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KOSZONET AZ ELODOKNEK

Az Allattenyésztés; és Takarmanyozas cimd folyéiratot 1952-ben alapitotta Czakéd
Jozsef professzor Allattenyésztes néven, aki sok even keresztll az id6kdzben
Allattenyésztés és Takarmanyozas cimmel megjelend folydirat fészerkesztéje volt. Ot
kévette a fészerkesztkent Gundel Janos majd Fésts LaszIo, akik tovabbfejlesztették
a folydirat strukturajat folyamatosan erdsitve annak tudomanyos rangjat. Oket
kovette a folyodirat legutdbbi f8szerkesztdje Fébel Hedvig, aki mellett abban a
megtiszteltetésben részesliltem, hogy a laptulajdonos felkérésére tars-fészerkeszté
lehettem. K6z6s munkank soran mindent megtettiink annak érdekében, hogy
nemcsak megdrizziik az egyetlen hazai allattenyésztéssel és takarmanyozassal
foglalkozd hazai tudomanyos folyoirat rangjat, de azt a lehetéségekhez mérten
fejlesszik. Ebben a munkaban kiemelkedéen fontos szerepe volt a folydirat
technikai szerkeszt6jének Sipiczki Bojananak, aki a tartalom mellett a folydiratban
megjelent cikkek egységes formai arculatat biztositotta.

Az elmult évben bekdvetkezett valtozasok miatt a folyoirat {6szerkesztbje és
technikai szerkeszt6je lemondott megbizatasardl, igy helyettiik a laptulajdonos, a
Herman Ott6 Intézet Nonprofit Kft. Uj {6szerkesztdt, tars-fészerkesztét és technikai
szerkeszt6t bizott meg.

A jelenlegi szerkeszt8ség nevében szeretnénk megkdszdnni Fébel Hedvig
és Sipiczki Bojana rendkivil alapos és szakszer( munkdjat, amelyet az
szerkesztéség is igyekszik megdrizni és a lehetéségekhez mérten tovabb fejleszteni
annak érdekében, hogy a hazai allattenyésztéssel és takarmanyozassal foglalkozé
kutatdknak publikacios lehet6séget biztositsunk.

Mézes Miklos
tars-fészerkeszté



IN MEMORIAM
PROF. EMER. DR. BODO IMRE
(1932-2023)

~ Bodoé Imre 1932. oktdber 4-en szuletett Budapesten.
Edesapja, id. Bodd Imre az 6rkénytabori Lovaglétanar-képzd
Intézet katonatisztje és tanara volt.

A budapesti és az 6rkénytabori altalanos iskolai utan a Ké-
szegi Hunyadi Matyas Katonai Alredliskoldban (,Cdgerei”) és
abudapesti piarista gimnaziumban (Gymnasium Scholarum
Piarum); utébbiban tett 1951-ben kit(in eredménnyel érett-
ségi vizsgat. A masodik vilaghaboriban, mint diak Német-
orszagban amerikai hadifogsagba kertilt, de — habar erés ‘ ‘ P
fagyasokkal — szerencsésen hazajutott onnan.

A Godolli Agrartudomanyi Egyetemen 1956-ban kitlintetéses mezégazdasagi
mérndki diplomat szerzett. A kizarastol kivalé tanulmanyi eredménye mentette
meg, mert szarmazasa miatt el akartak tavolitani az egyetemrdl. A forradalom
alatt gyakornokkeént, a forradalom alatt a harci cselekményektdl tavol az egyetem
herceghalmi gyakorl6gazdasagaban, dolgozott, ennek ellenére, az 1957-es meg-
torlas soran, koholt vadak alapjan, erészakot sem nélkiildz6 vizsgélati fogsagba
vetették, — ahonnan ugyan bizonyiték hijan kiengedték és az eljarast megsz(n-
tették, de allasat elvesztette, a févarosbal kitiltottak, nem volt lehetésége kutatasi
vagy oktatasi teruleten elhelyezkedni. )

Igy mezégazdasagi Uzemekben kapott allast. 1961-t6l a Hortobagyi Allami
Gazdasagba, ahol kezdetben a szarvasmarha tenyésztésért felelds allattenyésztd
beosztast kapta. Végll a féallattenyésztéi munkakort toltotte be. 70 ezer hektaros
tertileten 4000 szarvasmarha, 7500 juh, 800 |6 (benne a ndniusz térzsménes), 600
koca és szaporulata, tobb millids Iétszamu baromfi (tyuk, kacsa, gydngytyuk, liba)
termelése tartozott iranyitasa alad. A Magyar Szocialista Munkaspart az ’50-es évek
végén elrendelte, hogy a magyar szlirke marha tenyésztését fel kell figgeszteni;
ennek szellemében minden bikaborjut vagoéhidra kiildeni parancsoltak, és elren-
delték a tehenek szovjet kosztromai fajtaval valé atkeresztezését. Ez a magyar
szlirkemarha fajtatiszta tenyésztésének végét jelentette volna. Bodé Imre, akkor,
ezt az utasitast nem hajtotta végre, noha a szabotazs még a hatvanas években
is f6benjar6 blnnek szamitott. A gulyasok segitségével, akik el6tt szakmai hoz-
zaértése és emberi kiallasa folytan hamar nagy tekintélyt szerzett, sikerult nyolc
bikaborjut elrejteni, azaz a tenyésztés szamara megmenteni. Szé szerint igaz az
az anekdota, hogy az illegdlisan bedllitott Morgd nevi bika még tenyésztésben
volt, amikor a kosztromai keresztezésre parancsot adé vezetd mar nem volt
hivatalban. Amikor a partban végul az 1960-as évek masodik felében Uj szelek
kezdtek fujni, mégiscsak Ujrakezdték volna a magyar szlirke fajta tiszta verben
valo tenyésztését. Ekkor egy, de az Allami Gazdasagok Orszagos Kdzpontjaban,
Budapesten szervezett megbeszélésen kidertlilt, hogy egyetlen szlirkét tenyészt6é
gazdasagban sincsenek mar bikak. Dramai jelenet volt, amikor a hatsé sorban
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felallt Bodo Imre, hogy Hortobagyon bizony van még nyolc bika. Sikerdlt neki ama
dontést kiharcolnia, hogy 200-as létszamu tehénallomany is megmaradhasson
tiszta vérben. A ma hungarikumként szamontartott, és tébb, mint 10 000 allatot
szamlaldé magyar szlrke allomany mind ennek a nyolc bikanak az ivadékal!

Bodd Imre 1971-ben hét gyermekének kdnnyebb iskolaztatasa érdekében
munkahelyet és munkakort valtott.

Elész6r a herceghalmi Allattenyésztési Kutatdintézetben a 16tenyésztési osz-
talyon helyezkedett el, majd bekapcsolddott a hismarhatenyésztés hazai meg-
inditasanak munkajaba, 1978-t6l szaktanacsaddja lett a szarvasmarhatenyészté
sz6vetkezetek TAURINA néven miikodott kozos vallalkozasanak.

Horn Artar akadémikus meghivasara 1975-ben kerdlt az Allatorvostudomanyi
Egyetem Allattenyésztési Tanszékre, ahol 1984-ben egyetemi tanarra nevezték ki.
Nyugdijazasaig a tanszék vezetdje volt, részvételével indult meg az allattenyésztés
angol nyelv( oktatasa is. Egyetemi el6adasait nem csupan a targyi tudas, hanem
amegélt szakmai gyakorlat és tapasztalat tette egyedulaliéan vonzéva, didkjaival
valé baratian kbzvetlen kapcsolatat pedig hitelessé.

1998-t6l a Debreceni Agrartudomanyi Egyetem Allattenyésztési és Takarmanyo-
zastani Tanszékén adta at tudasat és tapasztalatait, valamint oktatasi terilete itt is
az altalanos allattenyésztésre, szarvasmarha-, 16- és kutyatenyésztésre, valamint
a génmegdrzésre terjedt ki. Tiz éven at a doktori iskola vezetdje volt.

Egyetemi doktoratust a magyar szlirke marha tenyésztésének kérdéseirdl irott
értekezésével szerzett 1967-ben. Kandidatusi cimet a |6tenyésztés populaciége-
netikai kérdéseivel kapcsolatos dolgozatanak megvédéséért kapott 1977-ben,
akadémiai doktori munkajat pedig 1991-ben védte meg Géntartalékok megdr-
zése az allattenyésztésben cimmel. Diszdoktorra 1995-ben avattak a Debreceni
Agrartudomanyi Egyetemen.

Tudomanyos érdeklédésének kdzéppontjaban a kilénb6zé haziallatfajok
nemesitési kérdésein felll els6sorban a genetikai sokféleség leirasa és védelme
allt. Angol, francia és német nyelven eléadd és vitaképes volt.

Kildénb6zé nyelvl publikacidinak szama hatalmas (8 konyv, 10 kényvfejezet,
40 folyoiratcikk, 100 feletti kozlemény). Szerzdi kdzésségben megjelent fontos
munkaja a Genetic Conservation of Domestic Livestock (1992), a Conservation
Genetics of endangered horse breeds (2005), illetéleg a Der Lipizzaner im Spiegel
der Wissenschaft (2011). Nemzetkdzi szakmai elismertségét tikrdzi, hogy tdbbek
kozott felkérték a negyedik alkalmazott genetikai vilagkongresszus (Edinburgh,
Skocia, 1990) génforrasokkal, genetikai tartalékokkal kapcsolatos vitalilésének
szervezésére és azon el6adas tartdsara. 1995-ben a hasonlé témaju tsukubai
(Japan) nemzetkdzi konferencia bevezetd el6adasat tartotta. Az 6tddik alkalmazott
genetikai konferencian (Guelph, Kanada) felkért tarsszerzéje volt az Eurépardl
sz06l6 beszamoldnak. Kezdeményezdje volt egy sikeres INCO-COPERNICUS pa-
lyazatnak (osztrak, szlovén és svajci egyetemek egytttmikodésével), amelyben
az allattenyésztési és molekularis genetikai paraméterek egytittes hasznalataval
tortént a genetikai sokféleség feltarasa a lipicai fajtan bell.

A hazai gyakorlattal allandéan él8 kapcsolatot tartott. Bodé Imre eléviilhe-
tetlen, s legnevezetesebb érdeme paratlan nemzeti értékiink, a magyar szlrke
szarvasmarha fajta megmentése. Amint 1991-ben megkezdd&dhetett a hazai
allattenyészté egyestiletek szervezése létrehozédja és elsé elndke lett a Magyar
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Szlirke Szarvasmarhat Tenyészték Egyestiletének, 2012-t8l pedig 6rokos elndke.
Szintén elsd elndke (2010-tdl tiszteletbeli elndke) a Furioso North Star Létenyésztd
Egyesuletnek.

EInoksegl tagja volt a Magyar AIIattenyesztok Szbvetsegének (MASZ) valamint
2008 és 2017 kdzott elndke, majd tiszteletbeli elndke a MASZ Allattenyésztés-
torténeti Szakbizottsaganak.

Az itthoni tevékenységen kivil kiildnb6z8 nemzetkdzi szervezetek munkajabol
is tevékenyen kivette a részét. 1982-t6l, annak megszlintéig, 1992-ig tagja volt a
FAO Expert Panel for Conservation of Animal Genetic Resources szervezetnek,
amely vilagszinten foglalkozott a veszelyeztetett haziallatfajtak megmentésevel.

1985-t6l 2000-ig tagja volt az Eurdpai Allattenyésztk Szévetsége keretében
mUkddd, az eurdpai kontinensen meglévé genetikai sokféleség nyilvantartasat
és megorzesét célul kitlizé munkacsoportnak.

1986-1992-ig alelndke volt az Eurdpai Allattenyesztok Szovetsége Lotenyész-
tési Osztalyanak. 1985-1990-ig a Nemzetkozi Lipicai Tenyésztd Szdvetség (LIF)
tenyésztési bizottsagat vezette, az 1990 és 1994 kozotti idészakra pedig ennek
elndkévé valasztottak.

1991-t8l igazgatosagi tagja volt a Budapesten megalakult — az egész vilagra
kiterjed&en tevékenykedd — Rare Breeds International NGO szervezetnek.

1997 decemberében a SAVE (Safeguard of Agricultural Varieties in Europe)
igazgatohelyettesévé és intéz6bizottsagi tagjava valasztottak. E szervezet Eurd-
paban foglalkozik a ritka és pusztul6félben 1évd hazidllatfajtak, valamint névény-
termesztési és kertészeti értékek feltarasaval és megmentésével.

Kezdeményezdje volt a kdrnyezd orszagok egytttmiikddését szervez6 DAGENE
(International Association for the Conservation of Animal Breeds in the Danube
Region) egyesijlet létrehozasanak; ennek 1989. évi megalakuldsa 6ta el6bb al-
elndke, 1998 és 2010 kdzott elndke, majd tiszteletbeli elndke volt.

Szamos kitlintetésben részesult: U]hely| Imre Dij, Nagyvathy Janos Emlékérem,
EAAP Distinguished Service Award, Pro Natura Emlékérem, Horn Artar-dij, Magyar
Koztarsasagi Erdemrend Lovagkeresztje, Pro Scientiis Agriculturae Debrecen,
Akadémiai Dij, Konkoly-Thege Dij, Eletfa Dij, Eletfa Emlékplakett ezlist fokozata,
Janossy Andor-dij, Kozma Ferenc-dij.

Mai korunkban példa nélkdli, hogy kdzel két évtizedes ,gumicsizmas” gyakorlati
munka utan barki ilyen sikeres legyen a tudomanyos palyan, s ugyanakkor egy
pillanatra se szakadjon el egykori gazdatarsait6l s a szakma mindennapi gond-
jaitél. Boddé Imre derilatasa, szorgalma, munkabirasa nélkil mindez elképzelhe-
tetlen lett volna. Mi mas adhat ehhez erdt, mint az er6s hit és a szeret6 csalad.
Bodd Imre az Uj Ember egy korabbi szamaban a kdévetkezdket irta. ,Ehhez pedig
aldozatvallalas kell. Ezt a fogalmat sokan elavultnak tartjak. Pedig e nélkil nem
lehet a tarsadalom fejl6dését elképzelni. Raadasul nincs is sz6 igazan nagy aldo-
zatrél. Az élet boldogsagat nem a pénz, hanem az 6rém adja. A szll6k szamara
a gyerekek nagyobb 6rémet jelentenek, mint amit pénzzel meg lehet szerezni.
A foldi életben nagyon fontos az 6rém, a boldogsag. Erre térekszik valamilyen
formaban mindenki. Biztos, hogy a pénz is tud 6rdmet szerezni, ez azonban nem
hasonlithaté ahhoz, amit egy-egy gyermek tud nyujtani a szlének. Sajnos, sokan
csak késén vagy sohasem ébrednek ra erre az igazsagra. Pedig ezen a ponton
az egyén és a nemzet igazi érdeke talalkozik.”
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90. szlletésnapja alkalmabdl Gnnepélyes keretek kozétt kdszontéttik Bodd
Imrét az Allatorvostudomanyi Egyetemen. ,Az elsé 6nallé allattenyésztési tan-
szék alapitasanak 150 éves évforduldja (1973-2023) alkalmabdl rendezett tinnepi
ulésen, november vegén mar nem tudott személyesen megjelenni. Bodé Imre
professzor emeritus, az Allattenyésztési Tanszék nagyhir(i professzora, kivalé
allattenyésztési szakember 2023. december 18-an, életének 92. évében elhunyt.
Temetésére katolikus szentmise keretében 2024. januar 11-en Budapesten kerdilt
sor. Professzorat az Allatorvostudomanyi Egyetem sajat halottjanak tekinti. Sétonyi
Péter rektor véleményformalé tanitéként, Hecker Walter pedig egyttmdikddé ba-
ratként, a gyaszmisét bemutato ferences atya pedig olyan oszlopként jellemezte
Bodé Imrét, amelyre mindannyian feltekintlink és tamaszkodhatunk is. O volt az
az ember, kedves barat, munkatars, akire mindig jé érzéssel és tisztelettel gon-
dolunk és emlékét 6rokre megdrizzik.

Nyugodjék békében!

o Gaspardy Andras
a MASZ Allattenyésztés-torténeti Szakbizottsag elnéke



A MAGYAR MERINO HELYE A MERINO FAJTACSOPORTON
BELUL, A GENETIKAI HASONLOSAG HALOZATA ES A NAPI
SULYGYARAPODASHOZ KAPCSOLODO MARKEREK

ZSOLNAI ATTILA - EGERSZEGI ISTVAN — ROZSALASZLO —
MEZOSZENTGYORGY!I DAVID — ANTON ISTVAN

OSSZEFOGLALAS

Jelen tanulmanyunkban célunk volt, hogy a magyar merin6t a meriné eredet( juhfajtak kozott
pozicionaljuk, feltarjuk a fajtan beluli genetikai hasonldsagi halézat jellemzdit, és kiemeljik a napi
sulygyarapodashoz kapcsolddé egypontos genetikai polimorfizmusokat. A magyar merinét (n=138)
Ovine SNP50 Bead Chip-en (lllumina, San Diego, CA) genotipizaltuk, majd 30 merind, illetve merino-
bol szarmazd fajta kdzé soroltuk (n=555). A populécio jellemzdit PLINK, SVS, Admixture és Treemix
szoftverek alkalmazasaval hataroztuk meg, a fajtan beluli genetikai halézatot python networkx 2.3
konyvtarral elemeztik. A magyar meriné napi sulygyarapodasat 60 napra standardizalt értékkel
jellemeztiik, mely a Magyar Juh- és Kecsketenyészték Szdvetsége adatbazisabdl allt rendelke-
zéslnkre. A napi sulygyarapodashoz kapcsolédo lokuszok azonositasara tobb lI6kuszos vegyes
modellt alkalmaztunk. A fajta irott torténetét alatdmasztva a magyar merinéhoz legkdzelebbi fajtak
az estremadurai merin6 és a rambouillet (francia féslismerin¢) voltak (paronkénti F_ értékek 0,035
és 0,036). A magyar merind esetében a paronkénti hasonlésagi értékek haldzatelemzése egy erésen
centralizalt kapcsolddasi mintazatot mutatott ki, ahol a kozponti csomoépontban 1évé allat 0,936-nak
megfelel§ kdzpontossagi értéket mutatott. A napi sulygyarapodas vizsgalata a magyar merindban
Ot kapcsolodo I6kuszt tart fel. Kozlluk kettd, az OAR8_17854216.1 és az s42441.1 a 8. és 9. kromo-
szoéman (-log, p>22; téves felfedezési arany<5,5e-20) és egy l6kusz a 20. kromoszoman, s28948.1
(-log,,p=13,46; téves felfedezési arany =4,1e-11) helyezkedik el. Ezek a I6kuszok kdzel voltak a mas
kutatocsoportok altal beszamolt markerekhez, melyek a napi sulygyarapodassal, a hat hénapos
sullyal és az elvalasztas utani gyarapodassal voltak kapcsolatban. Meghatarozasra ker(lt a magyar
meriné helyzete a meriné fajtacsoporton belll. Leirtuk a mintazott egyedek hasonlésagi haléjat, és
meghataroztunk néhany, a magyar meriné napi sulygyarapodasanak ndvelésére alkalmas markert.

SUMMARY

Zsolnai, A. — Egerszegi, . - Rézsa, L. - Mezészentgydrgyi, D. — Anton, I.: POSITION OF HUNGARIAN
MERINO AMONG OTHER MERINOS, WITHIN-BREED GENETIC SIMILARITY NETWORK AND
MARKERS ASSOCIATED WITH DAILY WEIGHT GAIN

In this study, we aimed to position the Hungarian Merino among other Merino-derived sheep
breeds, explore the characteristics of our sampled animals’ genetic similarity network within the breed,
and highlight SNPs associated with daily weight-gain. Hungarian Merino (n=138) was genotyped on
Ovine SNP50 Bead Chip (lllumina, San Diego, CA) and positioned among 30 Merino and Merino-
derived breeds (n=555). Population characteristics were obtained via PLINK, SVS, Admixture, and
Treemix software, within-breed network was analysed with python networkx 2.3 library. Daily weight
gain of Hungarian Merino was standardised to 60 days and was collected from the database of the
Association of Hungarian Sheep and Goat Breeders. For the identification of loci associated with
daily weight gain, a multi-locus mixed-model was used. Supporting the breed’s written history, the
closest breeds to Hungarian Merino were Estremadura and Rambouillet (pairwise F; values are
0.035 and 0.036, respectively). Among Hungarian Merino, a highly centralised connectedness has
been revealed by network analysis of pairwise values of identity-by-state, where the animal in the
central node had a betweenness centrality value equal to 0.936. Probing of daily weight gain against
the SNP data of Hungarian Merinos revealed five associated loci. Two of them, OAR8_17854216.1
and s42441.1 on chromosome 8 and 9 (-log, ,p>22, false discovery rate<5.5e-20) and one locus on
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chromosome 20, s28948.1 (-log, ,p=13.46, false discovery rate=4.1e-11), were close to the markers
reported in other breeds concerning daily weight gain, six-month weight, and post-weaning gain. The
position of Hungarian Merino among other Merino breeds has been determined. We have described
the similarity network of the individuals to be applied in breeding practices and highlighted several
markers useful for elevating the daily weight gain of Hungarian Merino. (https://doi.org/10.5713/
ab.21.0459)

BEVEZETES

A merind vilagszerte elterjedt finom gyapjut termel juhfajta, amely a vilag
juhallomanyanak korilbelll egynegyedét képviseli (Szabd és mtsai, 2016). Az
elsé eurdpai finomgyapjas juhok megjelenése Spanyolorszag déli régiojaban és
Olaszorszagban az i.e. |. szdzadra nyulik vissza. Ezeket az allatokat helyi és im-
portalt arab juhokkal keresztezték (Diez-Tascon és mtsai, 2000), ami valdszin(lileg
egy olyan fajtat eredményezett, amely a merind korai ésének tekinthetd. Ciani
és mtsai (2015) szerint a merind fajta ibériai eredetl, melyet egyéb mediterran
fajtakkal kereszteztek. 1760-ig a merindk Spanyolorszagbdl térténé exportérté-
kesitése tilos volt. Ettél kezdve kis allomanyokat tébb eurdpai orszagba expor-
taltak (Eber, 1996). Az els6 nyaj 1765-ben érkezett Magyarorszagra Maria Terézia
osztrak csaszarné (Nagy és mtsai, 2011) rendelete nyoman. Ezt a behozatalt két
masik kovette 1773-ban és 1775-ben (Kovacsy, 1923). Az utolsé merinéexportot
Spanyolorszagbdl Magyarorszagra 1802-ben jegyezték fel.

Az ipari forradalom Nagy-Britannidban a termelékenység jelentds javulasat
eredményezte. A gyapju- és textilipar fejlédése megndvelte a gyapju iranti globalis
keresletet. A gyapju mennyiségére és min8ségére vonatkozé szelekcié szamos
merind valtozatot hozott létre vilagszerte (Javorka és mtsai, 2014). A magyar fésUs
merind fajtat import merindkbdl, a helyi racka fajtabdl és német juhokbdl tenyész-
tették ki (Schandl, 1966). A magyar fajta fejlédéséhez hozzajarult a franciaorszagi
rambouillet juh (1816) és az észak-német fésus juh importja is (Kovacsy, 1923). Az
elsé magyar térzskdnyvet 1859-ben vezették be, ebben az idészakban a merin
eredet( juhok a magyar juhpopulécié 31,5%-at képviselték (Eber, 1996).

A XIX. szdzad végén Magyarorszagon a nyugat-eurdpai hushasznositasu
irdnyzat ellenére tovabbra is a gyapjueléallitas volt a f6 termelési cél (Veress
és mtsai, 1982). Az |. és Il. vilaghdboru utén a keresztezések finom és rovid
gyapjas populaciét eredményeztek, amely a précoce és rambouillet kosok
tenyésztésével homogénebbé valt (Kovacsy, 1923; Veress és mtsai, 1982). Az
1950-es években a fajtat az egykori Szovjetunidbdl szarmazé finom gyapjas
valtozatokkal (aszkan, kaukazusi, sztavropoli és groznij merind) formaltak at.
Ez a dontés a fajta testtdmegének és gyapjutermelé képességének jelentds
névekedéséhez vezetett (Vahid és Kobori, 2002). Az 1960-as években a fajta
hustermelési potencidljanak javitasa érdekében francia précoce-t és német
hdsmerinét importaltak Magyarorszagra. Az 1970-1980-as években szamos
kisérlet tortént a meriné allomanyok termelési paramétereinek és szaporoda-
sanak javitasara. E célbol kerllt be Magyarorszagra a kent, a corriedale és az
ausztral booroola meriné (Féstlis és mtsai, 2002). Ezek a keresztezések jobb
izmoltsagot és gyapjumindséget eredményeznek (Szabo és mtsai, 2016;Vahid
és Kobori, 2002).
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Az 1980-as években a gyapjutermelés hattérbe szorult, a magyar merinét kettés
hasznositasu (hus- és tejtermeld) fajtanak tekintették (Horn, 1995). 1989-ben az
egykori szocialista rendszer atalakulasat az agrartdmogatasok drasztikus valto-
zasa kovette. Ebben az idészakban az exportalt baranyhus valt a juhtenyésztés
f6 termékévé, a baranyok atlagos napi sulygyarapodasa kérilbelll 250 g/nap
volt (Javor, 2005).

A 2010-es években a tenyésztési tevékenység jelentés visszaesése miatt a
magyar merin6 veszélyeztetett kategériaba kerult. Ezt kbvetéen a magyar kormany
egy 0sszehangolt génmegd&rzési program keretében tdmogatja a fajta tenyésztését.
2023-ban a magyar merind allomany 8217 anyajuhbdl allt. A 2004-ben feljegyzett
39 magyar genealégiai vonalbdl minddssze 11 |étezett (Szabd és mtsai, 2016).

Vizsgalataink soran harom célt tlztiink ki magunk elé:

1.) Mivel a magyar meriné genetikai helyzete SNP markerek alapjan még nem
ismert, Ciani és mtsai (2015) adatbazisat hasznaltuk fel a fajta genetikai helyze-
tének meghatarozasara a merind fajtacsoporton belll.

2.) Bér léteznek génhaldzattal (Megdiche és mtsai, 2019), vagy a fajtak kozotti
genetikai 6sszefliggésekkel (Addo és mtsai, 2019) foglalkozé publikacidk, mi a
magyar merino fajtan bellli genetikai hasonldsagi haldzat sajatossagait kivantuk
feltarni.

3.) Mivel a vizsgalatok elvégzésekor a magyar juhtenyésztés legfontosabb para-
métere a baranyok sulygyarapodasa volt, gy dontéttiink, hogy olyan markereket
kereslink, amelyek alkalmasak a baranyok napi sulygyarapodasanak javitasara.

Vizsgalatunk atfedésben van tébb, méas juhfajta ndvekedési és histermelési
jellemz8inek vizsgalataival (Zhang és mtsai, 2013; Wang és mtsai, 2015; Lu és
mtsai, 2020; Zang és mtsai, 2021), és ravilagit a juhgenom azon régidira, amelyek
nem csak a magyar merind, hanem mas fajtdk szamara is hasznalhatok.

ANYAG ES MODSZER
Mintak és genotipizalas

A vizsgdlatba 138 magyar merind anyajuhot vontuk be és 10 év adatait ele-
meztlk. A 60 napra standardizalt stlygyarapodast a kdvetkezéképpen hataroztuk
meg: 60 x testtémeg, ,./nap, ahol a testtémeg, . a barany 30 és 80 napos kora
kozott mért testtdmege, nap a szlletés utani napok tényleges szama a mérés
napjan. A 138 magyar meriné a teljes allomany 6sszes vonalat reprezentalja.

A fllminta vételeket a TypiFixTM (Agrobiogen GmBH, Hilgertshausen, Németor-
szag) szévetmintavevd rendszerrel (Internet1, 2021) végeztik. Az sszehasonlitd
vizsgalatokhoz Ciani és mtsai altal kozzétett adatbazist hasznaltuk (2015). A magyar
merinok SNP tipizalasat a Neogen Corporation (Ayr, Egyesllt Kirdlysag) végezte
Ovine SNP50 Bead Chip (lllumina, San Diego, USA) segitségével.

Az adatok min8ség-ellenérzése magaban foglalta a térképezett és polimorf
markerek sz(irését; a kisebb frekvenciaju allélek gyakorisaga > 0,05 feletti volt
0,95-nél nagyobb genotipizalasi arannyal. A genotipusok sikeres tipizalasi aranya
0,95 feletti volt az 0sszes magyar merind mintdban. Az egyeztetett adatbazis,
amely a Sheep Consortium (Ciani és mtsai, 2015) és a magyar adatokat is tartal-
mazta, 0sszesen 31 fajtat, 693 allatot (7. tablazat) és 22265 SNP-t tartalmazott.
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A magyar merindn bellli halézat- és asszociaciés elemzések esetén az adat-
szlrést kovetéen 46906 SNP-t tartottunk meg.

Populaciégenetikai vizsgalatok

A megfigyelt és varhatd heterozigozitas (Ho, He), a beltenyésztési egyltthatd
(F,), a genetikai tavolsag (F_) és a fékomponens analizis (PCA) kiszamitasat az
SNP & Variation Suite 8.1.1 programmal (GoldenHelix, Bozeman, US) végeztik.

