését a nagy egyedszam ellensulyozza. A standard chippek éltal adott
eredmények mar alkalmasak a nagyérték( tenyészallatok kivalasztasara, tenyésztési
programok egyedi parositasainak tervezésére. A HD chippek informacidi az el6zéh6z
képest egyedi szinten nem ad tdbbletinformaciét, inkabb fajtak kozotti eltéréseket
tudunk vele vizsgalni.

A nyers SNP-informacio kinyeréseét kdvetden a tenyészeértékbecslés ad szamunkra
értelmezhetd értékelést. A szamitasokat végzé tudomanyos muhelyek, szolgaltatd
kézpontok az adott egyedi SNP-térképet vetik 6ssze az un. referencia adatbazisban
szerepld, ismert teljesitményl és feltart genetikai jellemzékkel rendelkezd egyedek
értékeivel. Ez az a kritikus pont, amely meghataroz6 a genomikus tenyészértékbecslés
szempontjabdl. A referencia adatbazis egyedei, a tenyészbikak hagyomanyos, az
utédok teljesitményen alapuld ivadékteljesitmény-vizsgalatban vettek részt, és az
ebbdl szarmazé eredmények mellé tarsitanak SNP-informéacidkat. A becslés altalanos
matematikai-statisztikai formulaja a kdvetkezé:

a modell egy- vagy tobbvaltozds egyenlettelhatdrozza meg a tenyészértékeket,
példaul az alabbi modell alkalmazasaval, ahol m a tébbvaltozés modellben egyutt
szamitott tulajdonsagok szama (m=>1), mig n a figyelembe vett SNP-k szama:

n
Y=l 4w+ 7,q,v, +e
=

ahol:

y, :azi-edikbika nemzeti tenyészértékbecslésben szamitott tenyészértékének
m*1-es vektora (alapesetben m=1);

u : a fix hatasok mx1-es vektora;

u  :azi-edik bika véletlen poligenikus hatasa;

q. :aj-edik SNP nem mértékskalan kifejezett véletlen hatasanak 3*1-es vektora
0, 1, vagy 2 allélek esetén, ahol 0 felel meg a hianyzé genotipusnak;

v, : aj-edik SNP véletlen hatasanak 1*m-es vektora;
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z : az i-edik bika és a j-edik SNP 1*3-as kapcsolat-vektora. z, = =[020],[01
11, [o 02]vagy [200] homozigdta (AA), heterozigota (Aa), hom02|gota (aa), vagy
nem genotipusos (00) bikakra a j-edik SNP esetében;

e, . azi-edik bika m*1-es hibavektora.

A becslési eredmények megbizhatésaga nagymértékben fligg a referenciaként
hasznalt populacié egyedeinek szamatol. Ez a populacio olyan egyedekbdl all, ame-
lyek rendelkeznek sajat teljesitménnyel, illetve utddaik teljesitménye alapjan becsult
tenyészértékkel és ugyanakkor rendelkezésre all a genetikai mintazat — az SNP-
informacio, is. Van Grevenhof és mtsai GeneticsSelectionEvolution, 2012-ben publikalt
tanulmanyaban jol latszik, hogy a fenotipusos teljesitménnyel rendelkezd egyedek
szamanak novelése egyre kisebb megbizhatdsagi értéket ad hozza. Példaként hoz-
zak, hogy a referenciapopulaciéban szereplé 5000 egyed 10000-re ndvelése, ami
kétszeres nagysagrend, minddsszesen 32%-0s ndvekedést eredményez a genomikus
tenyészértékbecslés pontossagaban.
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A referencia populacié ndvelése tehat dGnmagaban értelmét vesziti egy bizonyos
nagysagrend utan, hiszen nem eredményez tovabbi megbizhatosagi érték-ndvekedést.
Ez vilégosan tetten érhetd az egyes genomikus tenyészértékbecsléssel fogIaIkozé koz-
miikddése a meghatarozo. Az Eszak-Amerikai Konzorcmm és az Eurogenomics. A
vallalatok mikddésének elsé id6szakaban, ameddig a referencia populacié kialakita-
saban a mennyiségi szempontok dominaltak, igen komoly szévetségek épultek ki. Az
Eurogenomics ernydje alatt Németorszag, Franciaorszag, Hollandia és a skandinav
allamok adatait egyesitették, de egyben megtartottak a nemzeti jegyeket is. Nem olyan
regen Spanyolorszag tudott szolgaltatasi szinten csatlakozni. A masik konzorciumot
az Egyesult Allamok meghatarozé mesterséges termékenyitd allomasai és a kanadai
partnerek alapitottak meg, igen jelentds allami tAmogatassal, amelyhez az Egyeslilt
Kiralysag és Olaszorszag csatlakozott. Az eltelt id6ben mind a két tudomanyos kdzpont
oriasi méretl adattal gazdagodott, és elérték azt a pontot, ahol mar nincs kdzvetlen
hozadéka tovabbi egyedek integralasanak. Ezért nem is céljuk tovabbi orszagokat,
szervezeteket befogadni, hiszen az egytttmUikddéseken keresztiil a sajat konkurenci-
ajukat erdsitenék. Hiszen ne felejtslik el, hogy a szelekciés mddszerek fejlesztésének
célja a kivalé tenyészallatok minél hatékonyabb kivalasztasa, a tenyésztési dontések
tudomanyos szintl megalapozasa. Gondolhatunk itt a mesterséges termékenyité al-
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lomasok tenyészbika-kinalatara vagy a néivar esetében a telepi szintre bontott egyedi
tenyésztési programok kialakitasat segitd szolgaltatasokra.

