A kutatas célja, a munkatervben vallalt kutatasi program ismertetése

Szarvasmarha esetében a husok marvanyozottsagat az izmon belll, az izomrostok kdzott
elhelyezked® un. intramuszkularis faggyu okozza. A marvanyozott husok izletesebbek,
porhanyésabbak és szamos orszagban, ahol a sllt marhahus (steak) fogyasztasnak nagy
hagyomanya van, ez a husmindség egyik fontos ismérve. Az Egyesilt Allamokban
példaul a marhahusok minésitésének egyik meghataroz6 eleme a marvanyozottsag.
Ezzel magyarazhat6, hogy éveken at szamos QTL (mennyiségi tulajdonsagot
meghatarozé 16kusz) vizsgalat tlizte ki céljaul (Riquet és mtsai, 1999; Farnir és mtsai,
2002) az intramuszkularis faggyutartalmat szabalyoz6 gén felkutatasat ill. feltérképezését.
Barendse (1999) a thyroglobulint (TG) kédolé gént, amely a 14. kromoszdéman
helyezkedik el (Coppieters és mtsai, 1998; Winter és mtsai, 2002), a vizsgalt tulajdonsag
egyik f6 szabalyozbjaként tartotta szamon. A thyroglobulin tulajdonképpen egy
glikoprotein, mely a zsir metabolizmusaban is szerepet jatszé pajzsmirigy hormonok
prekurzoranak tekinthetd.

Az utdbbi években a diacilglicerol O-aciltranszferazt (DGAT1) kddolé gén esetében egy
lizin/alanin polimorfizmust mutattak ki, mely jelent6s hatassal bir a tehéntej zsirtartalmara
(Grisart és mtsai, 2002; Winter és mtsai, 2002; Kiihn és mtsai, 2004; Sanders és mtsai,
2006). Az enzim a trigliceridek szintézisének utolsé Iépését katalizalja, ezaltal a tejzsir
aranyat befolyasolja.

Német kutaték (Thaller és mtsai, 2003) a TG és az izomzat intramuszkularis
faggyutartalma kozott kerestek 6sszefliggést holstein-friz és charolais fajtakkal végzett
kisérletben. Megallapitottdk, a TG elsésorban a rostélyos, (m. longissimus dorsi)
intramuszkularis faggyu tartalmaval hozhaté kapcsolatba. Moore és mtsai (2003) hasonlé
kdvetkeztetésekre jutottak.

Vizsgalatunkban célul tGztlk ki annak elemzését, hogy -hazai kértilmények kézott- van-e
pozitiv hatasa a DGAT1 és a TG gén egyes alléljeinek a tehéntej zsirtartalmara, ill. az
intramuszkularis faggyutartalomra, kilénb6z8 szarvasmarha fajtdk esetében.

A targykoérben kidolgozott médszerek, eljarasok

A PCR amplifikdcié soran a Winter és mtsai (DGAT1 gén), ill. a Barendse (TG gén) altal
leirt primerek nem hoztak teljes mértékben a vart eredményt, ezért részben modositott,
részben 0 tervezésli, a szakirodalomban kdz6lt DNS-szekvencidk alapjan tervezett
primereket hasznaltunk:

DGAT1 polimorfizmus:
forward primer: 5'-(T)30CGC TTG CTC GTAGCT TTG G-3'
reverse primer: 5-CAC CGC GGT AGG TCA GGT TGT C-3'

TG polimorfizmus:
forward primer: 5 GGGGATGACTACGAGTATGACTG 3
reverse primer: 5 GTGAAAATCTTGTGGAGGCTGTA 3

Megfelelé eredményeket a polimeraz lancreakcié kérilményeinek (a denaturalasnak, a
primerek feltapadasanak és a lancépités hédmérsekletének), illetve a ciklusok szamanak
tobbszori valtoztatdsaval sikerllt elérni.

A kovetkezd PCR reakcidkdrilményeket hasznaltuk:



DGAT1 polimorfizmus:
94°C 5 min.; 92°C 15 sec., 62°C 1 min., 72°C 15 sec., ciklusszam: 32;

TG polimorfizmus:
94°C 1 min.; 94°C 30 sec., 55°C 1 min., 72°C 15 sec., ciklusszam: 30; 72°C 10 min.

A reakcibkomponensek koncentracidja 10 pl PCR térfogatra vetitve a kévetkez6: 200 pM
dNTP, 0.2 uM primer, 0.25 U DyNAzyme. A DNS sokszorositast kdvetéen a mintakat
harom 6ras, 37 °C-on Cfrl ill. Psul restrikciés enzimmel t6rténé emésztésnek vetettiik ala.
Végll, az ethidium bromiddal jelolt termékek azonositasat, 4%-os Meta-Phor® agaréz
(FCM, Rockland, ME, USA) gélen végeztik.