A beltenyésztési egyltthaté = (megfigyelt - homozigéta markerek varhaté
szama) / (genotipizalt markerek szama - homozigéta markerek varhatd szama).

L G |
A homozig6ta markerek varhatd szama = 21:1 (1 —2p;q; (Tj-1)

(ahol L a genotipizalt markerek szama; p és g az allélgyakorisagok; a T a j-ik
marker nem hidnyzé genotipus szamanak kétszerese.)

Az F_ becslésenek algoritmusa Weir és Cockerham (1984) munkajaban ta-
lalhaté. A f6komponens analizis soran a legmeghatarozébb komponenseket a
standardizalt kapcsolati matrixbdl hataroztuk meg (Patterson és mtsai, 2006).

Az Admixture szoftvert --cv opcidval hasznaltuk a legvalészin(ibb klaszterszam
(K) meghatarozasara az egyes K értékeknél meghatarozott keresztellenérzési
hibainak értékeibdl (Alexander és Lange, 2011). Az elemzés elétt a genotipusokat
PLINK segitségével transzformaltuk a --recode12 opcio segitségével.

A dendrogram kiszamitasahoz a Treemix 1.13 (Pickrell és Pritchard, 2012) szoftvert
alkalmaztuk; A blokk mérete 500, az ismétlések szama 1000. A Bootstrap értékeket
a Phylip 3.697 programcsomag segitségével hataroztuk meg (Felstein, 1989).

A magyar merind egyedek kapcsolatara vonatkozé halézatelemzés a parok
SVS programmal (GoldenHelix, Bozeman, USA) szamitott IBS (Identity By State,
hasonlosagi érték) értékén alapult. Barmely két egyed kdzotti hasonlésag: ((a
két allélt megoszté markerek szdma + 0,5 * az egy allélt megoszté markerek
szama)/markerek szama).

Fajtan beliili halézat és kapcsoltsagi vizsgalatok

Az IBS értékek alapjan a magyar meriné mintak halézati tulajdonséagait, mint az
atmérd és a kdztes centralitas, Python 3.6 szoftverrel szamitottuk ki networkx 2.3
és matplotlib 3.1.1 kdnyvtarak segitségével. Az &tmérd a csomdpontparok kdzott
megfigyelt legnagyobb tavolsag vagy masképpen, a két legtavolabbi csomdpont
kdzotti tavolsag (Barabasi, 2017).

Egy adott allat/csomépont kdzotti kdztes centralitas = ¥ “utfe

v —
SEVEL
Tzt

(ahol v a csomopontok szama; o, az s csomoponttdl induld legrovidebb utak
szama; t csomoponthoz és o, azon utaknak a szama, amelyek athaladnak a v
csomoponton.)

A kapcsolatok er6sségét (vagy az élek sulyat) a parok IBS értéke hatarozza
meg. Azon IBS értékeket, melyek az eloszlas 85 szazaléka feletti vannak, vastag
fekete vonalakkal jeldltik.
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A napi sulygyarapodashoz kapcsolddo Iékuszok azonositasara tobb ldkuszos
vegyes modellt alkalmaztunk (Segura és mtsai, 2012). A modell a kbvetkez6 volt:

y=XB+Zu+e

(ahol y a napi sulygyarapodas; X a fix hatadsok matrixa, amely 46906 SNP-bdl
és kovariansokbol all (szlletési datum és hely); Z a kapcsolddé el6fordulasi matrix
véletlenszer(i hatasa minden egyedre, amely identitds matrixsza valik, egyeden-
kénti egy fenotipusos mérés alapjan (Thomson és mtsai, 2018); e a rezidudlis
hatasokat jeloli; B és u pedig a rogzitett és véletlenszerl hatasok egytitthatoit
reprezentald vektorok.) A vegyes linearis modellekkel kapcsolatos tovabbi rész-
leteket lasd itt: (Internet2, 2021).

EREDMENYEK
Populaciok diverzitasa és strukturaja

A megfigyelt heterozigozitas 0,262 (cordobai spanyol merind) és 0,392 (rasa
Aragonesa) kozott volt, a vart 0,397-es érték alatt (1. tablazat). A megfigyelt és
varhato heterozigota értékek alapjan a fajtak beltenyésztési egytthatéja 0,013
és 0,193 koz6tt mozgott (1. tablazat), kivéve a legmagasabb F_ ertékkel (0,341)
bird cordobai spanyol merinét. A magyar merinéban ez az értek 0,054 volt. Az
F., szamitas paronkénti értékei a 0,004 (ausztral merind vs. ausztrél arutermeld
merino) - 0,313 (spanyol cordobai merind vs. szlrke szarvalt heathen) tartomany-
ba estek. A magyar meriné F_ értékei a tébbi fajtahoz viszonyitva 0,035 (spanyol
estremadura merino) és 0,184 (spanyol cordobai merind) k6z6tt alakultak (2. tab-
lazat). Az éllatok paronkeénti IBS értékén alapuld f6komponens-analizis (1A-D abra)
a magyar meriné populaciét a vizsgalt populaciok kiilsé peremére, a rambouillet
és a kinai merin6 kozelébe helyezte.

Az admixture analizissel vizsgalt 31 fajta esetében a legvaldszinlibb klaszterszam
tizenkilenc volt (K=19, 2. abra). Amikor K egyenld volt a vizsgalt fajtak szamaval, a
magyar merinok tdbbsége rambouillet-vel mutatott keveredést (S1 kiegészitd abra,
Zsolnai és mtsai, 2023). A fajtak filogenetikai dendrogramjan a magyar merinét a
rambouillet-vel, a kinai merinéval, a merinizzataval és az spanyol estremadura
merinoéval kerlilt kozds agra. (3. abra, S2 kiegészité abra, Zsolnai és mtsai, 2023).

Hasonldsagi haldzat és sulygyarapodassal kapcsolt markerek

Az egyedek genetikai halojanak megjelenitéséhez 0,73 feletti IBS-értékeket
(éleket) hasznaltunk. Az elemzett sokasagban ez az érték az 6sszes csomdpont
(egyed) egybefliggd haldzatanak meglétét biztositotta. Az élek szama 341, az
atlagos fokszam 5,014, a hal6 atmérdje 4 (4A. abra). Az 6t legmagasabb kdztes
centralitas értéke 0,936, 0,035, 0,034, 0,029 és 0,023 volt. Amikor a legmagasabb
értékkel (0,936) rendelkezd egyedet eltavolitottuk, az dsszekapcsolt halézat 108
allatot és 199 élt tartalmazott (4B. abra). Ebben az esetben az atlagos fokszam
3,682 lett, a hald atmérdje pedig 10-re bévilt. A legmagasabb 6t kdztes centralitas
értéke 0,744, 0,261, 0,235, 0,185 és 0,141-re mddosult.
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1. tablazat

A vizsgalt juhpopulaciok megfigyelt és varhaté heterozigozitasai (Ho, He) és beltenyésztési

egyitthat6i (F)

Fajta (1) Mintaszam (2) Ho He Fis

Rasa Aragonesa 20 0,392 0,397 0,013
Castellana 22 0,386 0,397 0,028
Ojalada 24 0,383 0,397 0,035
Estremadurai spanyol meriné 13 0,381 0,397 0,041
Comisana 24 0,379 0,397 0,046
Ausztral szarvatlan merind 24 0,377 0,397 0,051
Ausztral arutermeld merind 24 0,377 0,397 0,051
Appenninica 24 0,376 0,397 0,053
Merinizzata 20 0,376 0,397 0,054
Magyar merind 138 0,376 0,397 0,054
Kinai meriné 23 0,373 0,397 0,061
Sopravissana 24 0,373 0,397 0,062
Churra 24 0,371 0,397 0,065
Laticauda 24 0,371 0,397 0,067
Skot blackface 24 0,370 0,397 0,069
Meriné landschaf 21 0,369 0,397 0,070
Gentile di Puglia 24 0,369 0,397 0,071
Ausztral merin6 24 0,365 0,397 0,080
Szardiniai fehér 24 0,364 0,397 0,083
Massese 24 0,361 0,397 0,090
Leccese 23 0,356 0,397 0,103
Rambouillet 24 0,356 0,397 0,105
Veluwe heathen 0,355 0,397 0,107
Drenthe heathen 0,350 0,397 0,118
Finnsheep 24 0,348 0,397 0,123
Bentheimer 0,341 0,397 0,141
Schoonebeker 0,324 0,397 0,183
Fehér szarvalt heathen 0,324 0,397 0,184
Arawapa 24 0,323 0,397 0,186
Szlirke szarvalt heathen 4 0,320 0,397 0,193
Cordobai spanyol meriné 7 0,262 0,397 0,341

Table 1. Observed, expected heterozygosities (Ho, He) and inbreeding coefficients (F ) calculated

on the 31 sheep populations

breed (1); number of samples (2)
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2. tablazat

A magyar merind és a vizsgalt merinoéfajtak kozotti genetikai differencialtsagi egyiitthatok

(F,,) értékei

Fajta (1) Magyar meriné (2)
Magyar merin6 0,000
Spanyol estremadura merin6 0,035
Rambouillet 0,036
Rasa Aragonesa 0,038
Kinai meriné 0,040
Sopravissana 0,042
Merinizzata 0,043
Ausztral merind 0,045
Ausztral arutermeld merind 0,047
Ausztral szarvatlan merind 0,050
Ojalada 0,050
Castellana 0,053
Merin6 landschaf 0,055
Leccese 0,058
Churra 0,063
Laticauda 0,064
Comisana 0,065
Gentile di Puglia 0,068
Appenninica 0,071
Szardiniai fehér 0,076
Massese 0,080
Fehér szarvalt heathen 0,087
Finnsheep 0,094
Arawapa 0,098
Drenthe heathen 0,098
Skot blackface 0,099
Bentheimer 0,100
Veluwe heathen 0,103
Schoonebeker 0,117
Szurke szarvalt heathen 0,124
Spanyol cordobai merind 0,184

Az dsszes par Fg - értékei és hétérképe: Zsolnai és mtsai (2023) dolgozatanak kiegészitd S1 tab-

lazataban (3)

Table 2. Pair wise coefficients of genetic differentiation (F;) values between Hungarian Merino

and the investigated Merino breeds

breed (1); Hungarian Merino (2); for values and heat-map of all pairwise Fg; values, see Supplementary

Table S1 in Zsolnai et al. (2023) work
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A napi sulygyarapodas értékei 261,6 és 494,7 gramm kdz6tt mozogtak. A tobb
I6kuszos vegyes modell elemzés soran tobb lokuszt azonositottunk, amelyek
Osszefliggésbe hozhatdk a napi sulygyarapodassal (3. tablazat). A legmagasabb
értékkel rendelkez6 I6kuszok (-log, p>10) a 2., 3., 8., 9. és 20. kromoszéman
helyezkedtek el, a téves felfedezések aranya alacsonyabb, mint 4,1e-11.

MEGVITATAS

A magyar merin6 medfigyelt és varhat6 heterozigozitasabol szamitott F,_ érték
0,055 alatti. A 31 vizsgalt fajta kozll tiznek kicsi az F_ ertéke, ami azt jelzi, hogy
nincs lényegesen tobb beltenyésztett allat a vartnal.

Megallapitottuk, hogy a magyar merind mas fajtakkal mutatott genetikai tavol-
sagai, illetve a f6komponens-analizisben és a filogenetikai fan elfoglalt helyzete
alatdmasztja a rambouillet (Kovacsy, 1923) magyar merind6 genomjahoz valé
nagymérték( hozzajarulasat.

Loukovitis és mtsai (2022) mikroszatellit vizsgalatok alapjan hat hazai magyar
meriné allomany elemzésekor alacsony genetikai differencialédast tapasztaltak
(F,=0,036). Ceccobelli és mtsai (2023) a merino, ill. meriné eredetd fajték filo-
genetikai elemzése soran genetikai hasonlésagot allapitottak meg a lengyel és
magyar merin6 allomanyok kdzott, ami megerdsiti Peter és mtsai (2007) korabbi
megfigyeléseit.

A kinai meriné és a rambouillet hasonlé helyzete a PCA abran és a dendrogramon
a két fajta szoros kapcsolatara utal. Az adatbazisban szereplé spanyol fajtak ko-
z(l az estremadura meriné all a legkdzelebb a magyar merinéhoz, ami a fajtara
gyakorolt legerdsebb hatasat mutatja (2. tablazat). A spanyol cordoba és a ma-
gyar merino fajta F_, érteke volt a legmagasabb (F_=0,184), ami kizarja a spanyol
cordoba merinét a magyar merind szarmazasi korébdl. A filogenetikai vizsgalatban
arambouillet van a legktzelebb, az estremadura merind a negyedik legkdzelebbi
fajta a magyar merinéhoz képest (S2 kiegészit6 abra, Zsolnai és mtsai, 2023).

Az Admixture elemzésben a legvaldszinlibb klaszterszam (K) 19 volt (2. dbra, S1
kiegészitd abra, Zsolnai és mtsai, 2023), azonban a magyar meriné rambouillet-vel
vald keveréke K=29 és 31-nél volt lathato (S1 kiegészité abra, Zsolnai és mtsai, 2023).

Az egyedek haldzatelemzése (4A. abra) kiilléskerék szerkezetet tart fel (Barabasi,
2017), amelyet valészinlileg a preferalt egyed, illetve utdédainak kiterjedt haszna-
lata idézett el6. Amikor a genetikai hasonldsagi haléban a legnagyobb koztes
centralitdssal rendelkez6 allatot eltavolitottuk, a kerékszerkezet eltlint, és tovabbi
kapcsolati részletek derdltek ki. A 4B. abran olyan allatokat azonosithatunk, ame-
lyek a tobbiekhez képest er6sen befolyasoljak a fajtadsszetételt. A haldzati adatok
alapjan a tenyésztdk kivalaszthatjak az optimalis tenyésztési sémakhoz megfelel
allatokat. Az élerésségek (mas néven paronkénti IBS értékek az allatok kdzott)
megjelenitése elésegiti a kdzeli rokon allatok kdnny(i felismerését (4. abra). Ezzel
elkertilhetd a heterozigozitas gyors csdkkenése, a beltenyésztési depresszid és a
gazdasagi teljesitmény romlasa. A genetikai hasonlésagok vizualis megjelenitésé-
nek (4. abra) fejlesztése tovabb javithatja a halozati elemzés alkalmazhat6sagat.
Javulas érhetd el interaktiv, felugré ablakokkal, amelyek kereszthivatkozasokat
tartalmazhatnak a tenyészt6kre, a gazdasagokra, az életkorra, az 8sdkre vonatko-
z6an. Az 6sszefliggések idében valtozé megjelenitésével, amely kdveti a frissen
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1. dbra. A fékomponens analizis eredménye
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A = f6komponens-elemzés, amely a vizsgalt allatok kdzotti kapcsolatot mutatja, a szinkédokat 14sd
az abra mellett (1); B-D = az A részen lathat6é egyedek fajta szerinti atlagai. C1 = 1. komponens
(sajatérték = 6,969), C2 = 2. komponens (sajatérték = 3,432), C3 = 3. komponens (sajatérték =
3,304) (2)

Figure 1. Multidimensional scaling plot depicting

A = principal component analysis displaying the relationship between animals coloured by their
corresponding breed, see colour codes beside this plot (1); B-D = means of the animals on part
A belonging to different breeds. C1 = 1st component (eigenvalue = 6.969), C2 = 2nd component
(eigenvalue = 3.432), C3=3rd component (eigenvalue=3.304) (2)

ellett és selejtezett allatokon keresztil valtozé populacié genetikai valtozasat, a
tenyésztdk id6ben képet kaphatnak a populéacidban végbemend folyamatokrol.

A napi sulygyarapodashoz 6t er6sen kapcsolt I6kuszt taldltunk (3. tablazat)
138 allat felhasznéalasaval. Bar a mintaszam kisebb a Zhang és mtsai (2013) vagy
a Lu és mtsai (2020) altal publikaltnal, azt tapasztaltuk, hogy egy multigénes
tulajdonséag fébb markerei 138 allat felhasznalasaval is meghatarozhatéak. Az 6t
altalunk megtalalt marker kdzul kettd (OAR8_17854216.1 a 8-as kromoszéman
és s42441.1 a 9-es kromoszéman) Zhang és mtsai talalataihoz -1,3 és +4,8 millié
bazis tavolsagra volt. (Zhang és mtsai, 2013). A csoport altal beszamolt markerek
a napi sulygyarapodashoz, a hat hénapos sulyhoz és a valasztas utani sulygya-



ALLATTENYESZTES ES TAKARMANYOZAS, 2024. 73. 1. 15

2, abra. A legvaldsziniibb K-értékre vonatkozé Admixture eredmények
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Figure 2. Admixture results concerning the most probably K value

3. abra. A merind és a merindbdl szarmazé fajtak filogenetikai faja TreeMix és Phylip programmal
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and Phylip programs
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4. abra. A.-B.) A magyar merindk halézati abrézoldsa a paronkénti IBS értékek alapjan.
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A legnagyobb koztes centralitdssal rendelkezé allatok, amelyeket nagyobb piros pontok abrazol-
nak, olyan genetikai részleteket hordoznak, amelyek kilénb6zé részhalmazai mas egyedekben
is megtalalhatok. B.) Az egyedek haldzata az A. dbran lathatd kdzponti dllat eltavolitasa utan.
A legmagasabb koztes centralitas értéki 0,936 az A. és 0,744 a B. &bran.

Figure 4. A.-B.) Network representation of the Hungarian Merinos based on their pairwise identity-
by-state values

The animals with the highest betweenness centrality values, depicted by larger red dots, carry sets
of genetic material whose different subsets can be found in other individuals connected by lines
between the nodes/animals. B.) Network of individuals after removing the central animal seen on
plot A. The highest betweenness centrality values are 0.936 and 0.744 on plot A and B., respectively.

rapodashoz kapcsolddnak. A harmadik ismertetett marker (s28948.1) 11,7, illetve
1,5 millié bazisra volt a-valasztas utani sulygyarapodassal (Zhang és mtsai, 2013),
illetve a valasztasi sullyal (Lu és mtsai, 2020) kapcsolt markertdl. A fent emlitett
harom marker mas kutaték altal azonositott markerekhez val6 kdzelsége (Zhang és
mtsai, 2013; Lu és mtsai, 2020) a magyar és a kinai merin6 nagy hasonlésagaval
magyarazhatd, amelyet a fkomponensek (1. dbra), a paronkénti genetikai tavol-
sag (2. tablazat, S1 kiegészitd tablazat) és a dendrogram (3. dbra, S2 kiegészitd
abra) analizisek mutatnak be. Mas kutatasok még nem szamoltak be a 2. és 3.
kromoszdéman azonositott (OAR2_137539806.1 és OAR3_188812728.1), illetve az
azokkal szomszédos markerek és a sulygyarapodasi mutatok kapcsoltsagarol.

E tanulmany ralatast nydjt a magyar merin6 helyzetére a merin6 fajtacsoporton
belll. Az eredmények hasznosak lehetnek a merindbél szarmazé fajtak szélesebb
kérén végzett egyéb kutatasokban is.

Az éllatok genetikai hasonlésagan alapuld, fajtan bellli halézatelemzése és
annak megjelenitése intuitiv eszkdzt jelenthet barmely faj tenyésztéjének, hogy
kénnyen bepillantast nyerhessen a populécié genetikai szerkezetébe és azono-
sithassa a legnagyobb hatasu egyedeket. Tobb fajta szerkezetének elemzésével
lehet6vé valik kiildnb6zé orszagok eltérd tenyésztési gyakorlatanak ésszeha-
sonlitasa, igy informaciot nyerhetlink a tenyésztési modszerek fajtaszerkezetre
gyakorolt hatasarél.
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3. tablazat
A magyar merin6 napi sulygyarapodasaval 6sszefiiggé I6kuszok listaja
marker Chr:pozici6 | -log,,)p | FDR ASE Marker Delta bp (6)
Q) @) ®) (4) vagy
Chr':pozicié
(tulajdonsag);
publikacio
n (5)
OAR2_137539806.1 | 2:129172257 | 19,87 |1,6e-17| 0,506 2:206466290 77,294,034"
+0,021 (testsuly);
Lu és mtsai (2020);
460

OAR3_188812728.1 | 3:175738965 | 17,41 |4,6e-15| 0,506 3:118519704 -57,219,261"
40,026 | (valasztasi suly);
Lu és mtsai (2020)

460
OAR8_17854216.1 | 8:15960500 | 22,70 |2,4e-20| 0,527 | OAR8_16297646.1 | -1,302,115
+0,017 (napi
sulygyarapod.,

6-hdénapos suly);
Zhang és mtsai
(2013)
329

s42441.1 9:81626179 | 23,36 |5,5e-21| 0,505 | OAR9 91721507.1 | 4,779,602
10,016 | (val. uténi sulygy.);
Zhang és mtsai
(2013)
329

528948.1 20:27936473 | 13,46 |4,1e-11| -0,333 §72649.1 -11,699,128
10,024 | (val. uténi sulygy.);
Zhang és mtsai
(2013)

329

20:26410829 -1,525,644"
(valasztési suly);
Lu és mtsai (2020)
460

Chr = kromoszéma szama (1); —log, p = -log,, transzformalt p értékek (2); FDR = hamis felderitési
arany (3); ASE = allél helyettesitési érték és standard hibdja (4); n = allatok szama és a referalt iro-
dalom (5); delta bp = a Zhang és mtsai (2013), vagy Lu és mtsai (2020) altal talalt markerek tavolsaga
ajelen tanulmanyban talalt markerekhez képest (6); * = az OAR2_137539806.1, OAR3_188812728.1
és s28948.1 az Oar4.0 koordinatakhoz igazitott pozicid, melyek igy 6sszehasonlithatéak a Lu és
mtsai (2020) eredményeivel (7)

Table 3. List of loci associated with daily weight-gain of Hungarian Merinos

chromosome number (1); -log,, transformed p values obtained by multi-locus mixed-model algorithm
(2); false discovery rate (3); allele substitution effect and its standard error (4); number of animals
in the referred literature (5); distance of the markers found by Zhang et al. (2013) or Lu et al. (2020)
relative to the markers found in this study (6); * = positions of OAR2_137539806.1, OAR3_188812728.1
and s28948.1 were adjusted to Oar4.0 coordinates to make it comparable to the work Lu et al. (2020)
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Az itt ismertetett standardizalt napi sulygyarapodashoz kapcsolddd I6kuszok
némelyike nagyon kozel allt mas kutatécsoportok altal, nagyobb egyedszamon
végzett vizsgalatokban bemutatott markerekhez (3. tabldzat). Ezen markerek gya-
korlati alkalmazasa javithatja a baranyok napi sulygyarapodasat, ami azért fontos,
mert a baranyexport tovabbra is jelentés bevételt jelent a tenyészték szamara.

KOSZONETNYILVANITAS

A szerz6k kdszonetiiket fejezik ki a Foldm(ivelésligyi Minisztérium anyagi
tamogatasaért és a Magyar Juh- és Kecsketenyészté Szovetség segitségéért.
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SZEMES CIROK, MINT A KUKORICA LEHETSEGES
ALTERNATIVAJA A TAKARMANYOZASBAN

IRODALMI ATTEKINTES

TOTH ARIEL — HUSVETH FERENC — TOTH ZOLTAN

OSSZEFOGLALAS

A globalis klimavéaltozas negativ hatdsai a magyarorszagi kukoricatermesztésben is egyre ha-
tarozottabban mutatkoznak meg, ezért fontos szamitasba venni olyan alternativ kultdrnévényeket,
amelyek termesztése a megvaltozott kérilmények kdzoétt is eredményesen folytathatd, tovabba
amelyek a takarmanyozasban is alkalmasak lehetnek a kukorica kivaltasara. A szakirodalmi atte-
kintés els6édleges célja a szemes cirok azon tulajdonsagainak részletes ismertetése, melyek alapjan
a takarméanyozéasban a kukorica alternativajava valhat. Szamos szakirodalmi forras alapjan fejtjuk
ki a szemes cirok termesztésének aszalyos viszonyok kdzotti elényeit. Ezeken felll az attekintés a
szemes cirok és a kukorica elény0s és el6nytelen beltartalmi mutatéibol és korabbi takarmanyozasi
kisérletek eredményeibdl kiindulva fejti ki, hogy a f6 tenyésztett allatfajok (kér6dzék, baromfifajok,
sertés) esetében milyen hatasokkal jarhat a kukorica szemes cirokkal torténd részleges vagy tel-
jes kivaltasa. F6 kovetkeztetés, hogy a mai kis tannintartalmi szemes-, illetve silocirok-hibridek a
legtdbb haszonallat esetében eredményesen alkalmazhatéak mind témegtakarmanyként, mind a
takarmanykeverékekben.

SUMMARY

Téth, A. — Husvéth, F. - Téth, Z.: SORGHUM AS A POTENTIAL ALTERNATIVE TO CORN IN ANIMAL
NUTRITION - LITERATURE REVIEW

Negative effects of climate change appear more and more markedly in Hungarian corn production.
This emphasize the importance to find alternative crops, the cultivation of which can be successfully
continued even under the changed conditions and can also be suitable for replacing corn in animal
nutrition. The main aim of this literature review is to describe the properties of grain sorghum, which
can be an alternative feed component to replace corn in animal nutrition. The advantages of grain
sorghum in drought-prone environments are studied in numerous literatures. They underline that
sorghum can be economical to be produced on soils which are unfavorable for corn, because it
has a lower transpiration coefficient and it is also more tolerant to biotic and abiotic stress factors,
furthermore the purchase price of feed grain sorghum is roughly the same as that of corn. Based
on earlier published results, comparing nutritional values of sorghum and corn, this review explains
the effects of partial and complete replacement of corn with grain sorghum, in the case of the main
farm animals (ruminants, poultry, pigs). Feeding the green parts of sorghum (grazing or in TMR), it
is important to pay attention to the fact that grazing can start only at a height of 60 cm of the plant,
because in earlier stages of development sorghum can contain cyanoglycosides. Proper treatments
(drying, fermentation, etc.) of both green and grain sorghum are also essential before feeding. Flaking
of sorghum grain increases its digestibility and it becomes suitable for the partial replacement of
corn by ruminants. In case of poultry, sorghum grain can be fed without grinding, so processing
costs can also be reduced. However, even a low tannin content can adversely affect the production
parameters of animals, so it should be used in 1:1 proportion in a mixture with corn. In case of pigs,
tannin content is the only component that decreases the perfect utilization of sorghum. In feeding
experiments comparing sorghum to corn, similar results were found when sorghum hybrids were
used with a negligible tannin content. The main conclusion of the articles referred in this review is
that today’s grain sorghum hybrids with a low tannin content can be effectively used in the case of
most farm animals, both in forage or concentrate feeding, if the proper ratio is applied in the feeds.
Increasing the nutritive values of sorghum varieties and developing tannin-free sorghum hybrids
may be decisive in animal husbandry for the future.



ALLATTENYESZTES ES TAKARMANYOZAS, 2024. 73. 1. 21

BEVEZETES

A megfelel6 klima a mez6gazdasag termelékenységének egyik kulcstényezdje
(Cumhur és Malcolm, 2008). Az Eghajlatvaltozasi Kormanykdzi Testtlet (IPCC) 2021-
ben kiadott hatodik értékeld jelentése alapjan 20 éven bellil valészin(leg atlépjlik
a globalis 1,5 °C-os h6mérsékletemelkedést (IPCC, 2021). Az Giveghazhatas er6-
sOdése a magyarorszagi éghajlat szarazabba és napfényben gazdagabba valasat
okozhatja (Mika, 2002). Ezeken felll az el6rejelzések és az eddigi tapasztalatok
alapjan valészin(i, hogy az éves csapadékmennyiség eloszlasa is at fog alakulni.
A szezondlis csapadékmennyiség az észi-téli félévben varhatdan névekedni, a tava-
szi-nyari félévben pedig csdkkenni fog (Bartholy, 2007). Az OMSZ 1901-2021 kozbtti
adatsorai alapjan az orszagos évi atlag kdzéphdmérséklet a linearis trendbecslés
alapjan szignifikdnsan emelkedik, mig az éves csapadékdsszeg atlagosan 3,4%-
os csOkkenést mutat (OMSZ, 2021). Ezen felll nétt a széls8ségesen csapadékos
és szélséségesen szaraz évek gyakorisaga is. A mezégazdasag a klimavaltozas
altal legkdzvetlenebbll érintett gazdasagi agazat.