A referenciapopulaciok felépitése azonban szintén csak egy Iépcsét jelent, hiszen
a folyamatos karbantartas és a friss adatok integralasa oridsi kihivast jelent.

Ahogy azt lathatjuk a mddszertani leirdsban, a becslés pontossagahoz elengedhe-
tetlen a fenotipusos termelések és a genetikai tulajdonsagok egydttes ismerete. Ez
a hagyomanyos ivadékteljesitmény-vizsgalat (ITV) végrehajtasaval valésithatd meg a
legpontosabban. Ugyanakkor ez a rész az, amely a legnagyobb kéltséget és a legtdbb
id6t igényli. A hagyomanyos ITV soran a tenyészbikak genetikai tulajdonsagait, az egyes
gazdasagilag fontos tulajdonsagokra vonatkozo orokitéertekeitutodaik teljesitmenye
alapjan hatarozhatjuk meg. Ez azonban id8igényes folyamat. Eveket vesz igénybe, mig
az adott tenyészbika termeld utddainak teljesitményét mérni és abbdl tenyészértéket
becsllni vagyunk képesek. A folyamat mégis elengedhetetlen, hiszen a referencia
adatbazis gyorsan erodalodik az egymast kdvetd generaciok fejlédésének hatasara.

GYAKORLATI FELHASZNALAS

Néhanyan ugy fogalmaznak, hogy a genomikus szelekcio (GS) talan a mesterséges
termékenyités ota bevezetett legfontosabb Ujitas. Valodi forradalom kezdete, hiszen
a tenyészbikak esetében az el6szelekcios munkat gyakorlatilag az embrionalis korig
viheti vissza. Mar néhany sejtbdl nyert 6rokitéanyag vizsgalata is elvégezhetd, és a
meg sem szlletett bikaborji/embrié tenyészértéke megismerhetd. A néivar esetében
pedig a tenyészbikak esetében megfigyelhetd megbizhatdsagi értéket érhetiink el. A
hagyomanyos becslési folyamatban a korlatozott sajat teljesitmény és az alacsony
utdd-/rokonszam okan a becslés megbizhatosagi értéke jocskan elmaradt a himivar
esetében medfigyelttdl. Raadasul az 6rokitéanyag vizsgalata elérheté mind koltseg,
mind pedig fizikai értelemben. Praktikus mintavételi eljarasok és gyors laboreredmé-
nyek jellemzik a folyamatot. Az egyre névekvé szamu tesztre vonatkozo6 igénylés,
illetve a technoldgia fejlédése pedig komoly versenyhelyzetet teremtett e specidlis
szolgaltatasok tertiletén. Ma mar minden tenyészt8, szakember szamara elérhetd
technoldgiardl van szé. Rendkivil fontos hangsulyozni azt, hogy az adott egyediink
Orokitéanyaganak tulajdonsagai ugyan allandéak, de meghatarozé az, hogy ezt mely
referencia populacié segitségével forditjuk le a tenyészértékek nyelvére. Idealis eset-
ben minden szubpopulacié rendelkezne sajat referenciaval, hiszen igy kaphatnank az
adott kdrnyezetben manifesztalédott tulajdonsagokra vonatozé legjobb becslést. Ez
jelenleg a legkritikusabb pont, hiszen ériasi tudomanyos felkészlltség, laborhattér és
anyagi eréforras szikséges ahhoz, hogy egy ilyen 6nallé tenyészértékbecslési, szol-
géltatasi kbzpont rentabilisan mikédhessen. Nem meglepd, hogy mindéssze nehany
ilyen alakult. A kozeljovében nem is all mas lehetéség a szelekcids munkaban aktiv
szerepl6k — tenyészték, mesterséges termékenyité vallalkozasok szakemberei, kutatok
és a tenyésztésszervezés résztvevli — elbtt, mint az, hogy a nemzetkdzi szervezetek
eredményeit felhasznalva sajat, nemzeti tenyésztési koncepciot dolgozzanak ki,ebben
hibridizalva a nemzetk®zi adatokat a hazai eredményekkel. Ez a megkdzelités az,
amelyen az INTERBULL, a tenyészértékbecslési eredmények nemzetkdzi becslésé-
vel foglalkozé szervezet is dolgozik. A hagyomanyos tenyészértékbecslés soran az
un. MACE-mddszer (orszagokon ativeld, az utdédok teljesitményét vizsgald becslési
mddszer) tokéletesen mikddott, a tagszervezetek nemzeti / kdrnyezeti sajatossagok
alapjan eltérd becsult tenyészérték listdkat kaptak, azonban a genomikus tenyészértékek
esetében a GMACE sokkal komolyabb nehézségekbe Utkdztek. Képzeljik csak el a
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kovetkez6t: egy adott orszag megfelels referencia populaciéval rendelkezik, elegen-
dd adat all rendelkezéseére a pontos genomikus tenyészértekbecsléshez. Ismerve
az adott egyed genomijat, a sajat nemzeti becslési rendszerlk adja a legpontosabb
informaciét errél aztenyészallatrol. Ez populaciés méretekben ugyan igaz, de egyedi
szinten a rendszer hibakkal terhel6dhet. Ezért van sziikség tovabbra is a nemzetkozi
szervezetek munkajara.