A modszert és a kapott eredményeket 2008-ban (az OTKA tdmogatas feltiintetésével)
publikaltuk {Anton és mtsai, Acta Vet. Hungarica, 56(2):181-186}.

A vizsgalat részletei

2006-ban és 2007- ben O6sszesen 300 holstein friz tehénbél vérmintat vettiink, a
vérmintakbdl izolaltuk az &llatok DNS-ét, majd pedig — az el6bbiekben ismertetett
modszerrel- meghataroztuk az allatok DGAT1 genotipusat. A vérmintakat a DNS
kivonasaig -20°C-on taroltuk. Regisztraltuk az allatok laktacios adatait, a tej zsirtartalmat
€s szamitasokat végeztliink, az egyes genotipusok és a rendelkezésiinkre allé6 adatok
kdzo6tti  Osszeflggések vizsgélatdra. A TG gén és a hus marvanyozottsaga
(intramuszkularis faggyu aranya) kdzotti kapcsolat vizsgalatara kivalasztottunk 30 vérds
angus, 15 limousin, 15 charolais és 30 magyar tarka bikat. Az allatok vagésulyra valé
hizlalasa utan, megtériént azok levagasa, kicsontozasa és husmintak (rostélyos és
fehérpecsenye) vétele. Az allatokbdl vagas elétt vért vettlink, majd pedig laborunkban -az
elébbiekben kdzOlt modszer segitségével- meghataroztuk azok TG genotipusat. A
vérmintakat -ebben az esetben is- a DNS izolalasaig -20°C-on taroltuk. A hismintakbdl
intézetlinkben szabvany szerint (gravimetrias méddszerrel, Soxhlet extrakciéval, éter
felhasznalassal) meghataroztuk az intramuszkularis faggyu mennyiségét.

Az elért eredmények és értékelésiik

Adataink elemzését SPSS 15 for Windows szoftverrel végeztik. Az altalanos linearis
modell médszerét (GLM) hasznaltuk mindkét polimorfizmus vizsgalatara. A DGAT1
polimorfizmus vizsgalatanal a farm, a tehenek sziletési éve és a teljesitett laktaciok
szama, mig a TG polimorfizmus esetében a fajta és a genotipus szerepeltek fix
hatasokként.

A DGAT1 polimorfizmus esetében a vart és a szamitott genotipus-frekvenciak kdzt nem
volt szignifikans kiildnbség. A szamitott x* érték 1,941 volt, ami a populacion belill a
Hardy-Weinberg egyensuly fennallasat jelezte.

Az 1. Tablazatban a vart és a szamitott DGAT1 genotipusok megoszlasat mutatjuk be a
vizsgalt holstein-friz populacidékban:

1. Tablazat

AA/AA AA/GC GC/GC x° p
73.2 % (71.6 %) 22.0 % (26 %) 4.8 % (2.4 %) 1.941 0.379
Zardjelben a vart értékeket kézoljik (df=2)




A 2. Tablazatban a DGAT1 genotipusok hatasat mutatjuk be a 305 napos laktacié 6
paramétereire
2. Tablazat: A 305 napos laktaciés adatok legkisebb négyzetes atlaga és
sztenderd hibaja magyar holstein-friz allomanyokban

DGAT1 LSM+SE
genotipusok tejhozam (kg) tejzsir % zsir kg fehérje % fehérje kg
(n=300)

AA/AA* (n=213) 4172,31534.2a 3,90+0,11a | 284,40+11,92a | 3,32+0,05a 240,5+10,7a

AA/GC  (n=71) 4626,4+684,9b 3,75+0,13b | 294,52+14,42a | 3,25+0,06b 254,7+12,9ab

GC/GC* (n=16) 4640,2+1405,3ab | 3,74+0,25ab | 310,31+24,47b | 3,35+0,12ab 278,7+24,8b

Variancia® (%) 3.0 1.7 0.8 1.7 2.3
*lizint kédol6 genotipus; **alanint kédolé genotipus; a-b oszlopon beliil a kiilonb6z6 betiivel jelzett értékek (P<0,05)
val6sziniiségi szinten kiilonboznek; ' a DGAT1 gén hatdsa a teljes fenotipus variancian beliil