Az éghajlatvaltozas nagymértékben formalhatja at az egyes mez6égazdasagi
terliletek jellemzdit, melynek kdvetkeztében a hagyomanyos szantéfdldi névények
gazdasagos eléallitasara valé alkalmassaguk jelentésen csokkenhet. Ez a human
élelmezést kozvetlenil és kdzvetetten — a hagyomanyos takarmanyndévények kisebb
termésmennyiségén keresztll — is érintheti. Hazankban a hasznélatban [évé szanté-
terliletek ~60%-an gabonandvényeket termesztenek, melybdl 42% (~1.000.000 ha)
kukorica (KSH, 2019). Pasztor és Fodor (2010) orszagunk agrodkolégiai poten-
cidljanak jovéjét kisérelték meg 4M szimulacios modell alkalmazasaval felmérni
a klimavaltozas figgvényében. Eredményeik szerint elsésorban a klimavaltozas
negativ hatasai fognak érvényestini, mely a kukorica termésatlaganak cs6kkenését
vetiti elére. Atermeldi tapasztalatok azt mutatjak, hogy a magyar kukoricatermesz-
tés - els@sorban a tenyésziddszakban tapasztalhat6 vizhiany miatt — mar most
is kockazatosabba valt (Kiraly, 2017). A kukorica szamara kedvezétlenebbé valt
termdhelyi feltételek altal okozott terméskiesés értelemszerlien a piaci arakban is
megmutatkozik, melyek egyik f6 elszenveddi az allattartok. Az érintett terlileteken
eléremutatd lehet a klimavaltozassal jard kihivasokat jobban toleralé gazdasagi
a kukoricat, nagy terméshozamanak, remek viz-, hémérséklet- és stresszt(ir6-
képességének kdszonhetden (Espitia-Hernandez és mtsai, 2020). A gyengébb
adottsagu tertleteken a takarmanycirok-fajtak, mind tdémegtakarmanyként, mind
pedig abrakként biztonsagosabban termesztheték (Bocz, 1992).

E szakirodalmi attekintés elsédleges célja 6sszegydijteni a szakirodalom azon
kiemelt kutatasi eredményeit, amelyek a szemes cirok alternativ takarmanyként
valo alkalmazasanak jogosultsagat igazoljak, a legfontosabb tenyésztett allatfajok
esetében. Tovabbi cél felhivni a figyelmet a szemes cirokban, mint takarmanyno-
vényben rejl6 lehetéségekre, kuldnds tekintettel a klimavaltozas miatt, a kukorica
szamara alkalmatlanabba valé terlleteken.
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A SZEMES CIROK ES A KUKORICA TERMESEREDMENYEINEK
OSSZEHASONLITASA

A kukorica terméscsokkenését elssorban a magas hémérséklet és az éves csa-
padékmennyiség kedvezbtlenebbé valé eloszlasa okozza (Széles és mtsai, 2018).
Ezek f6ként a generativ id8szakban veszélyeztetik a kukorica termésmennyiségét.
Meza és mtsai (2008) szerint a kukorica terméscsotkkenése a klimavaltozasi for-
gatékdnyv és a termesztett hibrid fliggvényében 10-30% is lehet. Ezzel szemben
lathatjuk, hogy a 2022-es, meglehetésen aszalyos és meleg év tenyészidészakaban
az Alféldon és a kdzép-magyarorszagi régid egyes tertletein a kukoricatermés
csaknem egésze (~300.000 ha) megsemmistilt.

A szemes cirok termesztése -mivel termése a kukorica szamara kedvezétlenebb
koérdlmények kozott is elérheti a 4-5 t/ha-os szintet - a kukoricanak nem kedvezé
talajokon is gazdasagosnak tekinthetd (Bocz, 1992). A KSH 2021-es adatai alapjan
a cirokmag felvasarlasi ara (66891 Ft/t) sem tér el jelentésen a takarmanykukorica
felvasarlasi aratdl (73023 Fi/t).

Hozama korlatozott vizellatds mellett meghaladja a kukoricaét (Turhollow és
mtsai, 2010). A szemes ciroknak 1 kg szarazanyag eléallitasahoz csupan 150-
250 liter vizre van szliksége (Assefa és mtsai, 2010), mig a kukorica transzspira-
ciés koefficiense 163-368 liter viz / 1 kg szarazanyag (Dobos és Megyes, 2013).
Staggenborg és mtsai (2008) a szemes cirok és a kukorica terméskulénbségét
vizsgaltak Kansasban és Nebraskaban. Eredményeikben leirtak, hogy a szemes
cirok azokon a terlileteken termett tobbet a kukoricanal, ahol a kukorica termésatla-
ga 6,4 t/ha ala csokkent. A KSH felmérései alapjan 2010 és 2022 k6z6tt a kukorica
termeséatlaga Magyarorszagon 3,4 t/ha és 8,6 t/ha kdzott, igen széles skalan moz-
gott. Altalanosan elmondhaté, hogy a vizellatasi és hémérsékleti szélséségeknek
jobban kitett régidkban (K6zép-Magyarorszag, Alfoldi régidk) figyelheték meg
gyakrabban alacsonyabb termésatlagok. Els6sorban ezen terliletek kiemelt részein
térlilne meg a szarazsagot és vizhianyt jobban tolerald szemes cirok termesztése.

A SZEMES CIROK ES A KUKORICA BELTARTALMI MUTATOINAK
OSSZEHASONLITASA

A szemes cirok beltartalma (7. tablazat) a kukoricaéhoz hasonld, azonban
fehérjetartalma altalanossagban nagyobb, nyerszsir- és energiatartalma pedig
valamivel kisebb, mint a kukoricaé. Teljes emészthetd taplaldanyag-tartaima a
kukoricaénak a 85-97%-at teszi ki (Cousins és mtsai, 1981). A szemes cirok csu-
pan ~5,68%-kal kevesebb metabolizalhaté energiaval rendelkezik a kukoricahoz
viszonyitva (Rostagno és mtsai, 2011). A nagyobb fehérjetartalom ellenére néhany
esszencialis aminosav (pl. lizin, metionin, treonin) emészthetésége relative kisebb,
mint kukorica esetében (Rostagno és mtsai, 2011). Ezeken felll B-vitaminok kiva-
16 forrasa. Tartalmaz tiamint, riboflavint, niacint, piridoxint, pantoténsavat, biotint
és folsavat, valamint egyéb vitaminokat, mint példaul A-, D-, E- és K-vitaminokat
(Taylor, 2003). Tartalmaz tovabba karotinoidokat, fitoszterolokat és polikozanolokat
is (Awika és Rooney, 2004).

Emlitésre méltd a cirokfélék azon tulajdonsaga, miszerint a betegségekkel és
rovarkartevékkel szembeni ellenalloképességuik igen jo, igy az azonos iddjarasi
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kordlmények kozt termelt takarmany mikotoxin-szennyezettsége is kevésbé jellem-
z6, mint a kukorica esetében (Ssepuuya és mtsai, 2018). Ezt igazolja Mpuchane és
mtsai, (1997) felmérése is, miszerint a silbkban betarolt szemes cirok és kukorica
mintak kozul altalanossagban a kukorica mintak mutatnak magasabb gombak
altali szennyezettséget.

Fontos szét ejteni a szemes cirok maghéjanak tannintartalmardl is. A tannin az
egyik legfontosabb tényez8, amely befolyasolja a cirok takarmanyozasi értékét.
A tanninok, a természetben el6forduld polifenol-vegylletek, melyek tébbnyire
kétszikl névényekben, leggyakrabban hivelyesekben talalhaték meg (Mahmood
és mtsai, 2014). Hatasukat tekintve cstkkentik az emésztéenzimek aktivitasat, a

1. tablazat
A szemes cirok és a kukoricaszem beltartalmi mutatoéinak 6sszehasonlitasa
(Sibbald, 1977; NRC, 1994, Eckhoff és Paulsen, 1996; Rostagno és mtsai, 2011; Li és mtsai,
2014; Marta és mtsai, 2017; Abah és mtsai, 2020; Faqih és mtsai, 2020; Riffat, 2020)

Osszetétel (1) Szemes cirok (2) Kukoricaszem (3)
Szarazanyag (4) 87-89,4% 88,3-89%
Emészthetd energia (5) 13,8-16,4 MJ/kg 16,5-17,5 MJ/kg
Metabolizalhat6 energia (6) 13,8-16,6 MJ/kg 15,9-17,2 MJ/kg
Nyersfehérje (7) 10-12% 8-10%
Lizin / 100 g fehérie (8) 1,1-369 15-3g
Nyersrost (9) 1-3,4% 2,4-3,7%
Lignin ~2% ~1,2%
Nyerszsir (10) 3,3-3,4% 3,5-5%
Keményit6 (11) 55-75% 70-73%
Nyershamu (12) 1,3-3,3% 1-1,6%
Oldhaté cukor (13) 0,7-4,2% 1-3%
Osszes asvanyi anyag (14) ~1,5% ~1,2%
Kalcium (15) 0,28 g/kg ~0,09 g/kg
Foszfor (16) ~2,87 g/kg ~3,8 g/kg
Magnézium (17) ~1,5g/kg ~1,2 g/kg
Vas (18) ~4,4 mg/100g ~4,6 mg/100g
Tiamin ~0,35 mg/100g ~0,4 mg/100g
Riboflavin ~0,15 mg/100g ~0,1 mg/100g
Niacin ~4,65 mg/100g ~3,6 mg/100g
Tannin 10-722 mg/100g -

Glutén - -

Table 1. Comparison of the nutrient contents in sorghum and corn grains

Composition (1); sorghum grain (2); corn grain (3); dry matter (4); digestible energy (5); metabolizable
energy (6); crude protein (7); lysine / 100g protein (8); crude fiber (9); crude fat (10); starch (11);
crude ash (12); soluble sugar (13); total minerals (14); calcium (15); phosphorus (16); magnesium
(17); iron (18)
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fehérje és az aminosavak emészthetéségét, valamint az asvanyianyag- és vita-
minfelvételt (Chung és mtsai, 1998). Ezzel egyidejlileg viszont daganatmegel6zd,
gyulladascsokkentd és antibakteridlis hatasuk pozitivumként konyvelhetd el (Nagy
és mtsai, 2021).

Genotipusuk és beltartalmuk szerint a szemescirkokat harom csoportba sorol-
hatjuk. Az |. tipusu (vagy fehér cirok), nem rendelkezik pigmentalt maghéjjal és kicsi
a tannintartalma (0,28 g/kg). A Il. tipusu (vagy vords cirok) pigmentalt maghéjjal
rendelkezik nagyobb tannintartalommal (4,48 g/kg), a lll. tipusu (szintén pigmentalt,
fekete) cirok pedig nagyobb mennyiségben (11,95 g/kg) tartalmaz tannint (Dykes
és Rooney, 2006). Nagy és mtsai (2021), a kdztermesztésben leggyakrabban
alkalmazott szemes cirok-hibridekkel végzett kutatasa szintén igazolja a szin és
tannintartalom kozti 6sszefliggéseket. A vizsgalt vords (Alféldi1, Zador, Foehn) és
fehér (Albita, Albanus) tipusok koézll altalanossagban a vords hibridek mutattak
nagyobb tanninkoncetraciokat. A nemesit6i torekvések eredményeként a mai
szemescirok-hibridek csupan elhanyagolhaté mennyiség(l tannint tartalmaznak.

A SZEMES CIROK FELHASZNALASI LEHETOSEGEI
A TAKARMANYOZASBAN

Kérédzbk esetében Herrera-Saldana és Huber (1989) megallapitottak, hogy a
gabonandvények kozil a cirokmag keményitéjének benddbeli lebonthatésaga
a legrosszabb, mivel a cirokban Iévé keményitd-fehérje matrix jobban ellendll a
mikrobidlis eredet(i enzimes bontasnak, mint pl. a kukorica esetében. Nocek és
Tamminga (1991) szamitasai szerint a cirokdara 6sszes keményitéjének benddbeli
lebonthatésaga az 6sszes keményitétartalom %-aban 51-57,3%, mig a kukoricada-
raé 53,1-67% kordl alakul. A cirokkeményitd emészthet6ségének javitasa érdekében
a cirokmagot pelyhesitik, melynek kévetkeztében a cirokpehely keményitéjének
emészthetésége 98%-ra ndvekszik (NRC, 2001). Theurer és mtsai (1999) az 6rolt
és pelyhesitett cirok és kukorica hatasait vizsgaltak tejhasznu tehenek esetében.
Eredményeikre alapozva leirtédk, hogy a pelyhesitett takarmanyok hatéasa kdzel
azonos volt, emellett a pelyhesités névelte a tejtermelést és a tej fehérjetartalmat is.
Buonaiuto és mtsai (2021) a kukoricaliszt, mint keményit&forras szemesciroklisztre
valo teljes cseréjének hatasait vizsgaltak tejhasznu tehenek széna alapu TMR
takarmanyéban. A tej, mint végtermék mindségében nem tapasztaltak negativ
véltozasokat. Mitzner és mtsai (1994) hasonld kutatasuk eredményeként azt
tapasztaltak, hogy a kukorica szemes cirokkal torténé cseréje nem befolyasolta
negativan sem a DMI-t, sem a tejtermelést, sem annak zsirtartalmat, viszont pozi-
tivan befolyasolta a fehérjetartalmat.

Husmarhéak esetében Ferreira és mtsai (2020) Nellore hismarhakon vizsgaltak
a kétféle takarmany hatasat a his minéségére. Nem tapasztaltak komolyabb
eltéréseket sem a pH, sem a his kémiai Osszetétele, sem a siitési veszteségek
tekintetében, viszont a bér alatti zsirszovet szinében (mely a kukoricaval etetett
egyedek esetében sargabb volt), igen. Brandt és mtsai (1992) hasonlé ered-
ményeket irtak le. A cirokkal és kukoricaval etetett hismarhak végtermékeinek
mindségi és érzékszervi vizsgalatanal szignifikans eltéréseket nem detektaltak,
viszont a bér alatti zsirszévet sargabb szinét 6k is megfigyelték a kukoricaval
etetett dllatok esetében. A fentebb leirtak alapjan a megfeleléen kezelt cirokmag
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alkalmas lehet a kukorica egy részének kivaltasara mind tejelé tehenek, mind
hdsmarhak esetében.

Baromfi- és sertéstakarmanyok esetében kimutattak, hogy a kis tannintartalmu
cirok-hibridek a hasznosulas befolyasolasa nélkil helyettesithetik a kukoricat
(Garcia és mtsai, 2005). A baromfi takarmanykeverékekben a kukoricat 30-50%-
ban, sertéseknél pedig 20%-ban valthatjuk ki szemes cirokkal (Rajki és Palagyi,
2017). Torres és mtsai (2013) Cobb-500 brojlercsirkékkel vizsgaltak a kukorica kis
tannintartalmd szemes cirokkal térténé helyettesitésének az allatok teljesitményére
gyakorolt hatasait harom takarmanyozasi kezelés vonatkozasaban (100% kukorica,
50-50% kukorica-cirok keverék, 100% cirok). Eredményeikben ramutattak, hogy a
brojlerek takarményozasara az 50-50%-ban kukoricat és cirkot tartalmazé takarmany
volt a legalkalmasabb, mivel a cirok 100%-0s etetésekor a még kis mennyiségben
(0,3-0,34%) el&forduld tannin is csdkkentette a brojlerek teljesitményét. A fentiek
értelmében a ciroknemesités és a tovabbi tanninmentes hibridek elballitasa és
fejlesztése donté lehet a jovdre tekintve. Ochieng és mtsai (2020) kitértek arra is,
hogy brojlercsirkék takarmanyaban maximum 60%-ban keverve javasolt a szemes
cirok. Ezen arany felett ugyan csdkken a hus koleszterin-tartalma, viszont karosan
befolyasolhatja a telitett zsirsav- és E-vitamin-tartalmat. A keverési arany névelése
tovabba hatassal lehet a pH-ra és a hus szinére is (Garcia és mtsai, 2005).

Baromfifajokban az egész cirokmag daralas nélkili felhasznalasanak olyan
gazdasagi vonatkozasa lehet, hogy a daralas energiafelhasznalasbdél adédé
(napjainkban egyre magasabb) kéltségeit meg tudjuk sporolni rajta. Silva és mtsai
(2014) az egész és daralt cirokmagnak, tovabba a kukoricanak a bél morfoldgiara
és a bél szdveti szerkezetére gyakorolt hatasait vizsgaltak 42 napos brojlerek ese-
tében. A kutatas eredményeként azt a kOvetkeztetést vontak le, hogy a szemes
cirok helyettesitheti a kukoricat 1-42 napos brojlerekben, mivel megfeleld suly-
gyarapodas érhetd el takarmanyozasaval, tovabba nem befolyasolja hatranyosan
(2004) ramutattak arra, hogy az egész cirokmag etetésének 500 g/kg felett ugyan
van negativ hatésa a brojlerek teljesitményére, viszont eddig a pontig kedvezd&tlen
eredmények nem tapasztalhatdak.

A szemes cirok tojohibridek szamara is megfeleld takarmany lehet. Ochieng és
mtsai (2018) a kukorica kis tannintartalmi szemes cirokkal valé helyettesitésének
a tojas min6ségére gyakorolt hatasat vizsgaltak, cirkot 0, 50 és 100%-ban tartal-
mazé keverékek alkalmazasaval. A tojasok tdmegében, fehérje- és zsirtartalma-
ban, E- és A-vitamin-tartalmaban nem voltak statisztikailag kimutathat6 eltérések.
A szemes cirok aranyanak névelésével ugyan vilagosabb lett a tojassargaja, viszont
a koleszterin-tartalom szignifikansan csdkkent.

A szemes cirok sertések szamara is megfelel6 takarmany lehet, viszont az
emésztést gatlé polifenol-vegylletek miatt fontos a tanninmentes fajtak alkalma-
csOkkentheti az emészt6- és antioxidans enzimek aktivitasat, melyek a takarmany
hasznosulaséaért felelések (Pan és mtsai, 2021). Emellett Bauza és mtsai (2019)
ramutattak, hogy nedves szemes takarmanykeverékek esetében a kukorica kdze-
pes tannintartalmu cirokkal valé 50%-os helyettesitése kedvezétlen hatassal van
a hizésertések izomfejl6désére, melynek velejardja a hati rész intramuszkularis
zsirtartalmanak névekedése. Amennyiben viszont kis tannintartalmu cirokkal
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helyettesitik a kukoricat, nem valtozik szignifikdnsan a sertéshis dsszetétele.
A kis tannintartalmu cirokkal etetett sertések kdzel ugyanazokat a paramétereket
(sulygyarapodas, takarmanyértékesités) produkalhatjak, mint amelyeket kukori-
caval etetnek (Brand és mtsai, 1990). Mas irodalmi forrasok (Pan és mtsai, 2021;
Bretensky és mtsai, 2012) a kis tannintartalmu cirok alternativ takarmanyforrasként
valo alkalmazasat sertések szamara ugyancsak javasoljak. Az alacsony tannintar-
talmu cirok alkalmazasanak és a végtermék minéségének a kapcsolatat Moreland
(1971) vizsgalta hizésertések esetében Texasban. A szemes cirokkal etetett allatok
husa a kbvetkezd paraméterek tekintetében nem mutatott szignifikans eltérést a
hagyomanyos takarmanyokkal (kukorica, blza, arpa) etetett egyedekétdl: nyers és
sllt hus nyersfehérje tartalma, dsszes szarazanyag tartalma, f6zési veszteségek,
f6zési id6, megjelenés, illat, iz és szaftossag (Moreland, 1971).

A CIROKFELEK EGYEB HASZNOSITASI LEHETOSEGEI
A TAKARMANYOZASBAN

A szemes cirok zold szaron érik, ezért a bugak levagasa utan visszamaradé
szar silozassal vagy legeltetéssel (f6ként szarvasmarha és juhtarté gazdasa-
gokban) hasznosithatd (Bocz és mtsai, 1992). A cirok legeltetése a 60-70 cm-es
magassag elérése utan kezdédhet meg, mivel 60 cm alatt még jelen lehetnek
benne cianglikozidok, melyekbdl az emésztés soran kéksav (cianhidrogén) kép-
z8dik, mely szdveti oxigénhianyt okoz (Orosz és Fazekas, 2019). Az U] hibridek
cianglikozid tartalma mar elenyészd, viszont mivel stresszhatés is idézhet el
nagyobb cianglikozid mennyiséget, igy érdemes a hasznositasi rend betartasa.
Erjesztés és szaritads hatasara a cianglikozidok 3-7 nap alatt lebomlanak (Orosz
és Fazekas, 2019).

Kér6dzok esetében a cirok erjesztett tdmegtakarmanyként valé alkalmazasaban
is nagy potencial rejlik, killdonésen azon gazdasagok esetében, ahol a vizhiany
miatt problémat jelent a takarmanykukorica megtermelése. Tejel tehenek ese-
tében a kukoricaszilazs teljes mértékben kivalthaté cirokszilazzsal anélkil, hogy
az karos hatassal lenne a tejhozamra és annak 0sszetevéire (Khosravi és mtsai,
2018; Li és mtsai, 2020).

KOVETKEZTETESEK, JAVASLATOK

Az aszélyos viszonyok kdzott is megfelel§ hozamu szemes cirok termesztése
kézenfekvé megoldas lehet azon gazdasagok szamara, melyek terlletein — féként
a klimavaltozas okozta széls8ségesebbé valo vizellatas miatt — problémassa valik
a kukorica termesztése.

A kukoricdéhoz hasonlé beltartalmd, kis tannintartalmd szemescirok-hibridek
megfelelé aranyban keverve mind a kérédz6k, mind a baromfifajok, mind pedig
a sertés esetében helyettesithetik a kukoricat abraktakarmanyként vagy takar-
manykeverékekben.

Az Ujabb cirok-hibridek takarmanyként valé értékesllésének pontosabb meg-
ismerése érdekében tovabbi kiterjedt kutatasok indokoltak.
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PRECIZIOS NEMESITESI ELJARASOK ALKALMAZASA
A FENNTARTHATO ES FELELOS ALLATTENYESZTES
ELOSEGITESERE

LAZAR BENCE - GOCZA ELEN
OSSZEFOGLALAS

Az édllattenyésztés célja tobbek kozott a haziallatok szelektiv keresztezésével a betegségekkel
szembeni rezisztenciaval, jobb termékenységgel, hosszu élettartammal rendelkezd, a takarmanyfor-
rasokat jobban felhasznal6 tenyészallatok létrehozasa. Az Uj generécids genomszerkesztési eljarasok
lehetdvé teszik a célzott szelekciot és a szelekcids idd lerdviditését. A precizidos genomszerkesztési
technikak, mint a cink-ujj nukledzok, a TALEN és a CRISPR/Cas9 segitségével pontosan tervezhetd
a génszerkesztés helye, és joval hatékonyabban lehet célzott genetikai valtoztatasokat létrehozni,
mint a hagyoméanyos génmaodositasi eljarasokkal. Haszonallatok esetén is ezek a modszerek a
legelterjedtebbek, ha a cél specifikus genomi mddositasok létrehozasa. A genomszerkesztés
terlletén azonban szamos technoldgiai, etikai és jogalkotasi kérdés is felvetédik. Ahhoz, hogy
ezt az Uj technoldgiat aggalyok nélkul lehessen alkalmazni és az Eurdpai Uniods jogi kérnyezetben
is valtozas kovetkezhessen be, elengedhetetlen a genomeditalasi technolégidk tovabbi alapos
vizsgélata és tokéletesitése, valamint a folyamatos és hatékony parbeszéd is. Jelen munkaban
jellemezziik a preciziés nemesités soran alkalmazott médszereket, attekintjik a technolégia helyét
napjaink allattenyésztésében és példakkal szemléltetjik a felhasznalasi mddokat, lehetéségeket.

SUMMARY

Lazar, B. — Gocza, E.: THE USE OF PRECISION BREEDING TECHNIQUES TO PROMOTE
SUSTAINABLE AND RESPONSIBLE LIVESTOCK PRODUCTION

The aim of animal husbandry is to produce animals with improved disease resistance, fertility,
longevity and better use of feed resources by selective cross-breeding. New genome editing
techniques allow targeted selection and shorter selection times. Methods such as zinc finger
nucleases, TALEN and CRISPR/Cas9 can be used to precisely plan the location of gene editing and
to create targeted genetic changes much more efficiently than conventional gene-editing techniques.
These methods are also the most widely used in farm animals when the aim is to create specific
genomic modifications. However, a number of technological, ethical and legislative issues arise in
the field of genome editing. In order to ensure that this new technology can be used without concern
and that the legal environment in the European Union changes, further thorough investigation and
refinement of genome editing technologies is essential, as is a continuous and effective dialogue. In
this paper, we describe the methods used in precision breeding, review the place of the technology
in today’s livestock production and illustrate its uses and potential with examples.
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BEVEZETES

Az CRISPR/Cas9 rendszeren alapuld genomszerkesztési mddszerek fejlesztése
forradalmasitotta a precizids nemesités terliletét, és lehetévé tette a haszonallatok
genomjanak sokkal egyszer(ibb és hatékonyabb mddositasat (Urnov és mtsai,
2010; Joung és Sander, 2013; Laible és mtsai, 2015; Georges és mtsai, 2019).
A CRISPR technolégiat el6szor 2013-ban alkalmazték sikeresen emlés sejtekben
(Cong és mtsai, 2013), majd azéta is széles korlien hasznaljak kildnb6z4 sejtvo-
nalakban és emlés fajokban egyarant, ideértve a haszonallatokat is. A technoldgia
segitségével javitani tudjuk a haszonallatok termelési tulajdonsagait, egészségét
és jolétét, egyre fejlettebb human betegségmodelleket tudunk létrehozni, valamint
termeltethetlink gydgyszerfehérjéket is az igy létrehozott allatokban. A médszer
jelentéségét jol mutatja, hogy csupan 8 évvel a kifejlesztése utan 2020-ban Jennifer
Doudna és Emmanuelle Charpentier kémiai Nobel-dijat kaptak érte.

A precizidés genomszerkesztési technikak, mint a cink-ujj nukledzok (ZFN,
Zinc Finger Nucleases), transzkripci6 aktivator-szer( effektor nukleazok (TALEN,
Transcription Activator-Like Effector Nucleases) és a halmozottan eléforduld,
szabalyos kdzokkel elvalasztott palindromikus ismétlédések (CRISPR, Clustered
Regularly Interspaced Short Palindromic Repeats) segitségével pontosan tervezhet6
a génszerkesztés helye, és joval hatékonyabban lehet célzott genetikai valtozta-
tasokat létrehozni, mint a hagyomanyos génmadositasi eljarasokkal. Az utdbbi
években a CRISPR-alapu genomszerkesztés hatékonysagat sikerult megnodvelni,
igy napjainkban a technolégia lehetévé teszi akar tdbbszords modositasok egy-
szerre torténd elvégzését is (Georges és mtsai, 2019). Haszonallatok esetén is ez
amodszer a legelterjedtebb, ha a cél specifikus genomi médositasok létrehozasa.

A témat kisér6 kitlintetett figyelemnek és az alkalmazasokban rejlé nagy le-
hetdségeknek kdszénhetéen a befekteték vilagszerte tdmogatjak a technolégia
fejlesztését, igy az Uj CRISPR/Cas9-alapu eszkdzok listaja folyamatosan bévdil.
A genomszerkesztés terliletén azonban szamos technolégiai, etikai és jogalkotasi
kérdés is felvetédik. Ahhoz, hogy ezt az Uj technoldgiat aggalyok nélkil lehessen
alkalmazni és az Eurdpai Unids - egyeldre féként tiltd - jogi kdrnyezetben is valtozas
kovetkezhessen be, elengedhetetlen a genomeditalasi technolégiak tovabbi ala-
pos vizsgalata és tokéletesitése, valamint a folyamatos és hatékony parbeszéd is.

KEZDETI LEPESEK

Az 1970-es években a restrikciés endonuklézok megjelenése jelentette az elsé
mérfoldkovet a DNS szerkesztésében. Ezek az enzimek 4-8 bazispar hosszldsagu
szekvenciakat ismernek fel, igy nem alkalmasak a teljes genom precizios szer-
kesztésre, azonban képesek révidebb DNS szekvenciakat célzottan hasitani, igy
megalapoztak a molekularis klbnozéast (Cohen és mtsai, 1973).

A kovetkezd nagy horderejli felfedezés a homolég rekombinacié (HR) célzott
szekvencia bevitelre torténé felhasznalasa volt, amelyet 1985-ben mar emlés sej-
tekben is sikeresen alkalmaztak (Smithies és mtsai, 1985). A rekombinacié alapjaul
szolgald kettds szalt DNS torés ebben az esetben véletlenszerlen térténik meg, igy
a modszer hatékonysaga rendkivil alacsony. Tovabbi probléma, hogy sok esetben
a donor DNS a genom nem célzott részeire is beépll (akar hatékonyabban, mint
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a célzott részekre) (Lin és mtsai, 1985). Hatranyai ellenére Iényeges lépcsdéfok volt
a preciziés modositasok fejlesztésében, mert elészor adott lehetéséget célzott
génbevitelre, ezzel alapjaiban valtoztatva meg a genetikai kutatasokat.

