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A magyarorszagi angus allomanyok populacié genetikai
vizsgalata, éertékmeéro tulajdonsagaik elemzése

Examination of population genetic and genomic aspects of
different traits in Angus herds

MARTON Judit - SZABO Ferenc — ZSOLNAI Attila — ANTON Istvan

OSSZEFOGLALAS

A szerz6k célja a magyarorszagi angus szarvasmarha populacié genetikai szerkezetének és jel-
lemz8inek vizsgdlata volt. A Magyar Hereford Angus Galloway Tenyészték Egyesulete (MHAGTE)
adatbazisa alapjan 16 magyarorszagi angus torzstenyészetbél szarmazé 1369 egyed genetikai
paramétereit elemezték 12 mikroszatellit marker genotipizalasi eredményeinek felhasznalasaval.
A 12 vizsgalt I6kuszban megfigyelt allélszamok 11 és 18 koz6tt valtoztak. Az atlagos effektiv allélszam
Ne = 3,201, az atlagos varhat6 heterozigozitds He = 0,659, az atlagos megfigyelt heterozigozitas
Ho = 0,710. A 16 tOrzstenyészetet az elemzés alapjan 4 genetikailag kilénb6z8 csoportba soroltak.
A vizsgalt tulajdonsagokban rendelkezésre all6 termelési adatok: sziletési suly, elsé elléskori
életnap, a megsziletett borjak szama, a hasznos élettartam adatainak désszehasonlitasa a kapott
csoportok kdzott szignifikdns kildnbséget (p<0,05) mutatott. Az eredmények segithetik Uj tenyésztési
stratégiak kidolgozasat. A genomikai szelekcié hatékony alkalmazasaval javithatok a szaporaségi,
husmindségi és egyéb gazdasagi szempontbol fontos tulajdonsagok, amelyek el8segitik a termelés
fenntarthatésagat és ndvelik az agazat jovedelmez&ségét. A genetikai csoportok és tovabbi gazda-
sagilag fontos tulajdonsagok kozotti 6sszefliggések tovabbi vizsgalata hozzajarulhat a fajta hosszu
tavu genetikai diverzitdsanak megérzéséhez, valamint a gazdasagi teljesitmény tovabbi javitasahoz.
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SUMMARY

Objective: The aim of this study was to investigate the genetic structure and different traits of the
Angus cattle population in Hungary.

Methods: Genetic parameters of 1369 animals from 16 Angus herds were analysed using the
genotyping results of 12 microsatellite markers with the aid of PowerMarker, Genalex, GDA-NT2021,
and STRUCTURE software. Genotyping of DNA was performed using an automated genetic analyzer.
Based on pairwise identity by state values of animals, the Python networkx 2.3 library was used for
network analysis of the breed and to identify the central animals.

Results: The observed numbers of alleles on the 12 loci under investigation ranged from 11 to 18. The
average effective number of alleles was 3.201. The overall expected heterozygosity was 0.659 and
the observed heterozygosity was 0.710. Four groups were detected among the 16 Angus herds. The
breeders’ information validated the grouping results and facilitated the comparison of birth weight,
age at first calving, number of calves born and productive lifespan data between the four groups,
revealing significant differences. We identified the central animals/herd of the Angus population in
Hungary. The match of our group descriptions with the phenotypic data provided by the breeders
further underscores the value of cooperation between breeders and researchers.

Conclusions: Thus, that significant differences were found in the measured traits occurred among
the identified groups paves the way to further enhancement of breeding efficiency. The findings in
this study have the potential to aid the development of new breeding strategies and help breeders
keep the Angus populations in Hungary under genetic supervision.
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1. Bevezetés és irodalmi attekintés

Az angus az egyik legrégebbi - és valoszinlileg a legikonikusabb - husmarha-
fajta a vildgon, mely az Eszakkelet-skociai Aberdeenshire és Angus megyékbdl
szarmazik. Az elsd irasos utalast az Angusban talalhat6é szarvatlan hdsmarhara
1797-ben James Playfair tiszteletes tette a Bendochy plébania régi statisztikai
szamadasaban. A Watson tenyészetébdl szarmazd, az Angus Torzskdnyvbe elsé-
ként bejegyzett térzsalapité Old Grannie tehén 1824-1859 koz6tt 35 év 6 honapot
élt, 25 borjut ellett, melybdl 11 kerllt a térzskdnyvbe. 29 éves koraig fertilis volt.
(Macdonald és Sinclair, 1910).