A MESTERSEGES TERMEKENYITO VALLALKOZASOK

A genomikus tenyészértékbecslés térnyerése teljesen atalakitja a kordbban mind-
Osszesen néhany nagy szerepl6é szamara terepet jelenté szaporitéanyag-termelés és
kereskedelem piacéat. Eddig a hagyomanyos ivadékteljesitmény-vizsgalat hatalmas
tudas-, téke- és id6igénye miatt valéban csak néhany ériasvallalat uralta a szaporito-
anyag-termelés és kereskedelem globalis piacat. Természetesen a lokalis piacokon a
kisebb szerepldk is jol tudtak érvényesiilni, de a genomikus szelekcid kiteljesedése, a
korabbi piacvédd moratdriumok feloldasa Uj kihivast jelent valamennyilink szamara. 2013
aprilisatol nyilt elészor lehetéség arra, hogy a tenyészték, maganszemélyek, tarsasagok
himivard egyedek genomikus tenyészértékbecslését rendeljék meg sajat céljaikra. Ez
mer6ben U] fejezetet nyit a tenyészbika-kinadlatban és a piaci magatartasban. Abban kell
biznunk, hogy talan uj, friss vérvonalak jelennek meg, hiszen a genomikus éra egyik
nagy hatranya az, hogy mindenki elkezdte az indexpontokat hajhaszni, amely oda ve-
zetett, hogy a sikeres, magas pontszammal kvalifikalédott tenyészbikak pedigréjében
szerepl6 néhany vonalalapité bika fiai uraljak a csucslistakat. Alig taldlunk olyan bikat,
amelyek vérvonala eltéré volna. Ma mar értéket jelent az ,outcross” vagyis az Uj, eltérd
szarmazasu tenyészbika. Torténik mindez annak ellenére, hogy globalisan a holstein
fajtdban a legnagyobb a szelekcidés nyomas, a legtdbb tenyészbika itt értékelddik.
Felelésen kell dontenlink a parositasok tervezésénél, a tenyészbika-valasztasnal, mert
a beltenyésztéses leromlas redlis veszély.

A mesterséges termékenyitd vallalkozasok a fenti kihivasokra klilénb6zé valaszokkal
jelentek meg. Ma nem lep&dlink meg azon, hogy a korabban kizarélag tenyészbikakkal
rendelkezd cégek a vilag kiemelkedd genomikus indexpontszammal rendelkezd néivaru
egyedeit felvasaroljak sajat tenyésztési programjaik futtatasahoz. A tenyészték részé-
rél pedig mar nagyobb jévedelem érhetd el egy cslcsértékkel rendelkezé liszéborju
esetében, mint a fiatal tenyészbikajeldltek értékesitésébdl. A korabbi szelekcids bazis
egyébként hihetetlen mértékben besz(kult, hiszen mindenki a legjobb, legmagasabb
tenyészértékpontszammal rendelkezd, fiatal egyedektdl kivan embriét mosni, illetve
célparositasba vonni 6ket. Ezzel is igyekezve a generacids intervallumot radikalisan
csOkkenteni. Nem ritka az alig ivarérett fiatal bikaborjak felhasznalasa, mint bikael6-
allitd-bika magas indexpontu szlizlisz6k termékenyitésére. Tobb bizonytalansagi
tényez6 6sszegz6dik ugyan e merész huzasokban, de a potencidlis genetikai ugras
hatalmas lehet.