SZERKESZTES MODOSITOTT NUKLEAZOKKAL

A kovetkezd [épés annak az igénynek a kielégitése volt, hogy helyspecifikusan
lehessen kett6s szalu DNS torést el8idézni, mert ez nagyban névelné a hatékony-
sagot. Ezt Un. meganukleazokkal érték el, melyek felismeré helye a restrikciés
endonukleazokénal nagyobb (14-40 bazispar), igy akar teljes genomokban is
hasznalhatok a specifikusabb hasitasnak kdszdnhetéen (Rouet és mtsai, 1994).
Rendkivil sok meganukleazt azonositottak, azonban kevés nukleaz rendelkezett
olyan célszekvenciaval, amely valéban hasznosithat6 volt a kivant médositasok
elvégzésére. A célszekvenciak médositasa ugyan lehetséges, de bonyolultnak
és draganak bizonyult, igy a mddszerrel elérheté szekvenciak és élélények sza-
ma korlatozott maradt (Rosen és mtsai, 2006; Seligman és mtsai, 2002). Ezek a
természetben megtalalhaté nukledzok moédositasaval eldallitott endonukleazok

A Fokl restrikciés endonukledz DNS-hasité doménjének és cink-ujj motivumok-
nak a fuzidja jelentette a kdvetkezd jelentés mérfdldkdvet. A cink-ujj motivumok
DNS-k6té domének, melyek egy harom béazisparos tripletet képesek felismerni.
Tobb ilyen motivum Osszeflizésével szekvencia-specifikus DNS felismerés valik
lehet6vé. Ha ezt 6sszekapcsoljuk a Fokl DNS-hasité doménnel cink-ujj nukledzokat
(ZFN) kapunk (Kim és mtsai, 1996). A Fokl nukledzok mik&déséhez a dimerizacio
elengedhetetlen, igy a DNS minkét szalara a megfeleld tavolsagban ZFN-ek ter-
vezése szlkséges. Ha megtorténik a dimerizacié a nukleaz képes kettds szall
DNS torést el6idézni. A cink-ujj nukleazok elterjedése és folyamatos fejlesztése
a korabbiakhoz képest joval tdbb szekvencia megcélzasat és ezaltal preciz mo-
dositasok elvégzését tette lehetévé. Mindazonaltal a ZFN-ek attervezése Uj cél-
szekvenciara draga és meglehetésen komplikalt folyamat. A hatékony mikodés
minden esetben optimalizacids |épéseket is igényelt, illetve a cink-ujj domének
szekvencia specificitdsa attdl is fligg, hogy milyenek a szomszédos domének,
ezzel tovabb bonyolitva a folyamatot.

A Xanthomonas ndvényi patogén baktériumokban felfedezett TALE fehérjék
segitettek a preciziés genomszerkesztés mddszertananak tovabbfejlesztésében
(Moscou és Bogdanove, 2009; Boch és mtsai, 2009). A TALEN (transcription
activator-like effector nucelase, transzkripcids aktivator-szer( effektor nukleaz)
megjelenésével a DNS szekvencia felismerésének pontossaga fejl6dott. A TALEN
DNS-két6 doménje harom helyett méar egy nukleotid pontosaggal képes a bazisok
felismerésére. A ZFN-nal bemutatott médhoz hasonléan a felismerd domének
sorba kapcsolasaval alakithaté ki a felismerd régid, majd ezt a Fokl DNS-hasité
doménjével fuzionalva egy az eddigieknél sokkal pontosabb eszkdzt kapunk (Miller
és mtsai, 2011; Christian és mtsai, 2010). A TALEN rendszernek szdmos el6nye
volt a ZFN-nal szemben: kevesebb optimalizalasra volt sziikség, csak 4 felismerd
domént kell hasznalni (a ZFN 64 felismeré doménjaval szemben), a specificitas
nem érzékeny a szekvencia kdrnyezetre. A technika fejlesztésével a mddszer egyre
hatékonyabb lett, de az alapvetd nehézségeken (minden célszekvencia esetében
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Uj fehérjét kell 1étrehozni, amit rdadasul bazisonként kell 6sszerakni) nem lehetett
valtoztatni, igy a technika forras- és munkaigényes maradt.

A CRISPR/CAS9 RENDSZER

1987-ben Ishino és mtsai fedeztek fel furcsa ismétlddé szekvenciakat az
Escherichia coli baktérium genomjaban, azonban a funkcidjukra még sokaig nem
siker(lt fényt deriteni. Ugyan a szekvencidkat mas baktériumokban is megtalaltak,
de sokaig az elfogadott allaspont az volt, hogy csupan ,junk”, funkcié nélkili DNS-
rél van szo (Ishino és mtsai, 1987). Joval késébb 2005-ben sikerlt bizonyitani, hogy
az ismétlédések kozott talalhatd szekvencidk (,spacerek”) a virélis genomokkal
mutatnak nagyfoku egyezést (Mojica és mtsai, 2005; Bolotin és mtsai, 2005)., és azt
is feltételezték, hogy egyfajta virusokkal szembeni védekezd mechanizmus lehet
a szereplk (Makarova és mtsai, 2006). Par évvel késébb ezt sikerllt bizonyitani
is, illetve egyre részletesebben leirtdk a bakteridlis ,immunrendszer” elemeit és
miikédesét (Barrangou és mtsai, 2007; Marraffini és Sontheimer, 2008; Brouns és
mtsai, 2008; Garneau és mtsai, 2010; Deltcheva és mtsai, 2011). Osszefoglalva: az
genom CRISPR I6kuszanak ismétlesei kozé a Cas (CRISPR asszocialt fehérje 9)
enzimek miikodésének kovetkeztében. Erdekesség, hogy a virdlis genomszakaszok
beéplilése idérendben torténik, igy a I6kusz vizsgalataval az is feltarhatd, hogy a
baktérium mikor és milyen virussal talalkozott. Ha ezek utan ismételt virusfert6zés
zajlik, fokozddik a Cas fehérjék, a tracrRNS-ek (transz-aktivald CRISPR RNS) és a
pre-crBRNS-ek atirodasa. Utdbbi feldarabolddik és érett crRNS-ek képz&dnek beldle.
Ezt kdvetéen a Cas komplexet képez a tracr- és crRNS-ekkel, mely komplex mar
szekvencia specifikusan tud kot8dni a viralis DNS-hez és elhasitja azt. Lathato,
hogy a rendszer egyfajta immunmemoriaként mikddik és tovabbi elénye, hogy
Orokithet6 védelmet biztosit a baktérium utddsejtjei szamara is.

2012-ben siker(lt bizonyitani, hogy a rendszer effektor fehérjéi in vitro koral-
mények kozoétt is képesek a DNS hasitasra, tovabba lehetséges crRNS spacer
szakaszat moédositani, igy tetsz6leges DNS szekvencia felismerhetd és elhasit-
hat6é (Jinek és mtsai, 2012; Gasiunas és mtsai, 2012). A rendszer segitségével
sikeresen maédositottak emlds sejtek és allatok genomijat is (Cong és mtsai,
2013; Mali és mtsai, 2013; Jinek és mtsai, 2013). A kdnnyebb alkalmazhatésag
kedvéért a tracr- és crRNS-eket 6sszekapcsoltak egy kovalens kotéssel, ezt a
komplexet guideRNS-nek (gRNS) hivjuk. Ezekkel az eredményekkel a kutatok
CRISPR/Cas9 rendszer alapjait fektették le és megnyitottak az utat a kdvetkezé
évtized fejlesztései el6tt. A kordbban bemutatott fehérje-DNS kélcsénhatason
alapulé moédszerekkel (meganukledz, ZFN, TALEN) szemben a CRISPR/Cas9
nagy elénye, hogy a szekvencia felismerés RNS-DNS interakcion alapul, tovabba
csak a gRNS-en talalhaté spacer szekvencia (20 bazis) médositasa sziikséges
az Uj célszekvencia kivalasztasahoz (nincs szlikség fehérjemérndkségre). Tehat
a korabbi technikdkhoz hasonlitva nagyon gyorsan és relative olcsén hozhaték
létre expresszids konstrukciok, ennek kdszdnhetéen a rendszer rovid id6 alatt és
széles korben terjedt el szamos kutatasi teriileten.

A célzott genommaodositas soran a CRISPR/Cas9 rendszer Cas9 fehérjéje te-
hat szekvencia-specifikus kettés szali DNS torést idéz eld. A tdrés javitasa soran
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torténhet meg a kivant médositas, mely alapvetéen két Gton valésulhat meg:
nem homoldg végek dsszekapcsolasa (Non-Homologous End Joining, NHEJ) és
homoldgia iranyitott rekombinacié (Homology-Directed Repair, HDR) (1. abra).

A NHEJ esetében hibajavité enzimek végzik a DNS szalak 6sszekapcsolasat,
mely soran az enzim hibazhat, ezzel inszercidkat vagy delécidkat hozva létre. Ha a
javitas soran nem torténik hiba, akkor az adott DNS szakasz Ujbdl szubsztratja lesz
a Cas9-gRNS komplexnek, igy a vagas és javitas Ujra megtorténhet, ezzel Gjabb
lehet8séget kinalva a hibazasra. Ezt a mddszert gének kilitésére lehet felhasznalni,
hiszen a hibas javitds eredményeként a leolvasasi keret eltolddhat, illetve korai
STOP kodon alakulhat ki, igy a fehérjék funkcid veszte kdvetkezik be (Cong és
mtsai, 2013; Mali és mtsai, 2013; Jinek és mtsai, 2013) (1. abra).

A HDR soran egy masik jelenséget hasznalunk ki: a kettds szali DNS torés
javitasa a testvérkromatida homoldg informécié tartalma alapjan térténik. Ha a
rendszerhez féldslegben adunk homoloég donor DNS szekvenciat, akkor bizonyos
esetekben a javitas a testvérkromatidat imitalé donor DNS szekvenciardl torténik
meg, igy beépitve a homoldg karok altal kdzrefogott szekvenciat (Li és mtsai,
2013). (1. abra) Egy alternativ felhasznalas soran a Cas9 hasitd képességét kikap-
csoljuk (dCas9), igy hasitas helyett mas fehérjéket (transzkripcios aktivator vagy
represszor) iranyithatunk a célszekvenciahoz ezzel névelve vagy csdkkentve a
gén expresszidjat (Perez-Pinera és mtsai, 2013; Gilbert és mtsai, 2013). A rendszer
alkalmas tovabba epigenetikai médositasok elvégzésére (Hilton és mtsai, 2015;
Kwon és mtsai, 2017; Kearns és mtsai, 2015) és fluoreszcens markerek elhelye-
zésére is (Ma és mtsai, 2015; Knight és mtsai, 2015).

Az utodbbi években CRISPR/Cas9 rendszerre alapozva jelent meg a ,,base-editing”
technika, mely soran egy bazis cseréje lehetséges rendkiviil nagy pontossaggal.
komplex végzi a cserét a C-rél T-re vagy A-rol G-re (Komor és mtsai, 2016; Gaudelli
és mtsai, 2017). Ennek tovabbfejlesztése a ,prime-editing” modszer, ebben az
esetben mar minden bazis cseréje lehetséges kettés szali DNS tdrés nélkul.
A rendszer egy nikaz Cas9 és egy reverz-transzkriptaz egylttesébdl all (Anzalone
es mtsai, 2019).

A MATE Allatbiotechnoldgia tanszékének mtsai is hatékonyan alkalmazzék az
Uj genomeditalasi mddszereket egéren (Palinkas és mtsai, 2019), illetve nydlon
(Pethed és mtsai, 2021; Hornyik és mtsai, 2020; Pintér és mtsai, 2020).

A kllénbdzé technikak fébb jellemzéit, illetve elényeiket és hatranyaikat az
1. tablazatban foglaltuk 6ssze.

A PRECIizIOS GENOMSZERKESZTES HELYZETE
AZ ALLATTENYESZTESBEN

Avilag névekvd népességének éleimezése érdekében a mezégazdasag termelé-
kenységének ndvekedni kell, ezzel parhuzamosan sziikségszerd lenne minél fenn-
tarthatobb mddon megvaldsitani azt. Ebben a genomeditalt haszonallatoknak nagy
szerepe lehet, azonban az igy eléallitott allatok és a beldlik készllt allati termékek
ellenérzése tovabbra is kidolgozatlan. A technolégiai attorések eredményeként a
multban a transzgénikus allatok ellen8rzésére |étrehozott szabalyozasok elavultak és
a jelek szerint mar nem megfeleléek az Uj technoldgidk esetében (Liu és mtsai, 2022).
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1. abra: A CRISPR/Cas9 rendszeren alapulé genomszerkesztés modjai
Jiang és Doudna (2017) alapjan szerkesztve
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Figure 1. Types of genome editing based on the CRISPR/Cas9 system

Az ember mar régbta torekszik az llatok szelektiv tenyésztésére. Oseink pl. a
temperamentum alapjan valogattak az egyedeket, hogy a fogsagban valé szapo-
ritasra alkalmasabbak legyenek. Ma mar Iéteznek olyan technolégiak, amelyek
lehet6évé teszik a mutaciok célzott bevitelét, ami nagyobb genetikai valtozatossagot
biztosit az allattenyészték szamara. Bar a kutatéi kozosség néhany mezégazdasagi
alkalmazast mar megvalositott, ezek nem kerilhettek at a termelésbe részben a
kbzvélekedés, részben a szabdlyozasok kdvetkeztében. Ugy tlnik, hogy az Uj
generaciods preciziés nemesitési technoldgidk megjelenésével és fejlédésével
enyhllni latszik az eddigi szabalyozast jellemzé teljes elutasitas.

Vilagszinten az allattenyésztés szamos agazata, tdbbek kdzott a sertésekkel,
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1. tablazat
A precizidos genomszerkesztési modszerek 6sszehasonlitasa
Wang és mtsai (2022) alapjan szerkesztve
Modszer Célszekvencia | Célszekvencia Elényok Hatranyok
felismerése hossza
cink-ujj cink-ujj fehérje monomer: Elsé modszer Draga és bonyolult
nukleazok (fehérje-DNS 9-18 bp, par: a célzott tervezés és létrehozas,
interakcid) 18-36 bp modositasra fehérjemérndkséget
igényel, nem elég
hatékony, limitalt
célszekvencia
TALEN TALE fehérje monomer: Célszekvencia Az egységek Osszedllitasa
(fehérje-DNS | 14-20 bp, par: rugalmasan komplex molekularis
interakcid) 28-40 bp médosithato, bioldgiai mddszereket
kevés off-target igényel, citotoxicitas,
vagas nagy méret miatt nehéz
sejtbe juttatas
CRISPR/Cas9 | guide RNS 20 bp guide | Olcsé, egyszertien Gyakoribb off-target
(RNS-DNS + PAM tervezhetd, vagas, homoldg
interakcid) szekvencia multiplex rekombinacié
modositas hatékonyséaga alacsony
lehet6sége

Table 1. Comparison of precision genome editing methods

szarvasmarhakkal és baromfival foglalkozék is nyitnak a technolégia felé, igaz
egyelbre leginkdbb az akadémiai k6zosséggel valo egylttmikddés révén. Re-
mélhetdleg a genomszerkesztett haszonallatok (Fahrenkrug és mtsai, 2010),
amelyek nem tartalmaznak transzgéneket, idével utat talalnak majd a szabalyozasi
rendszeren keresztul. ) ]

Erre kezdeti példakat mar talalhatunk a vilagban. Az Egyesult Allamok Elel-
miszer- és Gyogyszerugyi Hivatala (FDA) 2020-ban engedélyezte a GalSafe™
sertések orvosi és élelmiszeripari felhasznalasat, igy a vilagon ez az elsd olyan
genommaodositott haszonallat, amelyet orvosi alkalmazéasokra és emberi fogyasz-
tasra is alkalmasnak itéltek (U.S. Food and Drug Administration: FDA Approves
First-of-lts-Kind Intentional Genomic Alteration in Line of Domestic Pigs for Both
Human Food, Potential Therapeutic Uses 2020). Kés6bb 2022-ben az FDA beje-
lentette, hogy alacsony kockazatl minésitést adott két ,PRLR-SLICK” genomszer-
kesztett hUsmarhanak és utddainak, beleértve a beldlik elallitott termékeket is,
miutan megallapitotta, hogy a célzott genetikai médositas nem vet fel biztonsagi
aggalyokat. Az médositas hagyomanyos tenyésztésli szarvasmarhaknal is meg-
figyelhet6 rovid szérzetet eredményez, amelyet ,slick” sz8rzetnek neveznek. Mas
orszagokban, mint Argentina, Ausztralia és Brazilia, nem szlikséges szabalyozas,
ha a génszerkesztett allatok nem tartalmaznak idegen DNS-t (transzgént) (Lema,
2019; Thygesen, 2019).

A genomszerkesztett allatokban rejlé hatalmas potencidl az elsd 1épés lehet a
sulyos kérnyezeti és élelmiszerbiztonsagi kihivasok hosszu tavu megoldasara.
A genomszerkesztési modszerek bevezetésének akadalyai, beleértve a kdzvéle-
ményt és a szabalyozasi kérnyezetet egyelbre fennallnak, ezek a tényez8k azon-
ban valtozhatnak és talan mar jelenleg is valtozéban vannak. Rendkivil fontos,
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hogy a kormanyok, a kutatok, a tenyészték és a fogyaszték képesek legyenek
egylttmUikddni és hatékonyan kommunikalni. A DNS-mentes szerkesztési tech-
nikak - példaul a CRISPR/Cas9 rendszer és a base-editing - alkalmazasa segithet
a kozbizalom elnyerésében.

BETEGSEGEKKEL SZEMBENI ELLENALLO KEPESSEG JAVITASA

A genomszerkesztés egyik legfontosabb alkalmazasa a haszonallatoknal a
kérokozokkal szembeni ellenalld képesség vagy tolerancia javitasa. A haszonal-
latok fert6z6 betegségei nemcsak hatalmas gazdasagi veszteségeket okoznak
az éllattenyésztési agazatnak, hanem az emberi egészségre is karosak lehetnek.
A betegségekkel szembeni ellenallé képesség Osszetett és leggyakrabban poligénes
tulajdonsag, igy a hagyomanyos genetikai szelekcié alkalmazasa koltséges, idé-
igényes és nem elég hatékony. Rdadasul a vakcinak és antibiotikumok széles kor(
alkalmazasa bizonyos mértékig visszavetette a betegség-rezisztencia szelekcid
fejlesztésének slrgésségét. A kdzelmultban a genomszerkesztési technolégia,
kiléndsen a CRISPR/Cas9 altal létrehozott preciz médositas nagymértékben
javitotta a betegségekkel szemben ellendllé allatok tenyésztésének lehetdségeit
és hatékonysagat.

A sertés reprodukcids zavarokkal és |égz8szervi tlinetekkel jaré szindromajat
(PRRS, Porcine Reproductive and Respiratory syndrome) virus okozza és min-
den évben jelent8s karokat okoz az agazatnak. A PRRS virus tlinetei sokrétliek
lehetnek: a sertések minden korcsoportjaban Iégz&szervi betegséget okoznak,
illetve a kocakban szaporodasi zavarokat is el6idéznek. Kartétele azért is lehet
ilyen jelent8s, mert jél terjed levegd altal is, tovabbéa fokozza mas virusok és bak-
tériumok karokozasat (Whitworth és Prather, 2017). 2007 6ta tudjuk, hogy a virus
a CD163 receptorokon keresztll képes a fertézésre, majd 2016-ban publikaltak
az elsé olyan eredményeket, amelyben a CRISPR/Cas9 rendszer segitségével ki-
Utotték a CD163-at sertésekben (Whitworth és mtsai, 2016). Az allatok ezt kdvetéen
nem fertéz8dtek a virussal, s6t sem a virus, sem az ellene termelt antitestek sem
voltak kimutathatéak. Ezt kdvetéen a vilagon mas csoportok is reprodukaltak az
eredményeket, szintén pozitiv eredményeket kapva (Wells és mtsai, 2017; Yang
és mtsai, 2018; Guo és mtsai, 2019).

A tuberkuldzis egy vilagszerte vezetd egészségligyi probléma, amely egyben
zoonoézis is. Evente mintegy 1,5 milli6 ember halélat okozza. A szarvasmarha-
tuberkulézis nagy veszélyt jelent az allattenyésztésre, mivel jelenleg nem all
rendelkezésre hatékony stratégia a betegség felszamolasara vagy ellenérzésére.
Az egér Sp110 fehérje (Sp110) expresszidja fokozza a makrofagok apoptdzisat a
Mycobacterium tuberculosis fertézésre adott valaszként, és segiti a gazdaszervezet
tuberkoldzissal szembeni immunitasat, ami igéretes mddot kinal a betegség elleni
védekezésre. Wu és mtsai sikeresen alkalmaztak a TALEN technoldgiat az egér
SP110 génjének a holstein-friz szarvasmarha genomjaba t6rténd beillesztésére.
Az gén bejuttatasa révén a transzgénikus szarvasmarhak fokozott immunvalaszt
mutattak a tuberkoldzis fertézéssel szemben (Wu és mtsai, 2015).

Hazityukok esetében tobb virus is jelentés karokat okoz vilagszerte. Az madar-
leukdzis virus (AVL, Avian leukosis virus) egy retrovirus és altaldban hosszu lap-
pangasi idd utan lymphoid daganatokat okoz. Igazoltak, hogy a chNHE1 receptor
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(Na*/H* exchanger isoform 1) felel az AVL virus bejutaséaért és a CRISPR/Cas9
rendszer segitségével sikerilt homozigtota chNHE1 génkiltott allatokat [étrehozni,
amelyek rezisztensnek bizonyultak a betegséggel szemben (Koslova és mtsai,
2020). Egy masik jelentds virus a madarinfluenza virusa (AlV, Avian influenza
virus), mely az ortomixovirusok kézé tartozik és szintén hatalmas karokat okoz a
baromfi agazatnak. A CRISPR/Cas9 segitségével sikerllt azonositani és médo-
sitani a chANP32A gént (hazitylk Acidic (Leucine-rich) Nuclear Phosphoprotein
32 Family, Member A), melynek kovetkeztében jelentésen csdkkent a sejtekben
a virus replikacioé (Park és mtsai, 2021).

Az emlitett példak alapjan lathatd, hogy a precizidés génszerkesztés modszerei
egy Uj stratégiat kindlnak az allatadllomany betegségekkel szembeni ellenallé-ké-
pességének, valamint egészségének javitasara.

TERMELESI PARAMETEREK JAVITASA

A kildnb6z6 termelési paraméterek javitasa és ezaltal a hatékonysag ndvelése
szintén hozzajarulhat a globalis élelmiszerbiztonsag és fenntarthatésag tamoga-
tasahoz.

A miosztatin (MSTN), a vazizomzat tdmegének negativ szabalyozdja (McPherron,
Lawler és Lee, 1997) a génszerkesztés gyakori célpontja, mivel az MSTN gén
kilitése (knock-out, KO) az allattenyésztésben az allatok izomtémeg nodvelésének
elésegitésére kinal stratégiat. Felnétt szdévetekben a miosztatin szinte kizardlag
a vazizomzatban fejez6dik ki, de a zsirszévetben is kimutathatdé mennyiségi
miosztatin RNS van jelen (Roberts és Goetz, 2003; Lee, 2004). A miosztatin funkci-
ojat génkilitéses vizsgalatokkal tisztaztak, amelyekben a miosztatin KO egereknél
a vazizomzat sulya testszerte kortlbelll megduplazédik (McPherron és mtsai,
1997). A miosztatin gént szdmos kiilénbdz6 fajban elemezték, és szekvencigja
rendkivil jol konzervalt. Az MSTN természetes génmutacioirdl is beszamoltak
néhany szarvasmarhafajtaban (Grobet és mtsai, 1997; 1998), juhban (Boman és
mtsai, 2009), kutyaban (Mosher és mtsai, 2007) és emberben (Schuelke és mtsai,
2004). Ezek az allatok kettds izomtdémegu fenotipust mutatnak, dramaian megnéve-
kedett izomtdmeggel, ennek ellenére életképesek és termékenyek. Az MSTN gén
génszerkesztéssel torténd sikeres gatlasardl szamoltak be juh, kecske és sertés
esetében, ami az allatok ndvekedési teljesitményének fokozasahoz vezetett (Han
és mtsai, 2014; Ni és mtsai, 2014; Wang és mtsai, 2015).

Egyes vizsgalatokban egyszerre két vagy harom gént céloztak meg, ami kettds
vagy harmas gén KO-hoz vezetett. Wang és mtsai példaul a CRISPR/Cas9 rend-
szer segitségével MSTN és FGF5 KO kecskéket allitottak el a histermelés és a
kasmirhozam javitdsa érdekében (Wang és mtsai, 2015). A fibroblaszt névekedési
faktor 5 (FGF5) egy olyan fehérje, amely a sz6rnévekedést gatolja a dermalis papilla
sejtek aktivalddasanak blokkolasaval. Ez a gén all az angéra fenotipus (hosszu
szbrzet) hatterében. Az MSTN és az FGF5 kiltésének hatékonysaga 15%, illetve
21% volt, és az allatok 10%-anal kettés génkiltés volt tapasztalhato.

A tehéntej tdpanyagokban gazdag, és az anyatej mellett idedlis alternativ tej-
forrasként szolgéal a csecsemdék szamara. Mivel azonban a csecsemd&k emészté-
rendszere még nem eléggé fejlett, a tehéntejben Iévé emésztetlen B-laktoglobulin
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(BLG) felszivodhat és a csecsemd8k immunrendszere kdrokozoként azonositja, ami
tejallergiat eredményezhet. Yu és mtsai (2011) a BLG génkiltott tehenet allitottak
eld, ZFN technikaval a BLG antigenitdsanak és immunogenitasanak csdkkentése
érdekében (Yu és mtsai, 2011). Ugyanezen célbol Zhou és mtsai (2017) a CRISPR/
Cas9 rendszer segitségével sikeresen hoztak létre BLG génkilitott kecskéket,
amelyeknél a BLG expresszioja jelentésen alacsonyabb volt az emlémirigyekben,
mint a vad tipusu kecskéknél. Ezek a vizsgalatok alternativ moédszert kinalnak a
tejallergia csokkentésére (Zhou és mtsai, 2017).

AZ ALLATOK JOLETENEK JAVITASA

A modern éllattartasban a szarvasmarhak napi kezelése nagy sériilésveszélyt
jelent egymas és a gazdak szamara is. A szarvtalanitas stresszel és fajdalommal
jar a borjak szamara, igy allatjéléti szempontbol megkérddjelezhetd. A legtdbb
hismarha esetében ismertek a szarvaltsagot okozé, természetben eléforduléd
valtozatok. Egy angus tehén genomjabdl izolaltak ezt a gén varianst, és CRISPR/
Cas12a rendszerrel integraltéak egy Holstein-friz bikabdl alapitott fibroblaszt tenyé-
szet sejtjeibe. A médositott fibroblaszt sejtek szolgaltak donorsejtként a szomatikus
sejtmagtranszferhez, és az igy létrehozott embridkat recipiensekbe Ultették at.
A szarvtalansagot embrionalis korban és egy utddon is siker(lt igazolni (Schuster
és mtsai, 2020).

Barmilyen allatokat érint6 terlileten fontos, hogy minél hatékonyabban allithassuk
eld a kivant egyedeket, vagy allomanyt. A genomszerkesztési vizsgalatok soran
is cél, hogy a modositast hordozé egyedek |étrehozasa minél kevesebb kisérleti
allat felnasznalasaval valdsuljon meg, igy igazodva a 3R szabaly alapelveihez.

Hazityukok esetében az embridbdl izolalhatd és in vitro tenyészetben hosszu
tavon sejtvonalként fenntarthatéd (Whyte és mtsai, 2015) 8sivarsejtek (orimordial
germ cells, PGC) a génmegdrzés legfontosabb sejtjei (Lazar és mtsai, 2021). Ezen
felll a madar genom szerkesztésének is legkorszerlibb médszere az 8sivarsejtek
modositasa, majd visszalltetése recipiens embridkba, igy hozva létre ivarszervi
kimérakat, majd beldlik genomeditalt egyedeket (2. abra/A, B) (Ballantyne és
mtsai, 2021). A visszalltetéshez steril egyedek lennének a legalkalmasabbak,
hiszen igy nem lenne kompeticié a donor és recipiens 8sivarsejtek k6zott az érett
ivarsejtek kialakitdsaban. Ez a kompeticié adja az 8sivarsejteken alapulé médszer
egyik f6 kihivasat is: jelenleg a kompeticié kdvetkeztében a technika hatékonysaga
alacsony, igy a genomszerkesztett egyedek Iétrehozasa soran szilkséges a nem
genomszerkesztett utddok szazainak szaporitasa is. A mddszer hatékonysaganak
novelése érdekében az endogén bsivarsejtek szamat busulfannal és y-sugarzassal
is lehet csdkkenteni, azonban ezek a mddszerek gyakran az embrié pusztulasahoz
vagy abnormalis fenotipushoz vezetnek (Nakamura és mtsai, 2010, 2012).

A preciziés genomszerkesztés azonban hasznalhat6 olyan moédositasok Iétreho-
zasara, amelyekkel az endogén Gsivarsejtek eltavolithatdk, igy a recipiens egyed
spermium- vagy petesejt-mentessé tehetd (steril recipiens). A kdzelmultban két
megkdzelités is szlletett a steril hazityuk recipiensek eléallitasara: a DDX4 (DEAD-
Box helikaz 4) ivarsejt-specifikus gén TALEN-medialt kiitésével a ndivar sterilitasat
érték el, mig egy masik vizsgalat soran a CRISPR/Cas9 rendszert alkalmaztak egy
indukalhaté konstrukcid bevitelére, amely steril kakasokat és tyukokat eredménye-
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zett. Az altaluk létrehozott dllomanyban az dsivarsejtek apoptozisa kémiai iton indu-
kalhato, igy allitva el steril embridkat, ezzel jelentésen ndvelve a donor 8sivarsejtek
konstrukcié a mitokondridlis intrinszik iniciator kaszpaz (kaszpaz-9) dimerizacioja,
és ezen keresztll ,kivégz6” kaszpazok (kaszpaz-3, -7) aktivacidja révén inditja el a
sejtek apoptozisat. A konstrukciot a DAZL gén (Deleted In Azoospermia Like) utolsd
exonjanak 3’ végébe épitették be. A DAZL gén a csiravonal sejtjeire specifikus, igy
az indukalhato sejthaldl is csak az 8sivarsejteket érinti. Mindkét modellben csak
a donor eredet( Ssivarsejtekbdl képzddtek érett ivarsejtek (Taylor és mtsai, 2017;
Woodcock és mtsai, 2019; Ballantyne és mtsai, 2021), igy donor sejteket hordozé
GO steril recipiens kakasok és tyukok kozvetlen keresztezése egy generacié alatt
tiszta genomszerkesztett utddok létrehozasahoz vezetett.