A fajta torténetében fontos eseménynek szamitott 1862-ben a torzskdnyv elindita-
sa. 1879-ben Sir George Macpherson Grant |étrehozta a Szarvatlan Szarvasmarhak
Egyestuletét, amely a mai Aberdeen Angus Egyestlet el6dje, § hasznalta el6szor
az aberdeen angus nevet a fajtara (Macdonald és Sinclair, 1910).

A 19. szazadban a fajta gyorsan elterjedt az Egyesult Kiralysag egész terile-
tén, és mas orszagokban, mint példaul az Amerikai Egyesult Allamok, Argentina,
Ausztralia, Brazilia, Kanada, vagy Uruguay. A fenntarthat6 termeléshez sziikséges
kulcsfontossagu szaporasagi tulajdonsagai, kivalé husminésége, marvanyozott
husa, kdzepes testméretei miatt jelenleg az egyik legnépszer(ibb fajta vilagszer-
te. A regisztralt angus szarvasmarhak szama évrdl évre dinamikusan névekszik.
A British Cattle Movement Service (BCMS, 2023) adatai alapjan 2021-ben az angus
lett Nagy-Britannia legnépszer(ibb szarvasmarha fajtaja volt.

1862-ben Skoécidban az elsé kiadott torzskdnyvbe regisztraltak a fekete és a
vOrds egyedeket is. Ma is ezt a gyakorlatot alkalmazzak a vilag 6 hismarhatermeld
régidiban, az USA-t kivéve, ahol kulon fajtaként tartjak nyilvan a fekete és vords
egyedeket. 1954-ben alapitottdk meg a Red Angus Association of America sz6-
vetséget. Kuehn (2010) vizsgalata alapjan a fekete és a vords angus a genetikai
tavolsaguk alapjan szoros rokonfajtanak tekinthetdk, kdzottiik viszonylag Uj kelet(
genetikai eltérés tapasztalhato.

A melanocita-stimulalé hormon receptor kulcsfontossagu a szarvasmarhak
szinének meghatarozasaban. A gén dominans EP alléljanak egy polimorfizmusa
felelés a fekete szinért, mig a homozigéta e/e allatoknal egy kereteltolédasos
mutacié voros szint eredményez (Klungland és mtsai, 1995).

A kdzelmultban végzett kutatasok az egészségligyi problémak alacsonyabb
aranyat, kisebb elhullast, nagyobb testtdmeg-gyarapodast és révidebb hizlalasi
idé6t allapitottak meg az aberdeen angus esetében (Laudert, 2010). Wolfger és
mtsai (2016) a fekete és vords angus szarvasmarhak taplalkozasat tanulmanyoz-
va megdfigyelték, hogy a fekete egyedek takarmanyfelvétele nagyobb volt, mint
a vOroseké, ami nagyobb testsulygyarapodashoz vezetett. Korabbi kutatasok ra-
mutattak, hogy az aberdeen angus hismarhak esetében jobb a sulygyarapodas,
a takarmanyhasznositas és a hasitott test mindsége, mint a vords fajtatarsaiknal,
amit egy specialis melanokortin 1 receptor genotipussal hoztak ¢sszefliggés-
be (McLean és Schmutz, 2009). Kilenc husmarhafajta (magyar tarka, hereford,
aberdeen és vorés angus, lincoln red, limousin, charolais, blonde d’Aquitaine
és shaver) reprodukciods teljesitményét dsszehasonlitva Bene és mtsai (2013)
megéllapitotték, hogy az egy tehénre, valamint a 100 kg tehén élésulyra vetitett
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205-napos borju suly tekintetében a legjobb eredményt a vorés angus (143,9 kg,
23,9 kg/100kg) tehenek érték el.