Senki sem kérd6jelezi meg azt az éllitast, hogy a legpontosabb tenyészérték a
hagyomanyos ITV segitségével érhetd el, azonban a genomikus tenyészértékbecslés
elényei, hatékonysaga és koltségcsokkentd hatasai miatt a mesterséges termekenyitd
vallalkozasok programjaikat atalakitottak, és a szaporitdbanyagot termel6 bikak egyre
novekvé hanyada mar genomikus tenyészertekkel rendelkezik. Tervezd meg, termel-
tesd, értékesitsd, vedd a kdvetkezbt, és mutass Ujat. Igy foglalhaté 0ssze a jelenlegi
helyzet. Oly hatalmas a felhozatal, hogy ember legyen a talpan, aki kévetni tudja a
korabbi titAnok eredményeit, akik vizsgalnak dicsé vagy dicstelen szerepléseiket.
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A szaporitéanyag-felhasznalasban is kdvethetd a valtozas. A genomikus értékeléssel
rendelkez6 bikak felhasznalasi aranya 20-35% koril mozog.

A néivar esetében a genomikus szelekcié felhasznalasa a telep sajat igényeire
szabott parositasi program kialakitasatol az indexpontszamlistak cslcsegyedeinek
megtervezéséig terjedd skalan mozog. Az arutermeld telepek, zemek beemelése
a szelekciés munkaba bizony sok konfliktussal jart az olyan orszagokban, ahol tébb
évtizedes, s6t néhany esetben évszazados tenyésztéi munka eredményezett egy-egy
olyan farmnevet, prefixet, amely nagyon komoly értéket képviselt a tenyészallatok
értékesitése soran. A véltozast azonban nem lehet megadllitani, csak alkalmazkodni
hozza. Az 6rokitéanyag egyre pontosabb megismerése segit a nem kivant genetikai
terheltségek szlirésében, és lehetdvé teszi, hogy a kommersz termelé lizemek is feltarjak
az adott egyedek szarmazasat, amelyre korabban nem sok gondot forditottak.

A tenyésztészervezetek tudasukat, tapasztalatukat a tenyészt6k szolgalataba allitjak
ezen a terlleten is, hiszen a torzskdnyvezés Uj fejezettel bovilt, a nemesitéi munka Uj
eszkdzre lelt. Fontos hangsulyozni, hogy ezek a szervezetek lzleti érdekeltségektdl
mentesen szolgaltatnak hiteles informaciét, és ezért ériasi bizalmi tékével rendelkez-
nek.

HAZAI VONATKOZAS

A tenyészértékbecslés Magyarorszagon részben éallami feladat, amely végzését
az allattenyésztési torvény és végrehajtasi rendeletek szabdalyozzak. A becslés a te-
nyésztési hatdsag felligyelete alatt fut és eredményeit az elismert tenyésztészervezetek
publikaljak. A mddszertani és technoldgiai fejlesztéseket kdzdsen dolgozzak ki és a
kapott eredmények segitségével nemzeti tenyésztési program keretében nemesitik az
adott fajtat, végzik a szelekciés munkat. Ebben a folyamatban 6riasi 1épés elétt allunk,
hiszen elindult a konkrét munka a hazai genomikus tenyészértékbecslés bevezetése
érdekében. A tenyésztészervezeteken keresztlil a legmodernebb eszkoz kerll a hazai
szakemberek kezébe tenyésztési dontéseik megalapozasahoz, a hatékony tejtermelés
feltételeinek javitdsahoz. A szelekciés munka mind a n8ivar, mind a tenyészbikak ese-
tében rendkivlli mértékben felgyorsulhat és a genomika, mint Uj nemesitési iranyzat
alkalmazasa komoly eredményekkel kecsegtet.

A Szerz6 cime: Bognar Laszlé
Holstein-friz Tenyészt6k Egyestlete
Budapest, Léportar u. 16
beonar@holstein.hu
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