A fenti indukalhaté médszer kémiai agenst hasznal szignalként, azonban a fény
altal szabalyozhaté folyamatnak szamos elénye lenne: gyorsabb és egyszerlbb
szignal atadas, precizen kontrollalhaté inger intenzitas és idétartam, tovabba
szllkség esetén térben is behatarolhatd indukcié. Human és egér sejtvonalak,
valamint zebrahal esetében mar kidolgoztak a fényindukciét hasznosité apoptézis
modszerét (Shkarina és mtsai, 2022). A konstrukcié az Arabidopsis thaliana egy
domének és a Cry2olig fuzidja révén olyan konstrukcidkat (optoCaspase-8, -9)
hoztak létre, melyek kék fény (450-488 nm) hatdsara a kaszpaz-8 vagy -9 iniciator
kaszpazok termeltetése révén képesek aktivalni a ’kivegz8’ kaszpazokat és ezen
keresztul elinditani a sejtek apoptdzisat.

A Magyar Agrar- és Elettudomanyi Egyetem Genetika és Biotechnol6gia Intéze-
tében jelenleg egy olyan konstrukcid kifejlesztésén dolgozunk hazitylk ésivarseit
vonalakban, mellyel fényindukcié segitségével sejtspecifikusan szabalyozhatjuk
a cél gének miikodését (Lazar és mtsai, 2023)(2. abra/C). A hazityuk sejtekben
mar m(ikddé kémiai indukcié és a human, egér, valamint zebrahal esetében leirt
fényindukcié soran alkalmazott konstrukciok étvozésével egy hazitydkban is ha-
tékony optogenetikai eszkdz fejleszthetd ki. A végcél egy a mddositast hordozo
indukalhatéan steril allomany, mely hagyomanyos tenyésztéssel is fenntarthato,
hiszen, ha az embridk nem kapjak meg a specidlis fény ingert, az &sivarsejtek
fejlédése és vandorlasa is zavartalan. Egy ilyen allomany minden tovabbi gén-
szerkesztett hazityukmodell |étrehozaskor nagymértékben ndvelné az elballitas
hatékonysagat. Ennek kdszdnhetéen a genomeditalt madarak eléallitasa kevesebb
allat felhasznalasaval torténhet, ezzel tamogatva a 3R elveket, tovabba nagyon
jol alkalmazhaté a baromfi fajtak vagy veszélyeztetett fajok génbanki megdérzését
célzé projektekben is.

KOVETKEZTETESEK ES JAVASLATOK

Végul szeretnénk felhivni a figyelmet arra, hogy a géntechnoldgiaval médosi-
tott allatok és ndvények tarsadalmi vitdjaban kiemelkedd szerepének kell lennie
a tudomanyos tényeknek. A géntechnoldgia elfogadottsaganak el6segitésében
kulcsfontossagu a tudomanyos ismeretterjesztés is. Az Uj tudomanyos eredmények
fényében javasolt rendszeresen fellilvizsgalni a magyar térvényhozas géntechno-
I6giaval kapcsolatos dontéseit.
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A = A donor embri6 eredetl 6sivarseijt vonalak alapitésa, in vitro tenyésztése, karakterizalasa, mély-
hiitése és genomszerkesztése. B = A donor eredet(i vagy genomszerkesztett 8sivarsejtek bejuttatasa
a recipiens embridba, igy ivarszervi kimérakat hozva létre. Az ivarszervi kimérak keresztezésével
visszanyerhetd a donor genotipus, vagy a kivant médositast hordozé egyedek allithatok elé. Ha az
Gsivarsejtek apoptézisa indukalhaté a recipiens embriéban (steril egyedek), akkor nem lesz kompeticio
az injektalt és endogén &sivarsejtek kdzott igy a rendszer sokkal hatékonyabb lesz. C = A fény altal
indukalhaté ésivarsejt apoptozist lehetévé tevd konstrukcid, annak bejuttatédsa az dsivarsejtekbe és
az igy létrehozott steril recipiens allomany.

Figure 1. Primordial germ cell-based germline chimaera technique and genome editing in domestic
chickens

A = Establishment, in vitro culture, characterization, cryopreservation, and genome editing of primordial
germ cell lines of donor embryo origin. B = Injection of donor-derived or genome-engineered primordial
germ cells into the recipient embryo to create germline chimaeras. By crossing the gametes, the
donor genotype can be recovered or individuals carrying the desired modification can be produced.
If apoptosis of the primordial germ cells can be induced in the recipient embryo (sterile individuals),
there will be no competition between injected and endogenous primordial germ cells. Thus, making the
system much more efficient. C = A construct that allows light-inducible primordial germ cell apoptosis,
its introduction into the primordial germ cells, and the resulting sterile recipient stock.
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A FENNTARTHATO HUSMARHATARTAS
HUSMARHATENYESZTES AKTUALITASI, KIHIVASAI

MARTON JUDIT - BENE SZABOLCS - SZABO FERENC

OSSZEFOGLALAS

A husmarhatenyésztés egy kornyezetbarat élelmiszertermelé allattenyésztési agazat, amely
elsésorban gyepre és szant6foldi melléktermékre alapozott. Sokoldalisaga szamos anyagi és nem
anyagi elénnyel jar a tarsadalom szamara. A marhahuUsagazat tébb olyan kihivassal is szembeslil,
amelyeket fenntarthatdsagi szempontbdl sziikséges kezelni. A ndvekvd élelmiszer iranti kereslet
kielégitése és a marhahustermelés volumenének ndvelése a jelenlegi rendszerekkel fokozott
kornyezeti terheléssel jarna, kdzvetlendl karosithatna az 6koszisztémat. A szemlecikk ramutat a
fenntarthat6é husmarhatartassal kapcsolatos kihivasra, hangsulyozza ezek pillérei kdzotti egyensuly
kialakitasanak és meg6rzésének a fontossagat és fenntarthatdbb modellek bevezetésének sziiksé-
gességét. A szelekcid, a genetika, a genomika, a fajtahasznositas, a takarmanyozas, a tenyésztési
technikak, technolégiak legkorszer(ibb tudomanyos eredményeinek beépitése meghatarozo lehet
a hismarhatenyésztés jovébeli fenntarthatésaga szempontjabol. A hismarha szektor kihivasainak
kezelése érdekében elengedhetetlen a fenntarthaté fejlédéssel kapcsolatos kutatasok megértése
és alkalmazasa. A tanulmany az dgazat fenntarthatésagaval foglalkozé legfontosabb, Gjabb pub-
likaciokat elemzi. Médszertana magéaban foglalja a tarsadalmi, gazdaséagi, kdrnyezeti és kulturalis
kihivasok irodalmi attekintését. A jelen dolgozattal szeretnénk rairanyitani a figyelmet az agazat
fenntarthatésagara, informéaciokkal segitve ezzel mind a gazdalkoddkat, mind a fogyasztékat.

SUMMARY

Marton, J. - Bene, Sz. - Szabo, F.: RELEVANCE OF SUSTAINABILITY OF BEEF CATTLE FARMING

Beef is a very important food, contributing to the meat supply of the world’s population. Beef
can be originated from both dairy-, dual purpose-, and beef cattle population. Beef cattle farming
is an environmentally friendly sector of animal husbandry, primarily relying on pasture and arable
by-products. Its versatility brings numerous material and non-material benefits to society. The beef
industry faces several challenges that need to be addressed from a sustainability perspective. Meeting
the growing demand for food by increasing the volume of beef production with current unsustainable
systems would lead to heightened environmental impact, directly harming the ecosystem. This
perspective article highlights some of the challenges associated with sustainable beef cattle farm-
ing, emphasizing the importance of establishing and maintaining balance between the pillars and
the necessity of introducing more sustainable models. The incorporation of the latest scientific
advancements in selection, genetics, genomics, breed utilization, nutrition, and breeding techniques
is crucial for the future sustainability of beef cattle husbandry. To overcome the challenges in the
beef sector, understanding and applying research related to sustainable development are essential.
This study analyzes the most important and recent publications related to the sustainability of the
industry, and its methodology includes a literature review of social, economic, environmental, and
cultural challenges. By this paper the authors would like to publish the most important elements of

the sustainable beef cattle farming.
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BEVEZETES

A husmarha takarmanyanak kozel 90%-at az ember szamara emészthetetlen
Osszetett szénhidratok alkotjak, melybdl kivalé mindség, taplaléanyagokban
gazdag fehérjétalliteld, ezzel fontos részét képezi afenntarthato éleimiszeragazatnak.
A marhahus lehet a tejtermelés ikerterméke vagy mellékterméke. Vannak specializalt
husmarhafajtak és allomanyok a vilagon, amelyeket kizarélag marhahustermelésre
tenyésztenek és tartanak. A specializalt hiUsmarhatenyésztés egyik f6 elénye
az intenziv tejelé szarvasmarhatartassal szemben, hogy viszonylag alacsony
raforditdsokkal mlkdodtetheté. A marhahUstermelési rendszerek alapozhatok
marginalis foldterlletekre, legel6kre vagy a szanttéfoldi melléktermékekre.

A marhahus jelentésége a jovében minden bizonnyal névekedni fog. Nemzetkozi
szervezetek (UNDESA, IBRD, SDGs) el6rejelzései szerint 2050-re a vilag népessége
megkdzelitheti a 10 milliard f&t, ami 30%-0s emelkedést jelent 2010-hez képest.
A novekvd élelmiszerek iranti szlikséglet kielégitése fokozott kornyezeti terheléssel
jar. Amarhahus iranyaban fellépd keresletndvekedés, a klimavaltozas kedvezétlen
kdvetkezményei, a tobbi allatfajhoz viszonyitott alacsonyabb termelékenység,
hosszabb termelési ciklus, az Gveghazhatdsu gazok kibocsatasanak hatasai
jelentés kihivasok elé allitjiak az 4gazatot.

Az agazat fenntarthatésaganak harom pillére, a tarsadalmi, kdrnyezeti és
gazdasagi fenntarthatdsag egymassal szorosan ¢sszefligg, fontos a koztik [évé
egyensuly megteremtése. Ha valamelyik nem teljesul, hosszitavon nem lehet
fenntarthatésag. A negyedik pillér, a kulturdlis dimenzié modellbe foglalasat
jelenleg vizsgaljak.

A fenntarthaté marhahusel8allitas olyan tarsadalmilag felelés, gazdaséagilag
életképes, kdrnyezetbarat termék elballitasa, amely elétérbe helyezi, megovja és
javitja a természeti eréforrasokat, kdrnyezetbarat, figyelembe veszi a gazdalkodok,
munkavallalok és a helyi kozosségek tarsadalmi és gazdasagi kériiményeit, védi
az allatok egészségét és jolétét a SAl Platform Beef Working Group meghatarozasa
alapjan (ERBS, 2013). A legeltetéses husmarhatartas segit megdrizni a természetes
éléhelyek biodiverzitasat, erdsiti azt a klimavaltozas hatasaival szemben. Cél a
folyamatos fejl6édésre vald térekvés.

Jelen attekintés célja a marhahus szektor korlataival és kihivasaival foglalkozé
legljabb kutatasi eredmények bemutatasa, amelyek hozzajarulhatnak az
alkalmazott modellek fenntarthatébba tételéhez. Betekintést szeretnénk nyuijtani
a hatékonysag novelésének lehetéségeibe a szaporodasi teljesitmény javitasan
keresztll, ami kulcsfontossagl a marhahustermelés jovedelmezdsége és az egy
allatra vetitett kornyezeti laAbnyom csdkkentése szempontjabdl.

A MARHAHUS TERMELESSEL KAPCSOLATOS TENYEK,
SZEMPONTOK

A globdlis népességndvekedéssel parhuzamosan az élelmiszerek iranti
megndvekedett kereslet fokozott kdrnyezeti terheléssel jar. A Fold elsivatagosodasa,
a varosok terjeszkedése, a talajromlas évi 24 milli6 hektar mezégazdasagi
termdterllet veszteseget jelent az agazat szamara. 1960 Ota a mezégazdasagi
féldhasznalat Eurépaban 25%-kal, Eszak-Amerikdban 4%-kal csdkkent, mig a
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fejl6dé orszagokban jelentésen nétt: Afrika +46%, Azsia +36%, Dél-Amerika
+83% (Idel és mtsai, 2014).

A globalis marhahlstermelés az elmult fél évszazadban folyamatosan, atlagosan
+1,59%-0s éves Utemben névekedett, mig az egy fére jutdé marhahlsfogyasztas
vilagszerte cstkkent, 1960 6ta felére, a tdbbi allatfaj termékéhez viszonyitva 22
szazalékra esett vissza. 2021-ben a vilag marhahustermelése 76,77 millié tonna,
a fajlagos marhahus fogyasztasa 2020-ban 8,98 kg/f6/év, EU27 10,1 kg/f6/év,
EU13 4 kg/f6/év a FAOstat (2020) adatai alapjan. A marhahus szektor legfébb
korlatja a tehénallomany alacsony reprodukcidja, az élésulyonkénti alacsony
kibocsatas, a jelentésen alacsonyabb termelékenység, hosszabb termelési ciklus
atobbi allatfajhoz képest, amely a gazdaséagi fenntarthatésag egyik meghatarozé
korlatja. A reprodukciés és termelési hatékonysag javitasa a gazdasagi és
kornyezeti fenntarthatdsag eléfeltétele (Pulina és mtsai, 2021). A marhahUstermelés
volumenének ndvelése a jelenlegi aligha fenntarthaté rendszerekkel sulyos
kérnyezeti kdvetkezményekkel jarna, fokozna az Uveghazhatdsu gazok
kibocsatasat, kdzvetlenll karositana a globalis 6koszisztémakat (Richter és
mtsai, 2020).

A hudsmarhatartas, marhahuseléallitas hozzajarul az eurdpai orszagok
gazdasagahoz, vidékfejlesztéséhez, tarsadalmi életéhez, kultlrajahoz és
gasztronémiajahoz (Smith és mtsai, 2018). A marhahusagazat a vilag szamos
terUletén Iétfontossagu gazdasagi tevékenység, amely biztositja a vidéki kdzdsségek
megélhetését, jellemz8en hegyvidéki-, marginalis-, szant6foldi ndvénytermesztésre
alkalmatlan rossz minéségU szélséséges klimatikus korilményekkel rendelkezé
termdterlleteken. A meghatarozd hismarhatarto régiok Dél-Afrika egyes Gvezetei,
Chipinge korzet Zimbabwe, EU orszagok bizonyos részei (Franciaorszag,
Spanyolorszag, Olaszorszdag, Irorszag, Egyesult Kiralysag), Dél-Ausztralia és
Uj-Zéland szamos terlilete, Dél-Amerika tropusi és szubtrépusi részei, Argentina
pampai, Sziklashegység, Kézépnyugat, ill. Délkelet-Amerika bizonyos részei.
A marhahus dgazat jévéje az dkoldgiai hatasok csdkkentésével szorosan 6sszefligg,
elsésorban a kedvezébb agrodkoldégiai megoldasok alkalmazasaval, a termelési
teljesitmény és a termékminéség egyidejl javitasaval (Pulina és mtsai, 2021).

A husmarhak takarmanyhasznositasara, reprodukcios tulajdonsagaira
iranyuld szelekciojaval, a megfeleld fajta és genotipus kivalasztasaval javithaté a
jovedelmezdség, ugyanakkor csdkkenthetd a marhahustermelés karos kdrnyezeti
hatasa. Szabd és mtsai (2017) szerint a genomikai tenyészértékbecslés és a
szelekcio bevett gyakorlat a vilagfajték tekintetében hdismarha esetén, alkalmazésa
jelenleg korlatozott szamu tulajdonsagokra terjed ki, ami a jévébe mindenképpen
bdvitendd, fejlesztendd.

A genetika, a takarmanyozas, a tenyésztési technikak legujabb tudomanyos
vivmanyainak alkalmazasa lehetévé tették az amerikai gazdalkodok szamara,
hogy a vilag marhahustermelésének 20%-at a vilag szarvasmarhaallomanyanak
mindossze 6%-aval allitsak eld. 2017-ben 26,2 milliard tonna marhahust allitottak
elé 53%-kal kisebb allomannyal, mint 1975-ben (Mateescu, 2020a).
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A FENNTARTHATOSAGI KIHIVASOK, PILLEREK, CELOK

A fenntarthatésag harom pillérnek (tarsadalmi, kdrnyezeti és gazdasagi)
meghatarozasa a Brundtland-jelentésnek, az Agenda 21-nek és a 2002-es
Fenntarthaté Fejlédési Vilagcstcsnak (Moldan és mtsai, 2012) tulajdonithato.
Vizsgaljak a kulturalis dimenzié negyedik pillérként t6rténd beépitésének
lehetéségét (Axelsson és mtsai, 2013). A tarsadalmi, kdrnyezeti, gazdasagi
fenntarthatdsag szorosan 6sszefligg egymassal, értékelni a hatasukat egységesen
lehet. Sziikséges a kozottiik 1évé egyensuly megteremtése az innovacio, Uj
technologiak alkalmazasa a tarsadalom tajékoztatasa. A fogyasztdi vasarlasi
szokasokat a médiaban megjelent informacidk befolyasoljak, a szektor pozitiv
hatasai hattérbe kerlilhetnek a negativ hatdsokhoz képest. A hianyos tajékoztatas
kévetkezményei az agazatra kihatnak révid vagy hosszu tavon befolyasolva azt
(Hocquette és mtsai, 2018). A fejlett régidkban, ha egy marka nem foglalkozik
fenntarthatésagi szempontokkal, akkor a fogyasztoi elvarasok kdvetkeztében
versenyhatranyba kerdil.

TARSADALMI FELELOSSEGVALLALAS

A hdsmarhatartas, husmarhatenyésztés, marhahus eléallitas tarsadalmi
fenntarthatésdga az emberi egészség és jolét, az allatok joléte, a munkavallaldk
biztonsagos munkakérilménye, a fogyasztoi elvarasok, a tarsadalmi téke (kdzjavak,
kulturdlis 6rokség, foglalkoztatas), a méltanyossag és a tarsadalmi interakciok
Osszessége. A fenntarthatosag tarsadalmi pillére kdzvetlendl befolyasolja az
egyének életmindségét és jolétét.

Az IPCC (2019) jelentése szerint vilagszerte megkodzelitéleg kétmilliard tulstlyos
felnétt, egymilliard alultaplalt és 30% vérszegény ember él. A kihivast a ndvekvd
népességszam mellett az egyenlétlen éleimiszer elosztas is jelenti. Az European
Public Health Alliance (EPHA, 2021) tanulmanyaban ramutat, hogy az EU-ban a
vordshusok és a feldolgozott éleimiszerek tulzott fogyasztasa okozza az 6sszes
haldleset 2,7%-at és a korai elhalalozas 3,8%-at, a dohanyzas, mint kockazati
tényez6 a halalokok 14%-ahoz jarult hozza. A marhahus kivalé minéségu
hozzaférhetd fehérje-, vitamin-, 4svanyi anyag- és mikro-taplaléanyag forras, a
mértékletes fogyasztasa hozzajarul az emberi egészséghez és joléthez.

A nagyaranyl antibiotikumhaszndlat, amely lehetévé tette az intenziv
allattenyésztést 6sszefliggésbe hozhato az antibiotikum rezisztencia kialakulasaval.
A jovébeni marhahus eléallitds soran alkalmazott gyogyszereknek és hormonoknak
szigoru el6irasoknak kell megfelelnie, hogy minimalizaljak az emberi egészségre
gyakorolt kockazatokat. Az EC EU Farm to Fork Strategy célkitlizése 2030-ig 50%-
kal visszaszoritani a mez6gazdasagi célu antimikrobidlis szerek felhasznalasat.
2011-2018 kdzott értékesitésiik 34%-kal csdkkent az EU-ban és az Egyesdilt
Kirdlysagban A husmarhadgazatban felhasznalt antibiotikum mennyisége
alacsonyabb mas allattenyésztési agazatokénal. Az egészséges, nyugodt allatok
hatékonyabban termelnek. A marhahus agazatban alkalmazott antibiotikum
felhasznalasrél komplex, reprezentativ, megbizhatd, nemzetek antibiotikum
felhasznalasat 6sszehasonlithatd statisztika nem all rendelkezésre. Részben
az eltér6é adagolasok, eltéré alkalmazas, a vegyes gazdasagok és az eltéré
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nemzetkdzi gyakorlatok miatt. Az allatjéléti iranyelveknek megfeleléen Kanada
és az EU szarvasmarhatartoi fajdalomcsillapitokat hasznalnak a sziikséges
allatkezelésekhez, példaul szarvtalanitaskor, kasztralaskor. Az allatelhullas
iranyszamat 1,5%/évben hatarozta meg az Eurdépai Unid, ahol ennél magasabb,
ott évi 20%-0s csokkenést javasolnak.

A biztonsagos munkakdrnyezet megteremtése érdekében az EU a sulyos
és haldlos kimenetell balesetek szdmanak visszaesésesét, a késdbbiekben
megszlinését tlzte ki célul. A kanadai kormany ezen események 1,5%-0s évi
csokkenése érdekében tamogatja a gazdak oktatasat, a gazdasagok, farmok
biztonsaganak javitasat.

Az agazat szamara jelentés kihivast jelent a munkaeré aramlés, az 6regedd
husmarhatartd generacio, a fiatal gazdalkodo6 generacié hianya, a réghdz kétottség,
a képzett munkaerd hianya, a régiénként jelentds munkabér killénbségek. Az EPHA
(2021) tanulmanya ramutat, hogy az EU27-ben a mez&gazdasagi izemek vezetdi
55 évesek vagy anndl idésebbek, a gazdalkoddknak csupan 10%-a 40 év alatti.
A 35 év alatti fiatal gazdalkoddk aranya 2005-2016 kdzott 6,9%-rdl 5,1%-ra csokkent.

A gyepre alapozott marhahuUs rendszerek altal nyujtott 6koszisztéma
szolgaltatasok és kbzjavak némelyike j6l lathatd gazdasagi értékekkel
rendelkezik, de nehéz gazdasagi értéket tulajdonitani a legtébbnek, melyek
nagyrészeétdl az emberek fliggenek (FAO, 2016). Ezen szolgaltatasokat gyakran
nem veszik figyelembe, nem ismerik el kell6képpen. Az Egyesllt Allamokban a
husmarhatenyésztés évente 24,5 milliard dollarral jarul hozza az 6koszisztéma
szolgaltatasokhoz. Ez ravilagit a fontossagara (Beef Research, 2021a). Szamos
régidban az egyetlen megélhetési forras, biztositja a vidéki emberek megélhetését,
hozzajarul a falvak elnéptelenedésének megel6zésehez.

A REFED (2016) adatai szerint az Egyesult Allamokban az dsszes élelmiszer
38%-a fel nem hasznalt, ez évi 149 milliard étkezésnek felel meg. Ennek értéke
444 milliard dollar, ami az Egyesllt Allamok GDP- jének kdzel 2%-a, szénlabnyoma
pedig megegyezik a teljes amerikai replilési agazatéval (utas-, kereskedelmi
és katonai egyUttesen). Egy atlagos amerikai csalad évente 2500 dollar értékd
élelmiszert pocsékol el. Az USDA adatai szerint a marhahus a legkevésbé pazarolt
élelmiszer (20%). Ha a felére csdkkenne a marhahus pazarlas, az egész agazat
fenntarthatésaga 10%-kal javulna (Beef Research, 2021d). A CRSB (2022)
beszamolodja alapjan Kanadaban a marhahius masodlagos feldolgozasa soran,
a kiskereskedelemben és a fogyaszténal 6sszesen 19% élelmiszer veszteség
keletkezik, aminek a felére csOkkentése évi 31 milliard m?3 viz megtakaritassal és
1,6 megatonna CO, kibocsatéas elkerilésével jarna.

A természetszer(-, extenziv- vagy bio tartastechnologiak alkalmazéasaval
eléallitott marhahus a tudatos fogyasztéi magatartds miatti magasabb aron
értékesithetd. Sziikségesek prémium tamogatasok, markajelzéssel ellatott
termékek, cimkézések, helyi aruk-, fenntarthatd termékek megjeldlése a fogyasztok
figyelemfelkeltése és a magasabb hozzaadott érték elérése érdekében. A fejlett
orszagokban barmely 4gazatban, amint mar fentebb emlitésre kerilt, ha egy marka
valamilyen médon nem foglalkozik a fenntarthatésaggal, akkor versenyhatranyba
kerll. A médianak, a tényszer( tajékoztatasnak jelentés szerepe van a fogyasztoi
szokasok alakitasaban.
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GAZDASAGI ELETKEPESSEG

A marhahuUstermelés, hismarhatenyésztés gazdasagi fenntarthatésaganak célja
ahosszutavl gazdasagi életképesség és jolét biztositasa a jelen és a jové generacidi
szamara, mikdzben minimalizalja a kdrnyezetre és a tarsadalomra gyakorolt negativ
hatasokat. A gazdaséagi fenntarthatdsag mérészamai: jovedelmez8ség, likviditas,
fizet6képesség, kockazatkezelés, tékéhez vald hozzaférés, utddlastervezés, vidéki
gazdasagfejlesztés és fogyasztéi kereslet (Griffith és Boyer, 2020). A hosszu tavu
gazdasagi fenntarthatdésag elérése azonban révidtavon negativ hatassal lehet a
jovedelmezdségre. A jovedelmezbség és a fenntarthatdsag elérése a tarsadalom
k6zds érdeke és feleléssége.

Pulina és mtsai (2021) tanulmanya alapjan a marhahus agazat legfébb korlatja a
kedvezdtlen reprodukcid, az élésulyonkénti alacsony huskibocsatas (szarvasmarha
0,181, sertés 1,765, csirke 3,188 kg/kg), a jelent8sen alacsonyabb termelékenység,
hosszabb termelési ciklus a tobbi allatfajhoz képest (1. tablazat).

Diskin és Kenny (2016) vizsgalata alapjan a j6 reprodukciés hatékonysag
elérését meghatarozoé tényezdk a kdvetkez8k: a 365 napos kétellés kozotti id
fenntartasa; annak biztositasa, hogy a tehenek kevesebb, mint 5%-at selejtezzék
szaporodasbioldgiai okok miatt (pl. medddként); 95% feletti tehén ellés, borju
valasztas; 24 hénapos korra leelld Uisz6k (kifejlettkori suly 85%-a); konnydi ellés;
a tehenek 80%-anak 2 hénapos intervallumban térténd ellése a tavaszi legelére
hajtassal 6sszhangban. Boyer és mtsai (2020) ramutattak, hogy az elmaradé
ellés, borjuvalasztas milyen hatassal van a beallitott tenyésziiszék nevelésének
jovedelmezbségére az Egyesult Allamok hismarha-rendszerében. A tanulmany
eredményei alapjan egy anyatehén bedllitasi koltségének megtériiléséhez hat
valasztott borjlra van sziikség. Egy borju elvesztése esetén kilenc, két borju
elvesztése esetén tiz valasztott borju elengedhetetlen. A gazdasagi eredmény
akkor pozitiv, ha az Gisz8/tehén nem veszit el egy borjut sem, vagy csak egyet a
produktiv élettartama soran. Két borju vesztesége esetén a gazdasagi eredmény
negativ lesz. Ezek az informaciok arra utalnak, hogy ha egy anyatehén elveszit egy
borjut, a gazdalkodd szaméara nem biztos, hogy megtérll, ha tovabb tenyésztésben
tartja.

A marhahustermelési rendszerek jelentésen eltérnek egymastél. Az egységnyi
foldtertletre jutd termelés maximalizalasa a rendelkezésre allo eréforrasok
figyelembevételével lehetévé teszi az eréforrasok optimalis felhasznalasat.
A marhahustermelés hatékonysaga a kilénb6zé régidkban igy mérhetd, hogy az
atlagos régié elGallitasi kltségét egy 1-es benchmark értékhez (a marhahustermelés
hatékonysaga Uj-Zélandon) hasonlitjuk. Eszak-Amerika esetében ez az érték 1,3;
Ausztraliaban 1,2, Dél-Amerikaban 0,9 az EU-27 atlaga pedig 1,5 (Marton, 2020).