Lozada-Soto és mtsai (2021) megvizsgaltak a genomikai szelekcié hatasait
az amerikai angus szarvasmarhak genetikai sokféleségére. A kutatok jelentés
beltenyésztési depresszié hatasait talaltak a gazdasagilag fontos ndévekedési
tulajdonsag esetében.

Karamfilov (2022) temperamentum vizsgalatanak eredményei arra utalnak, hogy
az angus tehenek 4 éves koruk utan kezelhetébbek, a betegségekkel szemben
ellendllébbak, stabilabb immunrendszerrel rendelkeznek, alacsonyabbak a keze-
Iési- és allategészségligyi koltségeik (Hine és mtsai, 2019).

Magyarorszagra el&szor kisérleti jelleggel, 1955-ben importaltak angliai angus
szaporitdbanyagot. Ennek célja kllénb6zd keresztezési programok kidolgozasa
volt (Horn és mtsai, 1959). Kés6bb az 1970-es évek elején importaltak a fajta vords
szinvaltozatabdl, mely allomany felszamolasra kerdlt. A jelenlegi térzsallomanyok
Osei 1980-ban 60 aberdeen angus vemhesiisz8 angliai importjaval és ugyanabban
az évben 300 amerikai vérds angus szaporitbanyag behozatalaval kerlltek be.
1994-ben kanadai vords angus embri6 és szaporitdanyag, valamint német véros
angus importtal Ujabb térzsalapitasok torténtek.

Az Magyar Hereford, Angus, Galloway Tenyészt8k Egyesllete (MHAGTE)
1998-ban alakult és azéta is folyamatosan végzi tenyésztési, térzskdnyvezési
tevékenységét, dolgozik a fajta kivalé genetikai tulajdonsagainak megérzésén, a
népszerUsitésén.

A marker asszisztalt szelekciét (MAS) a magyar kutaték 1996 6ta hasznaljak
molekularis eszkdzként a szarvasmarhatenyésztésben (Zsolnai és Fésiis, 1996).
A 2000-es években Magyarorszagon szamos vizsgélatot végeztek angus bikakon a
diacilglicerin-aciltranszferaz 1, a tiroglobulin és a leptin I6kuszok his marvanyoso-
dasara gyakorolt hatasanak vizsgalatara. A longissimus dorsi és a semitendinosus
izomzat zsirszazalék értékeit illetéen minden esetben szignifikans kilénbségeket
(p<0,05) figyeltek meg a genotipusok kdzott (Anton és mtsai, 2008, 2011).

A mikroszatellit markereket széles kdrben hasznaljak a populacidégenetikaban,
a konzervalasi genetikaban és a szarmazas azonositasaban (Amigues és mtsai,
2011; Sziics és mtsai, 2019; Bhargava és mtsai, 2010; Guichoux és mtsai, 2011).
Az elmult években szamos genetikai elemzést végeztek szarvasmarha populéci-
okban mikroszatellit markerek alapjan (Sztics és mtsai, 2019; Mahgoub és mtsai,
2013; Zsolnai és mtsai, 2014). A magyarorszagi angus szarvasmarha populacio
genetikai szerkezetének és jellemzéinek felépitésével kapcsolatban eddig még
nem készlltek vizsgalatok.

A jelen tanulmany és a tovabbi vizsgalatok lehetévé tennék, hogy a tenyészték
elegendé informacioval rendelkezzenek a fajta genetikai diverzitdsanak megdérzésé-
hez és védelméhez, valamint az MHAGTE a tenyésztési program ¢sszeallitdsahoz.

2. Anyag és modszer
A populaciégenetikai vizsgalatban 16 magyarorszagi allomanybdl szarmazé

1369 angus szarvasmarha mintait vizsgaltunk (7. tablazat). Az értékeléshez a
MHAGTE adatbazisat hasznaltuk.
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A genotipusok azonositasahoz 12 mikroszatellit markert vizsgaltunk: BM1824,
BM2113, ETH3, ETH10, ETH225, INRA023, TGLA122, MGTSM1G26, BGTSM1G26,
MGTSM1G26, MGTSM1G26, MGTSM1G28 az ABI 3500 Genetic Analyzer (Applied
Biosystems, Foster City, CA, USA) automatizalt eszkdz segitsegével.