A tablazatbél kitlinik, hogy a DGAT1 gén hatasa a laktacié f6 paramétereinél -a teljes
fenotipus variancian belll- nem emelkedett egyetlen esetben sem 3% f6lé. A 305 napos
tej-, zsir- és fehérjehozam a GC homozig6ta teheneknél volt a legmagasabb. A tejhozam
és a fehérje % esetében, a GC/GC allatok alacsony szamanak és az éppen ezért magas
sztenderd hibanak készdnhetéen, nem volt szignifikdns kilénbség kimutathaté az AA/AA
és az AA/GC genotipusu tehenek atlagaihoz képest.
Nyilvanvaléan negativ korrelacié all fenn a tejzsir szazalék és a tejhozam kozott, ezért
egyértelmd, hogy a tejzsir szazalékot illetéen az AA/AA genotipuscsoporttél a GC/GC
csoport felé haladva csdkkené tendenciat tapasztaltunk. Strzalkowska és mtsai (2005)
hasonlé eredményeket kaptak lengyel fekete-tarka szarvasmarha fajtdban. A tejzsir és a
tejfehérje hozam esetében az AA/AA és a GC/GC genotipusu allatok atlagai kézott talalt
kGlébnbség szignifikdnsnak bizonyult. A kapott adatok tendenciaive megegyezik a
Spelman és mtsai (2002) altal talalt eredményekkel. A magyar és az Uj-zélandi holstein-
friz populaciok kozott megfigyelhetd kildnbségek valdszinlleg a két orszagban
kidolgozott eltéré szelekcids célokra vezethetd vissza.
A TG polimorfizmus esetében a vart és a szamitott genotipus-frekvenciak kdézt nem volt
szignifikans kilénbség. A kiszamitott x2 érték 0,347 volt, ami a populécién beliil a Hardy-
Weinberg egyensuly fennallasét jelezte.
A 3. Tablazatban a vart és a szamitott TG genotipusok megoszlasat mutatjuk be a
vizsgalt husmarha populaciékban:

3. Tablazat

CC TC 1T x° p
66.6 % (65.6 %) 28.3 % (30.8 %) 5.0 % (3.6 %) 0.347 0.841
Zarbjelben a vart értékeket kzoljik (df=2)

A 4. Tablazatban a TG genotipusok hatasat mutatjuk be a rostélyos (m.
longissimus dorsi) faggyutartalmara a vizsgélt husmarha populaciékban

4. Téablazat
TG LSM+SE
enotipusok
g (n;gg) A m. longissimus dorsi
faggyutartalma (%)
CC (n=59) 11.723+0.777a
TC (n=26) 14.345+1.000b
TT (n=5) 17.040+2.102b

a-b oszlopon beliil a kiilonb6zd betiivel jelzett értékek (P<0,05) valdsziniiségi szinten kiilonboznek



A rostélyos zsirtartalmat a fajtajelleg szignifikansan meghatarozta (p=0,024) A TG
genotipus altal okozott becsult variancia értékek a kdvetkezdk voltak: 1,8% (vérés angus),
0,1% (charolais), 22% (limousin), 19,5 % (magyartarka). A TT genotipusu allatok
rostélyosanak zsirtartalma volt a legmagasabb, a heterozigéta genotipus alacsonyabb és
a homozigéta CC genotipus a legalacsonyabb értékekkel rendelkezett. A CC
genotipuscsoport és a TC ill. a TT genotipust hordoz6 allatok eredményei kdzott
szignifikdns (p<0,05) kilénbséget tapasztaltunk. A bemutatott zsirszazalékok joval
magasabbak a Thaller és mtsai (2003) altal német holstein-friz és charolais fajtakban
tapasztalt értékeknél. A kisérletben szerepl6 -viszonylag alacsony- allatlétszam nem teszi
lehetévé, hogy a TG gén intramuszkularis zsirtartalomra gyakorolt hatasat illetéen végsé
konkluzié szilethessen, azonban egy, nagyobb allatlétszammal végrehajtott kisérlet is
nagy valészinliséggel hasonlé eredményekhez vezetne.

A kutatasi téma tovabbi lehetséges iranyai, az eredmények felhasznalasanak,
hasznositasanak lehetéségei

Vizsgalataink soran megallapitottuk, hogy a DGAT1 gén esetében, magyar holstein-friz
fajtdban a 305 napos tej-, zsir- és fehérjehozam a GC homozig6ta teheneknél volt a
legmagasabb. A TG gén tekintetében -hlusmarha fajtakban- a TT genotipusu allatok
rostélyosanak zsirtartalma volt a legmagasabb, Iényegesen meghaladta a masik két
csoport eredményét. Vizsgalataink soran tehat nyilvanvaléva valt, hogy magasabb
tejhozam elérésének céljabdl elényds a GC allélra szelektalni, az intramuszkularis
faggyutartalom ndévelése érdekében pedig elénydés a T allélt valasztani, igy jelentds
gazdasagi haszon érhetdé el. Az eredmények ismeretében mindenképpen indokoltnak
tartjuk a vizsgalatok elvégzését mas, hazankban tenyésztett szarvasmarha fajta esetében
is.

A kutatds eddigi eredményeinek publikalasa folyamatban van, kdzleményink jelenleg
elbiralds alatt &ll a Journal of Animal Breeding and Genetics c. folydiratban.
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