A genomikai tenyészértékbecslés és tenyészkivalasztas a hagyomanyos
tenyészértékbecslési eljarasokkal kiegészitve segiti az allatok reprodukcids
tulajdonsagainak, takarmanyértékesitésének javitasat, betegségekkel
szembeni ellendllé képességének ndvelését, a kdrnyezeti valtozasokhoz valéd
alkalmazkodoképességet, mikdzben ndveli a hatékonysagot, jovedelmezbséget.
A sikeres genetikai fejlesztési programoknak egyensulyba kell hozniuk az
allategészséguligyi, a kornyezetvédelmi és allatjéléti szempontokat a koltségekkel
és a termelés hatékonysagaval (Mateescu, 2020b).
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1. tablazat

A marhahus szektor globalis kibocsatasa a sertés- és csirkeagazathoz képest
(Pulina és mtsai, 2021; FAO stat, 2020)

Faj (1) Szarvasmarha | Sertés (11) | Baromfi (12)°
(10)*
Egyed (ezer) (2) 1489744 978332 23212565
Hustermelés (millié tonna) (3) 67354 120881 127298
Véagott egyed (ezer) (4) 302128 1484493 68785221
Atlagos vagott suly (kg) (5) 250 70 1,72
El6tdmeg 6sszeg (millid tonna) (6) 372436 68483 39925
Kibocsatas: hustermelés / élétomeg (kg/kg) (7) 0,181 1,765 3,188
Vagott / 6sszes egyed (8) 0,203 1,517 2,963
Husfogyasztas (kg/fé/év) (9) 8,62 15,47 16,291

2az emberi populacié 2020. szeptemberi becslése szerint 7814 millié f6 (Worldometer, 2020) (13);°a
szarvasmarha tejet is, a baromfi pedig tojast is termel (14)

Table 1: The global output of beef industry compared to pig and chicken industries

species (1); head (miles) (2); meat (kilotons) (3); animal slaughtered (miles) (4); live weight / head (kg)
(5); live weight total (kilotons) (6); meat/ live weight (kg/kg) (7); head slaughtered / head maintained
(8); meat for humans use (kg/person) (9); cattle (10); pig (11); poultry (12); human population estimate
in September 2020 is 7814 million of heads (Worldometer, 2020) (13); cattle also produce milk and
poultry also produce eggs (14)

A gyepre alapozott takarmanyozassal eléallitott marhahus iranti kereslet
ndévekedése miatt Herron és mtsai (2021) kutatasa a kornyezeti hatasok
csOkkentését és a teljesitmény optimalizalasat vizsgaltak gyepalapt marhahus
rendszerekben. Tapasztalataik szerint ezek a rendszerek minimalisra csdkkentik a
vagasi életkort, optimalizaljak a fajtakat és tipusokat, és okszerUl takarmanyozasi
gyakorlatot biztositanak. A szarvasmarhak fiatalabb korban térténé vagasa szamos
kdrnyezeti elénnyel jar, de az optimalis vagasi életkor elsésorban a fajtatol fugg,
és nem alkalmazhat6 altalanosan.

Az EU szarvasmarhaagazatanak regionalis szintli heterogenitasa jelentds,
kiemelkedd kuldnbségekkel a nyugati és keleti tagallamok, valamint az
északi és déli régiok kdzott (Ihle és mtsai, 2017). Az egy munkavallaléra jutd
atlagjovedelem az EU15 és az EU13 kdzott 4,5-szeres eltérést mutat. A korabban
csatlakozott allamokat erésen érintik a fogyasztdi szokasok valtozasai, amelyek
a kedvezétlen adottsagu terlileteken a legeltetés felhagyasahoz vezethetnek. Az
EU13-ban a szarvasmarha hustermelés drasztikus visszaesést mutatott, mig az
anyatehénallomany ezzel parhuzamosan tobb, mint kétszeresére nétt. Az extenziv
legeltetésen alapuld anyatehéntartds versenyképes stratégiat jelenthet az EU13
orszagai szamara.

Az EU husmarha gazdasagok jévedelmuk biztositasahoz nagymértékben,
szinte 100%-ban a K6zds Agrarpolitika (CAP) kifizetésekre tAmaszkodnalk,
nem versenyképesek, sebezhetbek, kiszolgaltatottak a vilagpiaci valtozasokkal
szemben. A hatékonysag ndvelése, a tamogatasoktdl vald fliggés csdkkentése,
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a jovedelmez@ség javitasa kulcsfontossagu az 4gazat hosszutavu életképessége
szempontjabdl.

The Irish Cattle Breeding Federation (ICBF) 2011 és 2020 koz6tt 15 millié
husmarha teljesitmény-, szarmazasi- és genomikai adatainak felhasznalasaval, a
vilag legnagyobb szarvasmarha adatbazisat hozta létre. Kidolgozta az €uro-Star
Replacement Index-et, amely a fenntarthatésag egyik kulcsfontossagu mutatoja,
felsé 20%-at tekinti altalanos fenntarthatésagi mérészamnak. Kezdetben az index
képzésénél nem vették figyelembe a reprodukcios tulajdonsagokat, igy a hatasa
az anyai/termelési koltségekre minimalisan jelentkezett. 2015 6ta az indexbe épitett
tulajdonsagok az anyai tejtermelés, a ndivaru allatok termékenysége, a szaporitas
koltsége, a takarmanykoltség és a hasitott test ndvekedési Gteme (/CBF, 2020).

Peterson és mtsai 2020-ban publikalt kutatasa ravilagit arra, hogy a
mezdgazdasagbol, erdégazdalkodasbdl, halaszatbdl és vadaszatbdl élék kdzott
a negyedik a legmagasabb az 6ngyilkossagi arany Amerikaban. Ennek a legfébb
okai Murillo és mtsai (2022) tanulmanya alapjan a gazdasag felépitésének,
kialakitasanak, Uzemeltetésének a mentalis terhe. A gazdalkoddknal magasabb
a depresszid, a szorongas és az ongyilkossag kockazata részben a fokozott
balesetveszély a névényvéddszereknek vald kitettség megndvekedett kockazata,
az alacsony alacsony értékesités, az eladésodas, a névénytermesztést és az
allatallomany egészségét veszélyeztetd Uj betegségek megjelenése, a tllterheltség,
a fizikailag megterhel6 munka, a természeti katasztrofak és a kiszamithatatlan
éghajlati viszonyok miatt, ami csak néhany az 6ket érintd kronikus stresszfaktorok
kozul.

KORNYEZETTUDATOSSAG

A husmarha agazat koérnyezeti fenntarthatésaga magaba foglalja az
Okoszisztémak és a természeti eréforrasok védelmét. Kifejezetten a biodiverzitasra,
a szén- és vizlabnyomokra, a talajtermékenységre, az erdzié elleni védekezésre
és a levegdmindségre 6sszpontosit.

A marhahus-termelési rendszerek tipusai a legeltetéstél a vegyes rend-
szerekig terjednek, amelyek mindegyike sajat jellemzd8kkel rendelkezik.
A fenntarthatésag pozitiv és negativ hatdsainak értékeléséhez figyelembe kell
venni a helyi adottsagokat, korilményeket. Az Gveghazhatast okoz6é gazok
kibocsatasanak mértéke fligg a termelési rendszerektdl is. A szarvasmarhak
metankibocsatasat nem lehet teljesen kikiliszobdlni, a megfelelé gazdalkodasi
gyakorlatok azonban jelentésen csdkkenthetik azokat. 1961-2019 k6z6tt az
Egyesdilt Allamok marhahusvertikuma tobb, mint 40%-kal csOkkentette a termelt
marhahus kilogrammonkeénti Gveghazhatasu gazkibocsatasat mikézben 67%-kal
névelte a marhahlstermelést (Beef Research, 2021b). Jelenleg az Egyesult Allamok
marhahuUsagazatanak a kibocsatasa a globalis Gveghazhatasu gazkibocsatas
kevesebb, mint 0,5%-at teszi ki (Beef Research, 2021c). A szarvasmarha a ndvényi
eredet( élelmiszerek eldallitasa soran keletkezé hulladékok mintegy 7%-at kivald
mind&ségu, értékes fehérjévé alakitja. A kommunalis hulladéklerakok az Egyesdilt
Allamokban a metankibocsatas 14%-aért felelések (Beef Research, 2021e).

A legeltetés szabalyozza a f(ifélék mennyiségét, magassagat, dsszetételét és
eloszlasat, megakadalyozva a cserjék és gyomok elszaporodasat (Wiedinmyer
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és Neff, 2007). A gyepalapu rendszerek jelentds szerepet jatszhatnak a
szénmegkdtésben, csdkkentve a takarmany-, mitragya- és Uzemanyagkoltségeket,
hozzajarulnak a talaj termékenységéhez, valamint a hdsmarhavertikum
fenntarthatésagahoz.

Snelling és mtsai (2022) tanulmanya szerint a legfenntarthatébb anyatehéntehén
fajtak azok, amelyek kisebb él6sulylak és nagy sulyd valasztott borjakat nevelnek.
Ezen anyatehenek alacsonyabb eréforrasigényt és kisebb metankibocsatast
tanusitanak, tartasuk a nagytestli hUsmarhakhoz viszonyitva gazdasagosabb.
Akutatas eredményeire alapozva a szelekcio, a parositasi dontések, a fajtahasznalat,
a heterdzis hatas, a fajtak és tipusok ésszerl kombinalasa hozzajarulhat a hasznos
élettartam néveléséhez, a metan kibocsatas csdkkentéséhez és a fenntarthatésag
javitdsdhoz. Az ICBF adatai alapjan a genetikai fejl6dés felgyorsult, a magas
genetikai értékd allatoknal 10%-kal alacsonyabb napi metankibocsatast mérteke.
Ezeknek az anyateheneknek a jovedelmezdsége 100 €/tehén/évvel ndvekedett,
hangsulyozva a jévedelmezdség és a fenntarthatésag kdzotti szoros kapcsolatot,
a szelekcio, a fajtavalasztas fontossagat (/ICBF, 2020). Az el8rejelzés szerint
2030-ra egy anyatehénnek és a borjanak az 6sszes metankibocsatasa 3%-kal
csOkkenhet, 3,3 t metan/év.

A vizlabnyom egy masik jelentds fenntarthatésagi probléma. 2016-ban
négymilliard ember sulyos vizhiannyal klizdétt, ez a szam varhatéan emelkedni
fog a népesség ndvekedésével parhuzamosan (Mosase és mtsai, 2019).
A vizlabnyom csOkkentése a fenntarthatd marhahuUstermelés szerves része.
A legnagyobb vizfelhasznalas a kdzvetlen terméfoldet nem igényl6 takarmanyozasi
rendszerek esetében mutatkozik, fleg a szarvasmarhakkal etetett szantofoldrdl
szarmazé takarmanyok, gabonaféklék felhasznalasa kovetkeztében. A gyepbazisu
kevesebb, a félintenziv silvopasztoralis rendszer pedig a legalacsonyabb vizigényd.
A legnagyobb felhasznalas nyolcszorosa a legkisebbnek (Broom, 2019). Ridout és
mtsai (2019) kildnb6z4 élelmiszerek vizldbnyomat vizsgalték az ausztral felnSttek
napi étrendjével kapcsolatban. A tanulmany kimutatta, hogy a vizlabnyom 25%-a
nem alapvetd, diszkrecionalis élelmiszerekbdl (pl. stiteményekbdl, kekszekbdl,
cukros italokbdl és alkoholbdl) szarmazott. A vords hisok (marha- és baranyhus)
fogyasztasa 3,7%-kal jarult hozza étrendjuk teljes vizlabnyomahoz. Az Egyesiilt
Allamok marhahUsiparanak 2005-2011 kdzott 3%-kal csdkkent a vizfelhasznalasa.
A CRSB (2022) tanulmanya ramutat, hogy a kanadai marhahusipar vizhasznalata
1981 és 2011 kozott 17%-kal csdkkent, olyan gyakorlatok népszerUisitésének
kdszdnhet8en, amelyek javitjak a vizmindséget és maximalizaljak a vizmegtartast,
novelik a szarazsaggal és arvizzel szembeni ellenallé-képességet. A szarvasmarha-
tenyésztésben felhasznalt viz 95%-at a takarmanytermesztéshez, a szantofoldi
névények Ontdzésére forditjak. A szarvasmarhak itatasa a teljes vizfelnasznalasanak
korllbelll 1%-at teszi ki. A marhahusipar altal felhasznalt viz 5%-a az amerikai
vizfogyasztasnak (Broocks és mtsai, 2021). Az amerikai hUsmarhaéagazat 3%-
kal csdkkentette a vizlabnyomat 2005-t6l 2011-ig (Battagliese és mtsai, 2013).
Ausztralidban a vizhiany 1980 és 2015 kdzott 61%-kal csdkkent, ugyanazon
id6szak alatt az lveghazhatasu gazkibocsatési intenzitas 8,3%-kal lett kevesebb
(Wiedemann és mtsai, 2021).

A mez8gazdasagi termelés éghajlati és kdrnyezeti hatasainak vizsgalatakor
kulcsfontossagu figyelembe venni a kibocsatas és a vizproblémak mellett az
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erdégazdalkodas és a fenntarthatd mezégazdasag lehetéségét, mint az egyetlen
gazdasagi tevékenységeket, amelyek képes természetes szénmegkotd funkcidkat
biztositani (/del és mtsai, 2014). A gyepre alapozott termelési rendszerek jelentbs
szerepet jatszhatnak a szénmegkotésében, csokkentve a felhasznalt takarmany-,
mUtragya- és Uzemanyag mennyiségét, koltségét. Ezek a gyakorlati megoldasok
hozzajarulnak a husmarhatartas és tenyésztés altalanos fenntarthatésagahoz
(HCS, 2021).

KOVETKEZTETESEK

A szakirodalmi feldolgozas alapjan megallapithatd, hogy a legeléalapu,
megfeleléen megvaldsitott marhahulstermelési rendszereknek sokrétl szereplik
van. Az élelmiszereldallitds mellett meghatarozé mértékben hozzajarulnak a
biodiverzitas, a szénmegkotés, a talajtermékenység fenntartasdhoz, az er6zid
és erd6tlizek megelézéséhez, a vidéki kozosségek megélhetéséhez, valamint a
hagyomanyok és a kulturalis 6rokség megdrzéséhez. A fenntarthatdsag fejlesztése,
gazdasagi és kdrnyezeti szempontbdl is el6segitheté a genomikai szelekcio, a
megfeleld legeltetési-, takarmanyozasi- és szakszerd telepiranyitasi rendszerek
hasznalataval. A szemlecikk f6 kdvetkeztetése az, hogy a marhahlusagazatban
résztvevlk a legujabb kutatasi eredmények, technolégidk alkalmazasaval, a
fogyasztoi tudatossaggal és a fenntarthatésagra dsszpontosité dontéseikkel
egyuttesen csdkkenthetik az agazat kdrnyezeti labnyomat, és javithatjak a
hatékonysagat. Az attekintésben hivatkozott irodalombdl leszlrhetd tanulsag,
hogy fontos a helyi feltételek és lehetéségek kihasznalasa, mikézben hangsulyos a
tarsadalmi és kulturalis szempontok jovébeli ndvekvé szerepe a marhahlsagazat
fenntarthatésagaban. Az utébbi két szempont jelentésége fontos, Ujszerd tényez6
ezen a teruleten.

IRODALOMJEGYZEK

Axelsson, R. - Angelstam, P. - Degerman, E. - Teitelbaum, S. - Andersson, K. - Elbakidze, M. - Drotz,
M. K. (2013): Social and cultural custainability: Criteria, indicators, verifier variables for
measurement and maps for visualization to support planning. AMBIO, 42. 215-228.

Battagliese, T. - Andrade, J. - Schulze, I. - Uhlman, B. - Barcan, C. (2013): More sustainable beef
optimization project: Phase 1 final report. BASF Corporation. 100 Park Avenue, Florham
Park, NJ, 07932.

Beef Research (2021a): Cattle and the environment: Leading way in conservation. Hozzaférés
datuma: 2023.05.23.

Beef Research (2021b): Quick stat calculations - sustainability research: statistics on U.S. Improvements
in Beef Production and Emission Intensity. Hozzaférés datuma: 2023.05.23.

Beef Research (2021c): Beef’s role in greenhouse gas emissions. Hozzaférés datuma: 2023.05.23.

Beef Research (2021d): Beef sustainability: Environmental, social and economic impact. Hozzaférés
datuma: 23.05.2023.

Beef Research (2021e): Beef sustainability, cattle: The ultimate upcyclers. Hozzaférés datuma:
2023.05.283.

Boyer, C. N. - Griffith, A. P. - DeLong, K. L. (2020): Reproductive failure and long term profitability of
spring and fall calving beef cows. J. Agric. Resour. Econ., 45. 78-91.



ALLATTENYESZTES ES TAKARMANYOZAS, 2024. 73. 1. 57

Broocks, A. - Buchanan, J. - Place, S. - Rolf, M. - Calvo-Lorenzo, M. (2021): Tough questions about
beef sustainability: Does beef really use that much water? Beef Research, Oklahoma State
University. Hozzaférés datuma: 2023.05.23.

Broom, D. M. (2019): Land and water usage in beef production systems. Anim., 9. 286.

Canadian Roundtable for Sustainable Beef (2022). Hozzaférés datuma: 2024.01.02.

Diskin, M. - Kenny, D. (2016): Managing the reproductive performance of beef cows. Theriogenology,
86. 379-387.

European Commission (2020): Farm to fork strategy for a fair, healthy and environmentally friendly
food system - Food Safety. European Commission. Hozzaférés datuma: 2023.05.24.

European Public Health Alliance (2021): Meat production & consumption (in Europe) and public
health. Hozzaférés datuma: 2023.05.24.

European Roundtable for Beef Sustainability (2013): SAl platform beef working group, Principles for
sustainable beef farming. Hozzaférés datuma: 2023.05.25.

FAO (2016): The contributions of livestock species and breeds to ecosystem services. Hozzaférés
datuma: 2023.05.23.

FAOSTAT (2020): Statistical division. Hozzaférés datuma: 2021.02.01.

Griffith, A. P. - Boyer, C. N., (2021): What is economic sustainability and why does it matter? University
of Tennessee, National Cattlemen’s Beef Association, Centennial, Colorado, United States.

Hereford Cattle Society (2021): Herefords bolster sustainability credentials. Hozzaférés datuma:
20283.05.20.

Herron, J. - Curran, T. P. - Moloney, A. P. - McGee, M. - O’'Riordan, E. G. - O’Brien, D. (2021): Life cycle
assessment of pasture-based suckler steer weanling-to-beef production systems: Effect of
breed and slaughter age. Animal, 15. 100247.

Hocquette, J. F. - Ellies-Oury, M. P. - Lherm, M. - Pineau, C. - Deblitz, C. - Farmer, L. (2018): Current
situation and future prospects for beef production in Europe - A review. Asian-Australas. J.
Anim. Sci., 31. 1017-1035.

Idel, A. - Fehlenberg, V. - Reichert, T. (2014): Livestock production and food security in a context of
climate change, and environmental and health challenges, Germanwatch, Bohn. Germany,
Hozzéaférés datuma: 2023.10.26.

Ihle, R. - Dries, L. - Jongeneel, R. - Venus, T. - Wesseler, J. (2017): Research for AGRI Committee - The
EU Cattle Sector: Challenges and Opportunities - Milk and Meat. European Commission,
Brussels.

IPCC (2019): Climate change and land: an IPCC special report on climate change, desertification,
land degradation, sustainable land management, food security, and greenhouse gas fluxes
in terrestrial ecosystems. Hozzaférés datuma: 2023.05.23.

ICBF (2020): Breeding for more Sustainable Beef Production. Hozzaférés datuma: 2023.05.23.

Mateescu, R. G. (2020a): Chapter 2 - Genetics and breeding of beef cattle. In: Fuller, W. - Bazer, K.
- Lamb, G. C. - Wu, G. (Edit.): Animal Agriculture. Academic Press, 21-35.

Mateescu, R. G. (2020b): Academic Press, Animal Agriculture Sustainability, Challenges and
Innovations, 21-35.

Marton, I. (2020): Gondolatok dr. Kapronczay Istvan ,Novényt vagy allatot” cimd irasédhoz, Agrarium?.
Hozzéaférés datuma: 2020.12.09.

Moldan, B. - Janouskova, S. - Hak, T. (2012): How to understand and measure environmental
sustainability: indicators and targets. Ecol. Indic., 17. 4-13.

Mosase, E. - Ahiablame, L. - Srinivasan, R. (2019): Spatial and temporal distribution of blue water in
the Limpopo River Basis, Southern Africa: A case study. Ecohydrol. Hydrobiol., 19. 252-265.

Murillo, W. A. - Fenton, G. D. - Fetzer, L. (2022): Why we need to keep talking about farm stress?
Hozzéaférés datuma: 2023.06.06.

Peterson, C. - Sussell, A. - Li, J. - Schumacher, P. K. - Yeoman, K. - Stone, D. M. (2020):. Suicide
rates by industry and occupation - National violent death reporting system, 32 States, 2016.
Morb. Mortal. WKkly., 69. 57-62.



58 Marton és mtsai: A fenntarthaté hismarhatartas, hismarhatenyésztés aktudlitasi, kihivasai

Pulina, G. - Acciaro, M. - Atzori, A. S. - Battacone, G. - Crovetto, G. M. - Mele, M. - Pirlo, G. - Rassu,
S. P. G. (2021) Animal board invited review — Beef for future: technologies for a sustainable
and profitable beef industry. Anim., 15. 11.

REFED (2016): A roadmap to reduce U.S. food waste by 20 percent. Hozzaférés datuma: 2023.05.23.

Richter, B. D. - Bartak, D. - Caldwell, P. - Davis, K. F. - Debaere, P. - Hoekstra, A. Y. - Li, T. - Marston,
L. - McManamay, R. - Mekonnen, M. M. (2020): Water scarcity and fish imperilment driven
by beef production. Nat. Sustain., 3. 319-328.

Ridoutt, B. G. - Baird, D. - Anastasiou, K. - Hendrie, G. A. (2019): Diet quality and water scarcity:
Evidence from a large Australian population health survey. Nutrients, 11. 1846.

Smith, S. B. - Gotoh, T. - Greenwood, P. L. (2018): Current situation and future prospects for global
beef production. Overview of special issue. Asian-Australas. J. Anim. Sci., 31. 927-932.

Snelling, W. M. - Thallman, R. M. - Spangler, M. L. - Kuehn, L. A. (2022): Breeding sustainable beef
cows: Reducing weight and increasing productivity. Animals, 12. 1745.

Szabo, F. - Tempfli, K. - Berry, D. (2017): Genomikai tenyészértékbecslés a hUsmarha tenyésztésben.
Allatteny. Tak., 66. 316-330.

Wiedemann, S. - Biggs, L. - Watson, K. - Gould, N. - McGahan, E. (2021): Australian beef industry 35-
year environmental impact trends analysis. Meat & Livestock Australia Limited. Hozzaférés
datuma: 2023.05.24.

Wiedinmyer, C. - Neff, J. (2007): Estimates of CO, from fires in the United States: Implications or
carbon management. Carbon Balance Manag., 2. 10.

Erkezett: 2024. januar

Szerzbk cime: Marton, J.
Magyar Hereford, Angus, Galloway Tenyészt6k Egyesulete
Authors’ address: Hungarian Hereford, Angus, Galloway Association
H-7400 Kaposvar, Dénesmajor 2.
martonjuditcsuti@gmail.com

Bene, Sz.

Magyar Agrar- és Elettudomanyi Egyetem Georgikon Campus

Hungarian University of Agriculture and Life Sciences Georgikon Campus
H-8360 Keszthely, Deék Ferenc utca 16.

Szabé, F.

Széchenyi Istvan Egyetem Albert Kazmér Mosonmagyarévari Kar
Széchenyi Istvan University Albert Kdézmér Faculty of Mosonmagyarévar
H-9200 Mosonmagyarévar, Var tér 2.



ALLATTENYESZTES ES TAKARMANYOZAS, 2024. 73. 1. 59

POPULACIOGENETIKAI PARAMETEREK, TENYESZERTEKEK
ES TRENDEK MAGYAR TARKA BIKAK HIZLALASI ES VAGASI
EREDMENYEI ALAPJAN

POLGAR J. PETER - SZABO FERENC - KOVACS AKOS -
KOVACS-MESTERHAZY ZOLTAN - BENE SZABOLCS

OSSZEFOGLALAS

A Szerz6k a Magyartarka Tenyészték Egyesuletének ivadékteljesitmény-vizsgalati adatbazist
felhasznalva 1162 magyar tarka hizdbika hizlalasi és vagasi eredményei alapjan populaciégenetikai
paramétereket, tenyészértékeket, valamint fenotipusos és genetikai trendeket becsultek. A trend-
szamitédshoz sulyozott linearis regresszié-analizist, a paraméterbecsléshez tébbtényezds variancia-
analizist hasznaltak. A legkisebb 6roklédhetéségi értéket (0,23) a SEUROP faggyusséagi pontszam
esetén kapték. Az izmoltsagi pontszam, a SEUROP izmoltsagi pontszdm és a szinhUs széazalék
oroklédhetésége kozepes volt (h2 = 0,32, 0,26, ill. 0.32). A tdbbi tulajdonsag h2 értéke nagy volt
(0,42-0,52). A 2001 és 2019 kozott sziletett bikak hizlalasi és vagasi tulajdonsagainak fenotipusos
trendje stagnalé tendenciat mutatott. Az apak tenyészértékei kdzott egyes tulajdonsagoknal (élet-
napra jutd sulygyarapodas, hasitott test sulya) nagyobb, méas tulajdonsagoknal (vagasi szazalék,
SEUROP izmoltsagi pontszam) kisebb eltéréseket taldltak. A genetikai trendszamitas adatai szerinta
vizsgalt tulajdonsagok meredekségi értékei pozitivak voltak, a becslilt idészakban a genetikai trendek
enyhén javuld iranyt mutattak. Megallapitottak, hogy a magyar tarka fajta histermeld-képessége
az elmult idészakban nem csdkkent.

Polgér, J. P. - Szabd, F. - Kovacs, A. - Kovdcs-Mesterhézy, Z. - Bene, Sz.: SOME POPULATION
GENETIC ASPECTS OF BEEF PRODUCTION OF DUAL PURPOSE HUNGARIAN SIMMENTAL
SLAUGHTERED BULLS

SUMMARY

This paper presents the results of the study on phenotypic and genetic trends, population genetic
parameters, heritability and breeding values of fattening and slaughter traits of 1358 Hungarian
Simmental bulls evaluated on the progeny test database of Association of Hungarian Simmental
Breeders. Trends were calculated by weighted linear regression analysis, while the population genetic
parameters and breeding values used general linear model (GLM). According to the results, the
lowest heritability value (h2 = 0.23) in SEUROP fatness score was found. In case of the muscularity
score, the SEUROP conformation score and the meat percentage medium (h2 = 0.32, 0.26 and
0.32), in case of other traits high heritability (h2 = 0.42-0.52) values were estimated. The phenotypic
trends of the fattening and slaughtering traits of bulls born between 2001 and 2019 showed a
stagnant direction. Between the breeding values of sires for some traits (weight gain per day of
life, carcass weight) larger, with other traits (dressing percentage, SEUROP conformation score)
smaller differences were found. By the data of the genetic trend calculation, the steepness values
of the evaluated traits were positive, the genetic trends showed a slightly improving direction in the
estimated period. The results indicate that the beef production ability of dual purpose Hungarian
Simmental breed has not reduced in the past years.
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BEVEZETES ES IRODALMI ATTEKINTES

Napjainkban a gazdasagok meglehetésen kevés bikat és liszét hizlalnak - kbze-
pes, illetve nagy élésulyra - Magyarorszagon. A hishasznu allomanyokbol szarmazé
valasztott borjak nagy része, mint hizéalapanyag elhagyja az orszagot, és kilféldon
keril hizlalasra, majd vagasra. Ebbdl adéddan hazankban, az utébbi idében csak
meglehetésen kevés tapasztalattal rendelkezlink a kiilénb6zd fajtaju, genotipusu
és ivaru szarvasmarhak hizlalasi és vagasi teljesitmeényérdl (Hollé és mtsai, 2008).
llyen adatok a nemzetkdzi szakirodalomban is kisebb aranyban &linak rendelkezésre
(Ozliitiirk és mtsai, 2004; Geuder és mtsai, 2012; Bure§ és Bartori, 2018).

A kildnb6z4 fajtaju szarvasmarhak hizlalasi és vagasi tulajdonsagainak orok-
I6dhetéségérdl szamos forrasadat talalhatd a szakirodalomban. Crews és mtsai
(2003) szerint a vagasi suly és a hasitott felek stlyanak h? értéke 0,47, ill. 0,53 volt
szimentali allomanyokban. Su és mtsai (2017) a hasitott test sulyanak 6roklédhe-
téségére az el6z6énél kisebb (0,34) adatot kdzoltek. Hickey és mtsai (2007) tdbb
fajtat érint6 adatbazis kiértékelése soran az SEUROP mindsitési pontszamok 6rok-
I6dhetdségét kicsinek (0,17-0,26) talaltak. Rumph és mtsai (2007) vizsgalataban
a szimentali apasagu hizébikak hasitott féltesthez k6t8dd tulajdonsagainak a h?
értéke 0,12-0,34 kozotti értéket mutatott. Engellandt és mtsai (1999) eredményei
alapjan a gelbvieh fajtaju hizdbikak vagasi szazalékanak az 6roklédhetésége
0,50 volt. Tébb fajta adatait tartalmazé adatbazis kiértékelését kovetéen Coyne és
mtsai (2019) az el6z8hdz hasonlé h? értéket (0,48) tapasztaltak a vagasi szazalék
esetén. Az izmoltsagi pontszam 6roklédhetéségét Cesarani és mtsai (2020) olasz
szimentali allomanyban alacsonynak (0,23) talaltak.

Az ivadékok hustermelé-képességét, azaz a névekedés litemét, a sulygyarapo-
dast, vagy a vagasi mutatdszamokat - a genetikai tényezdk mellett - nagymértékben
befolyasolhatjak a kildonbdzé kdrnyezeti hatasok is (Voriskova és mtsai, 2002).
A hizodalmassagot és a vagdértéket befolyasolod kdrnyezeti tényez6k vizsgalatarol
szamos szakirodalmi forrasmunka latott napvilagot (Gregory és mtsai, 1994; Steen,
1995; Laborde és mtsai, 2001; Bjelka és mtsai, 2002). A nevezett forrasmunkak
eredményeit kordbbi munkankban (Polgar és mtsai, 2005) részletesen bemutattuk,
igy azokat itt nem részletezzik.

A hizlalasi és vagasi tulajdonsagok fenotipusos és genetikai trendjének alaku-
lasarol nagyon kevés Ujszer(i adatot talaltunk a szakirodalomban (Emmerling és
mtsai, 2019). Szimentali fajtaban Elzo és mtsai (1987), bajor tarka fajtdban Kége/
és mtsai (1995) kdzoltek adatokat, de ezek meglehetsen réginek tekinthetdk.
Potoc¢nik és mtsai (2007) szlovén szimentdli allomanyokban szamos tejterme-
Iéshez, klllemhez és vagashoz kapcsolddo tulajdonsagban ndévekvé genetikai
trendeket allapitottak meg. Kaps és mtsai (2000) ivadékvizsgalatban részt vevé
szimentali hizébikak életnapra jutd sulygyarapodasanak fenotipusos trendjében
nem tapasztaltak tendenciaszer(i valtozast. Enhez hasonlé adatokat ko&zoltek
Rohrmohser és Pichler (2002) is.

A fentiek tlkrében jelen munkank célja az 6roklédhetéségi- és tenyészértékek
meghatarozasa volt magyar tarka fajtaju hizébikak ivadékteljesitmény-vizsgalata
(ITV) soran rogzitett hizlalasi és vagasi tulajdonsagokban. Kivancsiak voltunk
arra, hogy az elmult 20 évben milyen irdnyt mutatott a vizsgalt tulajdonsagok
fenotipusos és genetikai trendje.
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ANYAG ES MODSZER

Jelen dolgozatunk két korabbi munkank (Polgar és mtsai, 2016; Bene és
mtsai, 2016) eredményeire éplil. Ezért az adatbazis ¢sszeallitasaban, valamint
a mddszertani részekben sok hasonlésag talalhatd, melyek ismétlésétél jelen
kéziratban eltekintlink.

A felhasznalt adatbazis

Munkank soran Magyartarka Tenyészt8k Egyestletének (MTE) orszagos ITV
adatbazisat dolgoztuk fel, melyben 1162 fajtatiszta magyar tarka hizébika hizla-
lasi és vagasi adatai szerepeltek. A hizébikdk 6sszesen 111 apa és 1023 anya
ivadékai voltak. Az apankénti ivadékok szama 5 és 31 kdzott valtozott, az egy
apara juté ivadékok szama atlagosan 10,5 volt. A hizdbikak 2001. januar 8. és
2019. december 8. k6z6tt szllettek, a vagasok 2002. majus 13. és 2021. majus
3. kOzo6tt zajlottak. A legfiatalabb hizdbika 12 honapos, a legidésebb pedig 27
hénapos korban kerllt vagasra. Az ITV lebonyolitdsdban dsszesen 10 hizlal6
Uzem (hizlalda) vett részt.

Az ITV szervezésének és lebonyolitdsanak a menetét, valamint a hizébikak tar-
tasanak és takarmanyozasanak a kértlményeit Fliller és mtsai (2009) részletesen
ismertették. Az adatok gy(ijtését a MTE munkatarsai rendszeresen felligyelték.
A kildénb6z8 vagohidakon a mérések (pl. élésulymérés a vagas el6tt, hasitott
felek mérése a vagas utan stb.) azonos médszerrel, a vagasi technoldgia szem-
pontjabol azonos idépontokban torténtek.

Az értékelt tulajdonsagok

Munkank soran 10 tulajdonsagot értékeltiink, melyek a kdvetkez8k voltak:
izmoltsagi pontszam (IZM), hizlalasi végsuly (HVS), életnapra juté sulygyarapo-
das (SGY), vagasi suly (VVS), hasitott test sulya (CAR), vagasi szazalék (VSZ),
életnapra juté csontos hus termelés (CST), SEUROP izmoltsagi és faggyussagi
pontszam (EUR, FAP), ill. szinhus szazalék (HUS). Ezek jel6lését, illetve a sza-
mitasuk médjat az 1. tablazatban foglaltuk 6ssze.

A kérnyezeti tényezbk hatasanak vizsgalata

Az adatok kiértékelését tobbtényezds variancia-analizissel (General Linear
Model - GLM) végeztik. A modell 6sszeallitdsa soran a hizébikak apjat véletlen
(random), a hizlalas helyét (azt a hizlalé telepet, ahonnan az ivadék a vagoéhidra
kerlt) és a hizobikak szlletési évét fix hatasként vettik figyelembe (Lee és mtsai,
1997). A hizdbikak vagéaskori életkorat kovariansként épitettilk a modellbe. A munka
soran a fent nevezett tiz tulajdonsagot egymastol klilon kezeltlik és kuldn-kalon
modellszamitast (futtatast) végeztliink. Az alkalmazott becslé modellek altalanos
alakjat a kdvetkez8képp irtuk fel:

Ju =M+ S, +F + Y +Db(x,, -X) +e

hijk ~ hijk
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1. tablazat
A vizsgalt tulajdonsagok
Tulajdonsag (1) Jelolés (12) | Szamitasi, vagy mérési mddszer (13)
Izmoltsagi pontszam (pont) (2) 1ZM Egyedileg biralva a kullemi biralat soran (14)
Hizlalasi végsuly (kg) (3) HVS A hizlalas végén egyedileg mérve (15)
Eletnapra jut6 sulygyarapodas | SGY HVS / vagasi életkor (16) (VEK) x 1000
(g/nap) (4)
Véagasi suly (kg) (5) VVS Véagas el6tt egyedileg mérve a vagodhidon (17)
Hasitott test sulya (kg) (6) CAR Egyedileg mérve a hasitas utan (18)
Vagasi szazalék (%) (7) VSz CAR /VVS x 100
Eletnapra juté csontos his CST CAR / VEK x 1000
termelés (g/nap) (8)
SEUROP izmoltsagi pontszam EUR A SEUROP rendszer szerint egyedileg biralva. P
(pont) (9) =1 pont, E = 5 pont (19)
SEUROP faggyussagi pontszam | FAP A SEUROP rendszer szerint egyedileg biralva. 1
(pont) (10) =1 pont, 5 = 5 pont (20)
SzinhuUs szazalék (%) (11) HUS szinhus (21) / CAR x 100

Table 1. The evaluated traits

traits (1); muscularity score (point) (2); final fattening weight (kg) (3); weight gain per day of life (g/
day) (4); slaughter weight (kg) (5); carcass weight (kg) (6); dressing percentage (%) (7); bone-meat
production per day of life (g/day) (8); SEUROP conformation score (point) (9); SEUROP fat coverage
score (point) (10); meat percentage (%) (11); sign (12); calculation and measuring method (13);
individually rated under the conformation scoring (14); individual live weight measured at the end
of fattening (15); slaughter age (16); individual live weight measured in the slaughter house before
slaughter (17); individual carcass weight after the splitting (18); individual SEUROP conformation
score of carcass in 5 categories from P = 1 point to E = 5 point (19); individual SEUROP fatness
score of carcass in 5 categories from 1 = 1 point to 5 = 5 point (20); meat (21)

(Ahol yhijk = ,h” apatdl, ,i” helyen hizlalt ,j” évben szlletett, ,k” korl hizdbika
vizsgalt tulajdonsaga; u = az 6sszes megfigyelés atlaga; S, = az apa véletlen
hatasa; F, = a hizlalas helyének fix hatasa; Y, =a szuletési évjarat fix hatasa; b =
regresszios koefficiens (vagasi eletkor); e, = véletlen hiba).

Populaciégenetikai paraméterek, tenyészértékek

A populaciégenetikai paraméterek szamitasa Széke és Komldsi (2000), valamint
Lengyel és mtsai (2004) Utmutatasa alapjan, - a fent bemutatott - GLM modszerrel
(ANOVA Type lll) tértént. A munka soran minden tulajdonsag esetén négy értéket,
az ivadékcsoportok koz6tti (genetikai) varianciat (Vy), az ivadékcsoporton beldli
(kérnyezeti) varianciat (V,), a fenotipusos varianciat (V,) és az 6rékélhetdségi ér-
téket (h?) hataroztuk meg. Ezek szamitadsanak a madjat korabbi dolgozatunkban
(Bene, 2013) részletesen ismertettik.

A vizsgalatban részt vevd apak tenyészértékét is megbecsultik az értékelt
tulajdonsagokban. A tenyészértéket mind a tiz értékméré tulajdonsag esetén az
apa ivadékcsoportjanak atlagos teljesitménye, valamint a teljes populacié atlagos
teljesitményének a kiildnbségeként hataroztuk meg:
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z

TE = (x,-X) x2

(Ahol: TE = az apa tenyészértéke adott tulajdonsagban; X, = az apa ivadék-
csoportjanak éatlagteljesitménye az adott tulajdonsagban; X, = a teljes vizsgalt
hizébika-populacié atlagteljesitménye az adott tulajdonsagban.)

A tenyészértékeket valamennyi apa esetén meghataroztuk, de azokat kéz-
iratunkban - tdblazatos formaban - csak a 10 legtdbb ivadékkal rendelkezé apa
esetén mutatjuk be.

Fenotipusos és genetikai trendek

A fenotipusos trendek szamitasakor a hizébikak sziletési évenkénti atlagered-
ményeibdl indultunk ki. A vizsgalt tulajdonsagok évenkénti atlagara egytényezdés
linedris regresszid-analizis segitségével egyeneseket illesztettlink. Fliggd valto-
zonak az értékelt tulajdonsagot, fliggetlen valtozénak pedig a szlletési évjaratot
tekintettik. Az alkalmazott egytényezds linearis regresszids egyenlet altalanos
alakja az alabbi volt:

Y =a+ bX

(Ahol: Y = a mért tulajdonsag atlagos fenotipusos értéke; a = tengelymetszet;
b = meredekség, a tulajdonsag valtozasanak és irdnyanak a nagysaga; X = az
ivadékteljesitmény-vizsgalatban részt vevd hizobika szliletési évjarata.)

A vizsgalt tiz értékmérd tulajdonsag alakulasanak genetikai trendjét - Ostler és
mtsai (2005) vizsgalatadhoz hasonléan - az azonos évben szlletett apak atlagos
tenyészértékébdl hataroztuk meg. Korabbi vizsgalatunkhoz (Bene és mtsai, 2021)
hasonldan a szamitasokat stlyozott egytényezds lineéris regresszié analizis segit-
ségével végeztik, figgd valtozdnak az atlagos tenyészértéket, fliggetlen valtozonak
az apa szlletési évjaratat, stlynak pedig az apankénti ivadékok szamat tekintettlk.

Felhasznalt szoftverek

Az adatok el6készitése Microsoft Excel 2003 és Word 2003 programokkal
tortént. Az adatbazis kiértékelését az SPSS 27.0 (2020) statisztikai programcso-
maggal végeztik.

EREDMENYEK ES ERTEKELES
Fenotipusos trendek

A teljes populéacié atlagaban IZM = 6,8 pont, HVS = 651,6 kg, SGY = 1217 g/
nap, VVS= 611,1 kg, CAR = 369,3 kg, VSZ = 60,4%, CST = 689 g/nap, EUR = 3,6
pont (U), FAP = 2,5 pontill. HUS = 70,6% volt. A vonatkozé szakirodalmi forrasok
jellemzden kisebb HVS-rél (Ozllitirk és mtsai, 2004), hasonld SGY-rol (Bures és
Bartori, 2018), ill. kismértékben kisebb VSZ-rél (Cesarini és mtsai, 2020) szamoltak
be. Gregory és mtsai (1994) eredményeinkhez hasonld, Laborde és mtsai (2001)
attél Iényegesen eltérd VVS (659 kg), ill. CAR (405 kg) adatokat kozoltek.
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Statisztikailag megbizhato fenotipusos trendeket csak harom tulajdonsag, az
IZM, az EUR és a FAP esetén talaltunk (2. tablazat).

2. tablazat
Fenotipusos trendek a vizsgalt tulajdonsagokban
Tul. (1) Meredekség (bX) (2) Tengelymetszet (a) (3) lleszkedés (4)
b SE p a SE p R? p
1ZM +0,04 0,02 <0,05 -78,49 38,02 <0,05 0,24 <0,05
HVS -1,18 1,54 NS 3017,80 | 3087,12 NS 0,04 NS
SGY +2,06 1,70 NS -2929,32 | 3417,31 NS 0,08 NS
WS -2,38 1,37 <0,10 5399,18 | 2751,76 <0,10 0,16 <0,10
CAR -1,20 0,88 NS 2786,20 | 1761,04 NS 0,11 NS
VSz +0,05 0,03 <0,10 -50,17 57,70 NS 0,19 <0,10
CST -0,29 1,13 NS 1263,08 | 2273,01 NS 0,00 NS
EUR +0,03 0,01 <0,05 -49,81 20,15 <0,05 0,30 <0,05
FAP +0,03 0,01 <0,05 -48,20 18,61 <0,05 0,32 <0,05
HUS +0,07 0,05 NS -76,24 106,27 NS 0,11 NS

X = a bika szlletési éve (5); IZM = izmoltsagi pontszam (pont) (6); HVS = hizlalasi végsuly (kg) (7);
életnapra jutd sulygyarapodas (g/nap) (8); VVS = vagasi suly (kg) (9); CAR = hasitott test sulya
(kg) (10); VSZ = vagasi szazalék (%) (11); CST = életnapra jut6é csontos hus termelés (g/nap) (12);
EUR = SEUROP izmoltsagi pontszam (pont) (13); FAP = SEUROP faggyussagi pontszam (pont)
(14); HUS = szinhUs szazalék (%) (15)

Table 4. Phenotypic trend of the estimated traits

traits (1); slope (2); intercept (3); fitting (4); X = birth year of bull (5); IZM = muscularity score (point)
(6); HVS = final fattening weight (kg) (7); SGY = weight gain per day of life (g/day) (8); VVS = slaughter
weight (kg) (9); CAR = carcass weight (kg) (10); VSZ = dressing percentage (%) (11); CST = bone-
meat production per day of life (g/day) (12); EUR = SEUROP conformation score (point) (13); FAP
= SEUROP fat coverage score (point) (14); HUS = meat percentage (%) (15)

Mindharom tulajdonsag esetén a meredekség (b) pozitiv eléjell volt, igy
ezekben a tulajdonsagokban évenként kismértékd, névekvd tendenciat tudtunk
megallapitani (+0,04, +0,03, ill. +0,03 pont/év). A tébbi tulajdonsag esetén a
meredekség értéke nagyon kicsinek bizonyult, azaz azok évenkénti alakulasaban
sem javuld, sem roml6 tendencia nem volt megfigyelhetd.

A fenotipusos trendszamitas eredményei az el8zetes varakozasainktol elma-
radtak. Korabban (Bene és mtsai, 2016) kismértékl névekedést figyeltiink meg a
magyar tarka bikak hizlalasi és vagasi tulajdonsagainak fenotipusos trendjében,
jelen vizsgalat eredményei inkdbb stagnalé allapotot mutattak. Jelen eredmé-
nyek eltérék voltak Fiiller és mtsai (2009) dolgozataban bemutatott adatoktdl is,
akik szintén kismértékl ndvekvé tendencidkat figyeltek meg hasonlé értékméré
tulajdonsagokban.
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Populaciégenetikai paraméterek, tenyészértékek

A vizsgalt tulajdonsagok szamitott populacidégenetikai paramétereit a 3. tab-
lazatban foglaltuk dssze. Az IZM, az EUR a FAP, valamint a HUS kdzepes 6rok-
I6dhet6séget mutatott (h? = 0,23-0,32). A tébbi tulajdonsag 6roklédhetésége j6
volt (h? = 0,42-0,52). A SE értékek alapjan h? értékek statisztikai értelemben vett
megbizhatésaga kielégitd volt.

3. tablazat
A vizsgalt tulajdonsagok populaciégenetikai paraméterei

Tulajdonsag (1) 02, 02, 0% h2+SE

1ZM 0,5 1,1 1,6 0,32+0,09
HVS 2423,7 3168,8 5592,5 0,43+0,10
SGY 7796,3 10808,3 18604,6 0,42+0,11
WS 2441,0 2714,4 5155,4 0,47+0,11
CAR 945,5 1066,3 2011,8 0,47+0,14
VSz 4,1 3,8 7.9 0,52+0,10
CST 3233,0 3656,7 6889,7 0,47+0,10
EUR 0,1 0,3 0,4 0,26+0,09
FAP 0,1 0,2 0,2 0,23+0,09
HUS 2,2 4,6 6,8 0,32+0,09

o2, = additiv direkt genetikai variancia (2); 02, = kérnyezeti variancia (3); 0% = fenotipusos variancia
(4); h? = 6roklédhetéség (5); 1IZM = izmoltsagi pontszam (6); HVS = hizlalasi végsuly (7); életnapra
juté sulygyarapodas (8); VVS = vagasisuly (9); CAR = hasitott test stlya (10); VSZ = vagasi szazalék
(11); CST = életnapra juté csontos hus termelés (12); EUR = SEUROP izmoltsagi pontszam (13);
FAP = SEUROP faggyussagi pontszam (14); HUS = szinhUs szazalék (15)

Table 3. Population genetic parameters of the examined traits

traits (1); 0?, = additive direct genetic variance (2); 0?, = residual variance (3); 0®, = phenotypic
variance (4); h? = heritability (5); IZM = muscularity score (point) (6); HVS = final fattening weight (kg)
(7); SGY = weight gain per day of life (g/day) (8); VVS = slaughter weight (kg) (9); CAR = carcass
weight (kg) (10); VSZ = dressing percentage (%) (11); CST = bone-meat production per day of life
(g/day) (12); EUR = SEUROP conformation score (point) (13); FAP = SEUROP fat coverage score
(point) (14); HUS = meat percentage (%) (15)

A legrosszabbul 6r6klédé tulajdonsagnak (h? = 0,23) a FAP bizonyult, mely ered-
mény jorészt egyez6 volt a faggyutartalom és a takarmanyozas (mint kdrnyezeti
tényezd) dsszefliggéseirdl jol ismert szakmai axiomakkal. A tébbi tulajdonsagra
kapott 6roklédhetdségi értékek hasonldk voltak a szakirodalomban fellelheté
adatokhoz (Crews és mtsai, 2003; Hickey és mtsai, 2007; Rumph és mtsai, 2007;
Su és mtsai, 2017; Coyne és mtsai, 2019).

A 4. tablazatban a tenyészbikak (apak) GLM eljarassal becslilt tenyészértékét
mutatjuk be mind a tiz vizsgalt értékmérd tulajdonsagban. Valamennyi tulajdonsag
esetén szamottevo kuldnbség adddott a tenyészbikak becslt tenyészértékében.
Az SGY tekintetében a legjobb (22660-as szamu bika, +160 g/nap), és a legrosz-
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szabb (15669-as bika, -100 g/nap) apa tenyészértéke k6z6tt 260 g/nap volt a ki-
I6nbség. Az EUR esetén a 15669-es apa tenyészértékét talaltuk a legnagyobbnak
(+0,7 pont), ami nagysagrendileg masfél osztalynyival (1,4 ponttal) volt nagyobb
annal, mint amit a 19227-es tenyészbika (-0,7 point) esetén becsultink.

4. tablazat
Az apak tenyészértékei a vizsgalt tulajdonsagokban
Tul. Atlag# Az apa kozponti lajstromszama (3)
M @ 13399 | 15669 | 15670 | 16931 | 18428 | 19227 | 19300 | 21521 | 22658 | 22660
N 1162 27 17 17 17 18 31 18 22 20 20
Tenyészérték+SE (4)
1ZM 6,8 0,6 0,7 -0,6 -2 -1,9 -0,1 0,4 0,7 -0,8 0,0

+0,2 | *0,2 | 0,2 | 0,3 | *0,2 | *0,1 | 0,2 | *0,2 | 0,2 | 0,2
HVS | 651,6 | 33,8 -46 -16,8 | -29,3 | -46,6 | 22,2 2,9 6 32 111,3
+13,8 | =18,1 | £18,0 | =19,0 | =156 | +11,0 | 17,0 | 14,1 | =148 | =14,6
SGY | 1217 | 57,6 | -100,4 | -57,5 | 446 | -376 | 17,8 72 | 31,3 | 21,3 | 159,5
+26,9 | £32,1 | 30,9 | £31,1 | £30,9 | =24,0 | +30,6 | +27,9 | 28,4 | +28,6
WS | 611,1 23 -572 | -26,1 | -356 | -53,3 | 13,8 -0,5 9,3 24,6 | 99,1
+11,9 | £171 | £16,8 | 16,8 | +15,2 | £10,0 | £15,3 | £14,0 | £14,3 | +14,9
CAR | 369,3 | -5,8 -53,9 | -43,7 -37 -39,9 | 22,4 1,2 6,2 5,6 53,7
+7,0 +9,8 +99 | +10,1 | 86 | =59 | x84 | =70 | 7,3 | *7,3
VSz | 60,4 | -3,1 -3,1 -4,5 -2,9 -1,5 -5,2 0,1 0,0 1,7 -1,3
+0,4 | 06 | =06 | 06 | *0,6 | *04 | =06 | 0,5 | =0,6 | 0,6
CST | 689 | -11,0 | -108,5 | -94,7 | -28,5 | 49,2 | 488 | -1,6 -8,0 99 | 73,0
+15,0 | 18,0 | =18,1 | £17,9 | +17,3 | £121 | +16,9 | +16,0 | =16,8 | +16,6
EUR | 3,6 -0,2 0,7 -0,7 -0,3 -0,6 -0,7 -0,1 0,4 -0,5 -0,2
+0,1 +0,2 +0,1 +0,1 +0,1 +0,1 +0,1 +0,1 +0,1 *0,1
FAP | 2,5 0,1 -0,3 -0,4 -0,5 -0,2 0,1 0,4 -0,6 -0,2 0,6
+0,1 +0,1 +0,1 +0,1 +0,1 | *0,1 | *0,1 | =0,1 | =0,1 | =0,1
HUS | 70,6 -4,1 -2,6 -4,1 0,0 -1,2 -5,3 -0,9 1,5 -1,2 -2,8
+0,3 | 0,5 | =06 | *0,5 | 04 | *0,3 | 0,5 | 0,4 | =0,5 | *0,5

#korrigélt f6atlag (5); 1ZM = izmoltsagi pontszam (pont) (6); HVS = hizlalasi végsuly (kg) (7); élet-
napra jutd sulygyarapodas (g/nap) (8); VVS = véagasi suly (kg) (9); CAR = hasitott test sulya (kg)
(10); VSZ = vagasi szazalék (%) (11); CST = életnapra jutd csontos hus termelés (g/nap) (12); EUR
= SEUROP izmoltsagi pontszam (pont) (13); FAP = SEUROP faggyUssagi pontszam (pont) (14);
HUS = szinhUs szazalék (%) (15)

Table 4. Breeding value in the estimated traits for the sires

trait (1); mean (2); identity number of sire (3); breeding value (4); corrected overall mean value
(5); 1ZM = muscularity score (point) (6); HVS = final fattening weight (kg) (7); SGY = weight gain
per day of life (g/day) (8); VVS = slaughter weight (kg) (9); CAR = carcass weight (kg) (10); VSZ
= dressing percentage (%) (11); CST = bone-meat production per day of life (g/day) (12); EUR =
SEUROP conformation score (point) (13); FAP = SEUROP fat coverage score (point) (14); HUS =
meat percentage (%) (15)
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Korabbi vizsgalatunk (Bene és mtsai, 2016) eredményeivel 6sszhangban meg-
allapithatjuk, hogy a hizébikak apja (a mindsités alatt allo tenyészbika) szamottevd
befolyassal lehet az értékelt hizlalasi és vagasi tulajdonsagokra. A vizsgalatban
szerepld apak tenyészértéke kdzott néhany tulajdonsagban nagyobb, mas ese-
tekben kisebb kulonbségeket talaltunk. Munkank eredményei alapjan ismételten
kijelenthetd, hogy egy megfeleld apadllat kivalasztasaval, ill. hasznalataval akar
egy generacion belll is érzékelhetéen lehet javitani a hizlalasi és/vagy vagasi
teljesitményeket.

Genetikai trendek

Az azonos évben szlletett apak tiz értékmérd tulajdonsagban - kildn-kilén -
becsllt tenyészértékének atlagolasaval kapott genetikai trendeket az 5. tablazatban
foglaltuk 6ssze. Az apak szliletési éve alapjan a genetikai trendeket az 1993-2017
kozotti idészakra tudtuk kiszamitani. Eredményeink szerint egy tulajdonséag, a

5. tablazat
A vizsgalt tulajdonsagok genetikai trendje az apak tenyészértéke alapjan
Tul. (1) Meredekség (bX) (2) Tengelymetszet (a) (3) llleszkedés (4)
b SE p a SE p R? p
TE,, +0,06 0,02 <0,05 | -114,45 | 49,16 | <0,05 0,24 <0,05
TE, s +1,78 2,75 NS | -3577,37 | 5511,59 NS 0,02 NS
TEq, | +070 4,71 NS | -1407,77 | 9460,59 NS 0,00 NS
TE, s +1,63 2,48 NS | -3270,88 | 4980,13 | NS 0,02 NS
TE,, | +3.01 1,24 <0,05 | -6041,92 | 2490,58 | <0,05 0,26 <0,05
TE, | +034 0,08 <001 | -672,72 | 167,05 | <0,01 0,49 <0,01
TE,, | +4,33 2,17 <0,10 | -8690,56 | 4357,35 | <0,10 0,19 <0,10
TE.. | +0,03 0,01 <005 | -6338 | 2867 | <005 0,22 <0,05
TE, -0,06 0,02 <001 | 117,12 | 38475 | <0,01 0,40 <0,01
TE.. | +027 0,08 <0,01 | -532,25 | 164,43 | <0,01 0,38 <0,01

X = az apa szlletési éve (5); TEIZM = az [zmoltségi pontszam tenyészértéke (pont) (6); TE
hizlalasi végsuly tenyészerteke (kg) (7); TEy,, = az életnapra juté sdlygyarapodas tenyészértéke (g/
nap) (8); TE, s = avagasi suly tenyészértéke (kg) (9); TE,, = breeding a hasitott suly tenyészértéke
(kg) (10); TE,, = a vagasi szazalék tenyészértéke (%) (11); TE ¢, = az életnapra jut6 csontos hus
termelés tenyészértéke (g/nap) (12); TE,, = a SEUROP izmoltsagi pontszam tenyészéréke (pont)
(13); TE.,, = a SEUROP faggyUsséagi pontszam tenyészértéke (pont) (14); TE,, = a szinhls szazalék
tenyészértéke (%) (15)

s = @

Table 5. Genetic trend of the estimated traits based on BV of sires

trait (1); slope (2); intercept (3); fitting (4); X = birth year of sire (5); TEIZM = breeding value of muscularity
score (point) (6); TE,, ¢ = breeding value,of final fattening weight (kg) (7); TE,, = breeding vz-}lue of
weight gain per day of life (g/day) (8); TE,, = breeding value of slaughter weight (kg) (9); TE_,, =
breeding value of carcass weight (kg) (10); TE,, = breeding value of dressing percentage (%) (11);
TE_g; = breeding value of bone-meat productign per day of life (g/day) (12); TE_,, = breeding value
of SEUROP conformation score (point) (13); TE,, = breeding value of SEUROP fat coverage score
(point) (14); TE,, ¢ = breeding value of meat percentage (%) (15)
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FAP esetén az atlagos tenyészérték idébeni valtozasa (b) negativ iranyd volt, a
tébbi tulajdonsag esetén a regresszié analizis sordn meghatarozott meredekség
(b) értéke pozitiv iranyt mutatott. A pozitiv eredményekhez azért azt hozza kell
tenni, hogy a tulajdonsagonkénti atlagos tenyészérték évrdl évre térténd javulasa
meglehetdsen lassu UtemU volt (pl. VSZ esetén évente atlagosan csupan 0,34%
mértékben nétt a tenyészérték). Hat tulajdonsag esetén a genetikai trendek
megbizhatésaga statisztikai értelemben véve igazolhaté volt. A legtdbb vizsgalt
értékmeérd tulajdonsag esetén a genetikai trendek egyértelmiien a nemesitdi
munka soran felhasznalt apaallatok mindségének, tenyészértékének a javulasat
mutattak. Eredményeinkhez hasonl6an t6bb forrasmunka (Potoc¢nik és mtsai,
2007; Emmerling és mtsai, 2009) is a genetikai trendek ndvekedésérdl szamolt
be. Ugyanakkor Kaps és mtsai (2000), valamint Ré6hrmoser és Pichler (2002) az
SGY genetikai trendjét stagnald jelleglinek talaltak.

KOVETKEZTETESEK

A szimentali fajtacsoport egyedei altaldban j6 histermeldk, de a tejtermelésiik
atejhasznu fajtakénal jéval gyengébb. Ennek kdvetkeztében a figyelem a magyar
tarka fajtaban elsésorban a tejtermelé-képesség és a masodlagos tulajdonsagok
javitasarairanyult, igy a hustermel6-képesség esetén pedig mar a szinten tartas,
illetve a kismértékU javulas is elfogadhaté eredménynek tekinthetd. Ez utobbi
megallapitast jelen dolgozatunk eredményei teljes mértékben alatamasztjak.

A hus tenyészérték index a kettéshasznositasu termelési index 27%-at teszi ki.
A hus tenyészérték index jelenleg harom tulajdonsag tenyészértékébdl tevédik
Ossze, ezek a csontos hus termelés, a szinhUs-szazalék és a SEUROP izmoltsagi
pontszam (Hdth és mtsai, 2013; Kovacs-Mesterhazy, 2021). Eredményeink alapjan
ugy tlinik, hogy a tejtermelés és a histermelés céljabdl végzett egyidejli szelek-
ci6 nem okoz sem érdemi javulast, sem pedig romlast a magyar tarka fajtaban
névekedési és vagasi tulajdonsagaiban.
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UTMUTATO A KEZIRATOK ELKESZITESEHEZ

) Készllt: 2024. januar
Ervényes: 2024. masodik lapszamtol

1. Formai kovetelmények

1.1. Altalanos szabalyok

A kéziratok szbveges részének magyar vagy angol nyelven, mig a cikkek cimé-

nek, az 0sszefoglalénak, illetve a tablazat- és abraszévegeknek magyar és angol
nyelven kell elkészllnie, figyelemmel a kdvetkezbkre:

A kézirat maximalis terjedelme tablazatokkal és abrakkal egytt 15 oldal.

A papirméret A4, az also, fels@, jobb oldali és bal oldali margé egyarant 2,5 cm.
A sorokat folyamatos szamozassal kell ellatni.

A sortav szimpla, a betliméret 12, a betltipus Times New Roman.

Az dsszefoglalokat, a tablazatokat és az dbrakat a szévegbe, a helylkre beil-
lesztve kérjuk szerkeszteni.

A kéziratban az Uj bekezdések elsé sora 1,25 cm-es behlzassal kezd6djon.
A fejezetcimek és az alfejezet cimek, a tablazatok és az abrak, valamint a kép-
letek elétt és utan 12 pt helykihagyas legyen

A fejezeteket és az alfejezeteket szamozni kell, és balra kell igazitani.

Az idézett szerzdk neve a kéziratban és az irodalomjegyzékben is délt betdvel
frando.

A cim kozépre igazitva, nagy, vastagon szedett 14-es betlikkel legyen megirva.

1.2. Tablazatok

Kérjlik szerz8inket, hogy a tablazatok szerkesztésekor a kovetkezd8kre legyenek

figyelemmel:

a tablazat sorszama a bal felsd sarokba kerljon, délt betlkkel irva;

utana kettéspont, majd a tablazat cime félkovér betlikkel irva;

cime legyen révid, de kifejezé;

a tablazat cimsora utan 6pt helykihagyas;

elhelyezése legyen a sorokkal megegyezd iranyu (ne legyen fekvd formatumu),
azaz lehetdség szerint ne tartalmazzon tébb, mint megnevezés + hét szam-
oszlopot (legyen a lehet6ségekhez képest a legegyszerlibben szerkesztve);

a “fej” szbveg lehetdleg rovid legyen, hasznalhatdk az elfogadott roviditések.
A normal sorokra kereszt iranyba szévegeket ne irjunk, az oszlopok és sorok
elsd szavai nagybet(ivel kezdédnek.

Kerllendd ugyanazon adatok kdzlése tablazatban és abran.

Csak értelmezhetd mennyiségti tizedes szam kdzlése ajanlatos. A tablazatokban
lévé szamokat jobbra kell igazitani.

Csillag (*, ** vagy ***) csak a szignifikancia szintek jel6lésére alkalmazhatd,
értelmezéssel a tablazat, vagy abra labjegyzetében.

Az angol (vagy magyar) nyelven nem érthet6 szdveget zarojelbe tett szammal kel
jelélni, majd a téblazat alatt, az angol (vagy magyar) nyelv(i cim utan, Gj sorban
kezdve, a megfelel forditasi széveg utan Gjra leirni [pl.: emse (1); ...qgilt (1)].
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- Nem forditanddk a nemzetkdzi szakirodalomban elfogadott roviditések.

- A nem szokvanyos réviditéseket értelmezni és forditani sziikséges.

- Afelhasznalt réviditések és az alkalmazott jelek, az tablazat alatt, labjegyzetben
értelmezenddk.

1.3. Abrak

Az abrak és fényképek elkészitésére - értelemszerlien - mindazon el6irasok
érvényesek, mint a tablazatokra. A kézirat mellett kérjik az abrakat MS Excel, a
fényképeket képfajl (jpg, tiff, png, bmp stb.) formaban kllén is elkildeni. A ké-
peket olyan méretben, hogy azok max. 50%-0s kicsinyitést - az értelmezhet6ség
romlasa nélkul - elbirjanak.

2. A kézirat szerkezete, felépitése

2.1. Cim magyar és angol nyelven
A cim legyen tomor és jellemzd, fejezze ki a munka tartalmat. Cikksorozatot
csak indokolt esetben fogadunk kdzlésre. llyen esetben feltiintetendd a kdzlemény
sorszama (pl. 1. Kdzlemény, ill. 15t Paper). Az alcim 12-es bet(imérettel irandé.
Az angol nyelvl cim kdzvetlenll a magyar nyelvl cim utan kovetkezik. Az angol
nyelv(i cim jelentése a magyarral azonos legyen.

2.2. Szerz6(k) neve
Kérjik megadni valamennyi szerzd pontos nevét. A csaladnevet végig nagybe-
tlivel, a keresztnevet kisbet(ivel kell kiirni. A nevek kozott ,-” legyen.

2.3. Osszefoglalé magyar és angol nyelven

Legyen tdmor, de egyben adjon teljes kor(i tajékoztatast a kdzlemény célkitd-
zésér6l, modszereirdl, eredményeirdl és kdvetkeztetéseirdl. Az dsszefoglald ne
legyen hosszabb, mint kb. 1200 bet(ihely. Kérjik az egyes szam, vagy tébbes
szam 3. személy( hasznalatat. Példaul:

- ,Jelen kdzlemény célja..., A szerz6k a tenyészbikakat 6t csoportra osztottak,
majd a bikacsoportok atlagos tenyészértékét becsuilték meg.”

Az 6sszefoglalast kdvetden 5-6 kulcsszd kdvetkezik. Ezek legyenek |ényegre
toréek, adjanak iranymutatast a dolgozat tartalmaval kapcsolatban.

Az Osszefoglalas fejezetet kdvetéen megjegyzendd, ha a kdzlemény eredeti
verziéja tudomanyos konferencian hangzott el, vagy egy kulféldén korabban mar
megjelent cikk mddositott, magyar nyelv( valtozata.

Az angol nyelv(i 6sszefoglalas formaja teljes mértékben megegyezik a magyar
nyelv(i 6sszefoglaléval, az alabbi kivétellel:

Kérjlk szerz8inket, a kilfoldi olvasdk szamara - a jobb érthetéség érdekében
- legyenek kedvesek az angol nyelv( ¢sszefoglalasbol kiegészitett valtozatot ké-
sziteni. Ezt az 6sszefoglalast négy részre kell tagolni (Objective, Methods, Results,
Conclusions), és b&vebben, legalabb 2000-2500 betlhellyel megirni.

2.4. Bevezetés és/vagy Irodalmi attekintés
Tartalmaznia kell az elvégzett kutatdmunka célkitlizését, valamint a kapcsol6do
hazai és nemzetk6zi szakirodalmi referencidkat. A szerkesztébizottsag kiildnleges
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hangsulyt helyez - kiilondsképp a hazai szerz6k esetében - a magyar szakirodalom
feldolgozasara.

Hivatkozas egy vagy két szerzére a csaladnév ddélt betlivel irasaval és a mi
megjelenésének évszamaval torténhet [... munkajaban Kis (1999) arrdl ir..., vagy
...allitott be kisérletet (Kis és Nagy, 1999)].

Tobb szerz8s kdzlemény esetén hasonldan kell eljarni, azzal a kilénbséggel,
hogy csak az elsd szerzd neve ,és mtsai”, valamint ebben az esetben is, a m(
megjelenésének évszama kerll kdzlésre [...Kis és mtsai (1999) megjegyzik ...,
vagy ...mutatték ki (Nagy és mtsai, 1993; Kis és mtsai, 1999)].

Tobb szerzd azonos megallapitasara hivatkozaskor, a megjelenés sorrendjében
kell kbzbIni a neveket.

2.5. Anyag(ok) és modszer(ek)

E fejezetnek kell tartalmaznia a beallitott kisérlet(ek)ben alkalmazott valamennyi
anyag és mddszer pontos leirasat, valamint a kisérlet tervezésekor és értékelésekor
alkalmazott biometriai eljarasokat. Sziikség esetén a fejezet alfejezetekre oszthato.

Ajanlatos a specidlis vegyszerek (valamint egyéb anyagok pl. takarmany-ki-
egésziték, gyogyszerek, stb.) és miszerek jellemzé adatait (gyarté neve és cime;
reagensek, vegyszerek esetében kataldgusszam) is k6zolni.

Kémiai, biokémiai mddszerek esetén, amennyiben abban érdemi valtoztatas
nem tortént elegendé az eredeti mddszer leirasra hivatkozni (pl.: ,A fehérje tar-
talom meghatarozasa Lowry és mtsai (1951) mddszerével tértént.”). Szabvany
moddszerek esetén elegendd a szabvanyra torténd hivatkozas (pl.: MSZ-EN 4322).

Ha a bemutatott munka, a dolgozat allatkisérletre éplilt, fel kell tintetni az etikai
engedély szamat is.

2.6. Eredmények
A kdzlemény e részében kell kdzdIni az elért eredményeket, a hozzatartozo
tablazatokkal és abrakkal egyltt. Sziikség esetén alfejezetekre oszthaté.

2.7. Megbeszélés

Ez arész sziikség szerint 6sszevonhato az “Eredmények” fejezettel. Az eredmé-
nyek megvitatasa, dsszevetése, UtkOztetése a hazai és nemzetkdzi szakirodalmi
megallapitasok tlikrében.

2.8. Kovetkeztetések, javaslatok
A kisérlet, a kutatbmunka eredményeibdl levonhat6 kdvetkeztetések ismertetése,
a gyakorlat szamara atadhato javaslatok.

2.9. Készbénetnyilvanitas
Sziikség szerint lehetséges.

2.10. Felhasznalt irodalom

A jegyzék csak a kdzleményben hivatkozott miveket tartalmazhatja, azokat
azonban kivétel nélkll tartalmaznia kell. A forrdsmunkéakat az elsé szerzé neve
szerinti ABC sorrendben (névegyezés esetén a tovabbi nevek ABC sorrendje, ill.
az évszam szerint) kell felsorolni.
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Ugyanazon szerz$(k) azonos évben megjelent kdzleményeit évszam, majd “a”
vagy “b” vagy “c” jel6lés kiulénboztetheti meg.

Hivatkozas folyoiratbdl:

- a szerz@(k) csaladneve (vesszd) és keresztnevének kezddbetlje (pont) ddlt
betdlvel irandd,

- t6bb szerz8 esetén a nevek kozott kotdjellel,

- a megjelenés évszama zardjelben, majd kettéspont,

- a mU cime eredeti nyelven, vagy angolul (ha a md cime nem eredeti nyelven
kerul feltlintetésre, jelezni kell mi volt az eredeti nyelv),

- majd a folydirat megnevezése (a nemzetkdzileg elfogadott réviditést kell alkal-
mazni, nem kell kiirni a folydirat teljes nevét),

- évfolyamszam, kezdd és befejezd oldal.

- Ahol rendelkezésre all, ker(ljon feltiintetésre a DOl azonosito is.

Példaul: )

- Polgar, J. R — Szabd, F. — Kovacs, A. — Kovacs-Mesterhazy, Z. — Bene, Sz. (2023):
Characteristics of meat production traits in the Hungarian Simmental herd se-
lected for the simultaneous improvement of milk and meat production. Arch.
Anim. Breed., 66. 233-244. https://doi.org/10.5194/aab-66-233-2023

- Szabo, F. - Fliller, I. — Férdds, A. — Keller, K. — Nagy, B. — Nagy, L. — Bene, Sz.
(2006): Hushasznu magyar tarka borjak valasztasi eredménye. 1. Kézlemeny:
Kornyezeti hatasok. Allatteny. Tak., 55. 333-342.

- Wells, P N. T (1991): The description of animal farm and function. Liv. Prod. Sci.,
27.19-34. https://doi.org/10.1016/0301-6226(91)90043-P

- Schmidt, J. — Sipécz, P - Sipdcz, J. (2000): Bypass protein in feeding of high-
yielding dairy cows. Hung. J. Anim. Prod., 49. 37-50. [In Hungarian]

Koényv esetében a szerz6 (k) és évszam (hasonléan, mint a folydiratokbdl), a kdnyv
cime eredeti nyelven, a kiadd neve és székhelye, a kdnyv oldalszama. Példaul:

- Baintner, K. (1982): Hogyan irjunk tudomanyos kézleményeket? TAKEFT Kiado,
Budapest, 105.

Amennyiben a kdnyv egy kiemelt fejezetére torténik hivatkozas, Ugy az elébbiek,
de azonos szerz6 esetén, a kdvetkezd példa szerint:

- Eco, U. (szerk.) (1991): A végsd szdéveg megszerkesztése. In: Hogyan irjunk
szakdolgozatot? Gondolat, Budapest, 221-253.

Kilénb6z6 szerz6k esetén pedig:

- Gydrd, F (1992): A 16 anatémigja. In: Lotenyésztk kézikdnyve. Szerk.: Bodo,
I. — Hecker, W., Mez8gazda Kiadd, Budapest, 430.

Egyéb kézlemények (kongresszusi anyag, intézeti/egyetemi kiadvany, disszer-
tacio, kutatéasi jelentés stb.) esetében, a fenti példaknak megfelelben, értelemsze-
rGen kell eljarni.

Az irodalomjegyzékben valamennyi szerz6 nevét fel kell tlintetni, az “és mtsai”
vagy az “et al.” nem hasznélhaté. Kilén felhivjuk szerz8ink szives figyelmét az
idegen nevek és szavak gondos helyesirasara, tovabba a folyoiratok nemzetkdzileg
elfogadott roviditéseinek pontos hasznalatara.

2.11. A szerz6(k) munkahelye
A kézirat végén magyar és angol nyelven kérjuk megadni a kdzlemény elkészu-
Iési helyének (intézményének, varosanak) pontos elnevezését, ill. cimét. Kérjik
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megijeldlni a kapcsolattarté személy (levelezd szerz6) nevét, tovabba feltlintetni
az e-mail cimét.

2.12. Angol nyelvii dolgozatok

A folydiratban lehetéség van angol nyelvl dolgozatok kézlésére is. Az angol
nyelvl kéziratra ugyanazok a formai szabalyok vonatkoznak, mint a magyar nyelv(
verziora. Ertelemszer(ien, ami a magyar nyelvd verzidban magyarul irodik, azt az
angol nyelv( verziéban angolul kell megirni, és ugyanigy forditva is, ami a magyar-
ban angolul irédik, az angol dolgozatban magyarul kell szerepeltetni.

Az amerikai, vagy angol irdasmoéd egyarant elfogadhatd, de a kéziratban egysé-
gesen csak az egyik hasznalandé.

Az angol nyelvii dolgozatban a szakirodalmi forrdsok cimet, ill. a folyoiratok,
kényvek nevét kizarélag angol nyelven kell feltlintetni.

2.13. Szakirodalmi szemlecikkek

A folydirat lehet8séget kinal szakirodalmi szemlecikkek megjelentetésére is.
A szemlecikkek tagolasa és felépitése eltérhet a 2. fejezetben korabban leirtak-
tél. A szemlecikkek logikus felépitése és Osszeallitasa, valamint a fejezetcimek
meghatarozasa - a téma, illetve az érintett kutatasi terlilet sajatossagai alapjan - a
szerz8k hataskoérébe tartozik. A vonatkozé formai kdvetelmények a szakirodalmi
szemlecikkekre is érvényesek.

3. Doktori disszertaciok 6sszefoglaléinak megjelentetése

A folydiratban van lehetéség a vonatkozé tudomanyterileteken megvédett
doktori dolgozatok 6sszefoglaléjanak a kozlésére. Ehhez

- kérjuk kézoIni a szerzd nevét, a disszertacié pontos cimét és fokozatat (pl.:
Ph.D., vagy D.Sc. stb.),

- atémavezet6(k), a hivatalos biralok nevét és tudomanyos fokozatat,

- adisszertacio rovid ismertetését, beleértve az elfogadott tudomanyos eredmé-
nyeket (az ismertetést magyar és angol nyelven, nyelvenként maximum 2500
betlihely terjedelemben kell a szerkesztéségnek megkuldeni),

- tovabba a fokozatot jovahagyd szervezet (TMB, egyetem) nevét és a jovahagyas
idépontjat.

- Kozlendd tovabba a szerzé elérhetésége és e-mail cime is.

4. Egyebek

Kérjik szerzéinket, fogalmazzanak vildagosan és érthetéen, a magyar nyelv
szabalyai szerint: )

- MTA (2015): A magyar helyesiras szabdlyai. Uj magyar helyesiras. 12. kiadas,

Akadémiai Kiadd, Budapest.

Kérjlik, ha lehet, ne hasznaljanak idegen fogalmakat, segitsék eld, hogy szak-
mank nyelvezete minél jobban megfeleljen a szép magyar beszéd és fogalmazas
kévetelményeinek.

Kérjik elkertlni a sorok kdzoétti tablazatszerd szdveg és adatok kdzlését.
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A g0rog és cirill bettiket kérjiik a MS Word véleményezés/megjegyzés funkcid-
val a kézirat margojara is kiirni (pl. nagy émega). Kerllendék az oldal aljan 1évé
labjegyzetek.

A kdzleményekben az S| mértékegységek hasznalandok.

Kérjluk szerz8inket, hogy beklldendd kéziratuk angol nyelvi részeit gondosan
készitsék el, klilbnos tekintettel a szakkifejezések helyes hasznalatara.

A kéziratban délt betlivel kell irni a kdvetkezdket: az idézett szerzék neve, a
noveény, allat és anatdomiai tudomanyos elnevezések, a hivatkozott tablazat és abra
(pl.: 1. tablazat), a kbdzhaszndlatu latin vagy géroég szavak (pl.: in vitro).

A szerkesztébizottsag korabbi allasfoglalasa szerint a ,,suly” megjeldlés hasz-
nalatos. Gyakori a ,tdomeg”, vagy a ,suly” és ,tdmeg” felvaltva térténé helytelen
hasznalata.

Folydiratunkban a szignifikancia jelélésére a kis ,,p” betli hasznélata az elfogadott.

A kapcsolattartas a szerkesztéséggel kizarélag elektronikus Uton (e-mail) tor-
ténik. Postai Uton semmit sem kell a szerkesztéségbe kldeni.

5. A kézirat bekuldése

Az elkészllt kéziratokat a szerkesztéségnek kizarélag elektronikus formaban
kell megkuldeni. A beérkezett kéziratokat a technikai szerkesztd fogadja, a kézirat
beérkezésérdl visszaigazold Uzenetet kiild.

Az elkészllt kézirat mellé csatolni kell az 1. mellékletben szerepl nyilatkozatot.
Ezt a levelezd szerzd alairasaval, szkennelt, vagy elektronikusan alairt formaban
kérjik benyuijtani.

A dolgozat tartalméért a szerz6(k) felel(nek). A szerkesztéség nyomatékosan
kéri az angol nyelvl szOvegrészek gondos, szakmai és nyelvhelyességi, lehetdleg
anyanyelvi ellen8rzését.

A szerkeszt6ség cime:

Allattenyésztés és Takarmanyozas Szerkeszt0sége

Magyar Agrar- és Elettudomanyi Egyetem Georgikon Campus
8360 Keszthely, Deak Ferenc utca 16.

F&szerkeszt6, technikai szerkesztd: Dr. Bene Szabolcs

E-mail: bene.szabolcs.albin@uni-mate.hu

Telefon: +36-30-633-3278; +36-83-545-398

6. A kézirat biralata

A beklldott kéziratokat, a szerzdk nevének kozlése nélkil, a szerkesztéség két
biralonak (ellentétes vélemény esetén egy harmadiknak) kildi meg, és a birdlatok
alapjan dont az elfogadasrol (lasd 2. melléklet). Amennyiben az szlikséges, akkor
a biral6 nevének kézlése nélkil, a szerkesztéségi észrevételekkel kiegészitve
visszakuldi a kéziratot a szerzé(k)nek, a végleges valtozat elkészitése érdekében
(I4sd 3. melléklet).
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7. A cikk megjelenése

Az elfogadott kdzlemények javitasok utani, végsd valtozatat kizarélag elektro-
nikus verziéban (lehet8ség szerint MS Word 2003, tehat ,,doc” formaban) kell a
technikai szerkesztének beklldeni (e-mail: bene.szabolcs.albin@uni-mate.hu).
Amennyiben a kézirat tartalmaz abrat, vagy fényképet, azokat kérjuk kulén fajlban
a kézirat mellé csatolni. A folyoiratban ezek alap esetben fekete-fehérben jelennek
meg, de szines fotdk és abrak kozlésére is van lehetdség.

A szerkeszt6ség fenntartja maganak a jogot arra,

- hogy mindazon kéziratokat, amelyek nem felelnek meg az el8bbiekben ismer-
tetett el6irasoknak, a szerz6(k)nek visszakuldje;

- tovabbaarrais, hogy szlikség esetén, a kéziratban, a szakmai mondanival6t nem
érintd, kisebb javitdsokat, médositasokat végezhessen el (pl. stilaris javitasok,
tablazat- vagy dbramodositas).

A kéziratbdl készllt utolsd, un. “térdelt” levonatot (proof - PDF fajl formatumban) a
nyomdaba kuldés elétt a szerz6knek elektronikusan megkuldjik. Kérjiuk a szerzé(k)
et, ezt az eredeti szoveggel (adatokkal stb.) egyeztessék, a sziikséges javitasokat
- kék szin( tollal, a szabvanyos korrektira jelekkel, az aktualis sorban, a lap jobb

vagy bal margéjan végezzék el, majd a javitott kéziratot szkennelve kuldjék el

a szerkesztéségbe.

- vagy PDF korrekturaval elektronikus uton jelezzék a hibakat, majd a javitasokat
tartalmazé fajlt e-mailben kuldjék el a szerkesztéségbe.

A levonatot, a bekulldéskor kapcsolattartoként megjel6lt szerzének kuildjik ki,
és kérjuk azt az e-mail kildésétdl szamitott harom napon belll elektronikusan
visszakuldeni.

Az eredeti kézirattdl eltérd javitast, csak kivételes esetekben tud a szerkesztéség
elfogadni.

Az elfogadott kéziratok a szerkesztéségbe érkezés datumanak feltlintetésével
jelennek meg.

A kapcsolattartoként megjelélt szerz8 cimére a megjelent folyoirat egy példanyat
dijmentesen elklildjik. Az esetleges tobblet példany igényt kérjik elére jelezni.
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1. melléklet: Szerzdi nyilatkozat

Nyilatkozat

Kézirat cime:

Szerzdk:

Levelezé szerz6:

Levelezé szerzé cime,
elérhetésége:

A fent nevezett kézirat kapcsan az aldbbi nyilatkozatot teszem:

1.

A kézirat az Allattenyésztés és Takarmanyozas folydirat kéziratok elkészitésére vonatkozo
Utmutatdja szerint kerllt 0sszedllitasra.

2. | A kézirat az Allattenyésztés és Takarmanyozas folyoirat formai és alaki kévetelményeinek
megfelel.

3. | A kézirat tartalmat valamennyi szerzé ismeri, azzal egyetért és hozzajarul a kézirat Allat-
tenyésztés as Takarmanyozas folydiratban torténé megjelenéséhez. A dolgozat
tartalméaért a szerzé(k) felel(nek).

4. | A szerzbk kéziratban megjeldlt sorrendjével minden szerzd egyet ért. A szerzék, illetve a
szerzOk sorrendje a bekuldést kdvetéen véglegesnek tekinthetd.

5. A kéziratban a forrasok felhasznalasa, idézése és kezelése a vonatkozé tudomanyetikai
szabalyok betartasa mellett tortént.

6. | Akéziratban lévé angol nyelv(i szévegrészek, cimek és labjegyzetek anyanyelvi ellenérzése
(proofreading) megtoértént.

7. Abban az esetben, ha a kézirat egy korabban kilféldén megjelent dolgozat médositott,
magyar nyelvi véltozata, az eredeti m( adatai (szerzék, cim, folyoirat, DOl azonositd
stb.) a kéziratban pontosan fel lettek tlntetve.

Kelt:

levelezé szerz6 alairasa
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2. melléklet: Utmutato a biralatok elkészitéséhez

Lektori vélemény

Azonosito:

Kézirat cime:

1. Tartalmaz-e a dolgozat Uj megallapitdsokat, vagy olyan szakmai ismereteket, amelyek a felséfo-
ku képesitésli agrarszakemberek szamara hasznosak, Uj informéacidkat nyudjtanak?

2. A kisérleti célkitlizés id6szerlisége és megfogalmazasa, a téma szakirodalmi attekintése meg-
felel6-e, a vonatkozo hazai szakirodalom feldolgozasra kerdlt-e?

3. Az alkalmazott kisérlettervezési és értékelési mddszerek korszerlisége (az in vivo és in vitro
kisérletek metodikaja, a biometriai értékelés szinvonala, a levont kdvetkeztetések megalapozott-
saga).

4, Tartalmaz-e a dolgozat vitainditd, vagy vitara okot adé megallapitasokat? (Amennyiben igen,
kérunk arra vonatkozé javaslatot, hogy szerkesztéségunk kit kérjen fel valaszadasra.)

5. A dolgozat nyelvezetének helyessége, kiilonds tekintettel arra a kdzds célunkra, miszerint
névelni kivanjuk a szakszer( és szép magyar fogalmazas (beszéd) iranti igényességet.

6. A dolgozat megfelel-e a vonatkoz6 formai - alaki eléirasoknak?

Biralata végén kérjuk, egyértelmden nyilatkozzon a kézirat megjelentetésével kapcsolatos
dontésérdl (az alabbiak kdzil egy megjeldlendd):

- elfogadja a kéziratot kozlésre valtoztatas nélkl

- elfogadja a kéziratot k6zlésre minimalis javitassal

- elfogadja kozlésre a dolgozatot annak alapos atdolgozasat kdvetéen

- a javitasok utan kéri vissza az atdolgozott kéziratot ismételt biralatra

- nem javasolja a cikk kozlését

Kelt:
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3. melléklet: Folyamatabra

Szerzé(k) Szerkesztéség

. Utmutaté a kéziratok E

Elkésziilt kézirat elkészitéséhez - -
t ftslzu_ ; efz|ra ; 1 - tartalmi és formai
—k“a ?T“ o8 olzmal <+——— kovetelmények :
ﬁve"e rr]enye | - mintadolgozat !
elenorzese : - nyilatkozat :
- nyilatkozat alairasa ' :
lz. ; s !
) Szerkesztéség ]
Bekiildés 3. : Technikai szerkeszté: : Szerkesztbizottsag
p—— — Dr. Bene Szabolcs ' tagjai
(e- ) : bene.szabolcs.albin@uni- :
H mate-hu !
i 14 i
Formai ellenérzés Vélemény
Kézirat visszakildése Technikai szerkeszté kérése (ha
formai javitas 5p. l Ba. szlkséges)
l 5b Tartalmi ellenérzés f v

i5b. Foszerkesztd  |oieemee ]
‘ Bekildés '——» Gszerkeszt6: . Vélemény,

Dr. Bene Szabolcs Javaslat a biralé
‘ Kézirat elutasitasa ‘ 4_‘—‘6b' l 6a.

személyére

Kézirat kikiildése

N : :
biraléknak ¢ ¢
: Fészerkeszto | t.Birale | | 2.Birats |
; : ‘ Vélemény | | Vélemény ‘
Biralatok attekintése .
Kézirat < Fészerkeszté * Bekuldés ‘
visszakiildése 8b. l 8c. 84
javitas a biralatok | =
e R e e
! : . ] vélemén
1. 4 ' Fészerkeszt6 ' i
10a. ! i l
Biralatok attekintése —
: Fészerkesztd by T Bekiildés ‘
15 10b. !
Biralatok alapjan : :
javitott kézirat l
l 12. ——— _._i_, | Szerkesztébizottsag
Bekiildés : Fészerkesztd tagjalnak"vellemenye
) (ha szukséges)

y

1
H
) ‘ Kézirat elfogadasa kozlésre
:
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