A fent emlitett mikroszatellit markereket a Nemzetkozi Allatgenetikai Tarsasag
(ISAG) ajanlja szarmazasellenbrzési vizsgalatokhoz, az akkreditalt nemzetkdzi
laboratériumi eredmények 6sszehasonlithatosagahoz. A vérmintak gydjtése szer-
ves részét képezte a tenyésztdk altal rendszeresen végzett szarmazasellendrzési
vizsgalatoknak. A polimeraz lancreakciét (PCR) és a fragmentumhossz-meghata-
rozast a Sztics és mtsai (2019) altal is alkalmazott mddszer szerint végeztik, azzal
az eltéréssel, hogy a rutinszerd mintavétel minden esetben a farokt6bdl tortént.

1. tablazat:
A vizsgalt angus populaciok effektiv allélszamai (Ne) megfigyelt és varhato
heterozigozitasai (Ho, He), beltenyésztettségi egyiitthatoi (Fis)

Pop kéd (1) N (2) Ne (3) Ho (4) He (5) F.(6)
A 97 3,149 0,678 0,656 -0,031
B 24 3,239 0,809 0,671 -0,210
C 278 3,276 0,660 0,657 -0,004
D 46 3,356 0,668 0,684 0,023
E 132 3,588 0,742 0,711 -0,046
F 57 3,191 0,683 0,657 -0,044
G 29 3,253 0,695 0,671 -0,030
H 207 2,981 0,685 0,642 -0,068
| 95 3,337 0,739 0,689 -0,071
J 79 3,343 0,743 0,678 -0,100
K 213 3,614 0,746 0,708 -0,051
L 18 2,949 0,690 0,627 -0,095
M 20 2,569 0,600 0,531 -0,133
N 35 3,023 0,726 0,634 -0,140
0} 18 3,198 0,759 0,670 -0,135
P 21 3,152 0,738 0,656 -0,129
a 1369 3,201 0,710 0,659 -0,079

Pop kéd = vizsgalt allomany populacios kodja (1); N = allatok szama (2); Ne = effektiv allélszam
(3); Ho = megfigyelt heterozigozitas (4); He = varhaté heterozigozités (5); Fis = beltenyésztettségi
egyltthato (6)

Table 1: Population codes (Pop code), number of animals (N), effective number of alleles (Ne),
observed (Ho), and expected (He) heterozygosity values, and inbreeding coefficients (F,) of the
investigated herds

Pop code = Population code (1); N = number of animals (2); Ne = effective number of alleles (3);
Ho = observed heterozygosity values (4); He = expected heterozygosity values (5); F, = inbreeding
coefficients (6)
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Az MHAGTE adatbazisa alapjan 4082 tehén termelési adatait elemeztik.
A 16 magyarorszagi angus tenyészet esetében genetikailag meghatarozott négy
csoportot kildnitettlink el (Hubisz és mtsai, 2009; Evanno és mtsai, 2005; Earl és
von Holdt, 2012): kék (A-C-M), z8ld (B-D-E-G-H-I), piros (F-J-L-N-O-P) és sarga (K)

Az effektiv allélszam (Ne), a megfigyelt (Ho) és varhatd heterozigozitas (He), a
beltenyesztettsegi egyltthato (F) és a fékomponens analizis (PCA) kiszamitaséat
a GenAlEx (Peakall és mtsai, 2006) programmal végeztik. A dendrogrammot a
tavolsag alapu neighbour-joining médszerrel, a MEGA (Tamura és mtsai, 2021)
szoftverrel készitettik el.

Az IBS (Identity By State, hasonlésagi érték) értéket barmely két egyed kozott
a kovetkez8képpen szamitottuk ki:

IBS = M, . ]
Nm

(ahol: M, = azon markerek szama, amelyek két allelt osztanak; M, = azon
markerek szdma, amelyek egy allélt osztanak; N_ = a markerek szama)

A koztes centralitast python networkx 2.3 szoftverrel elemeztiik, a genetikai
hasonlésagi halét a networkx 2.3 és matplotlib 3.1.1 kdnyvtarak segitségével
jelenitettik meg és irtuk le. Egy adott éllat/csomépont kozotti kdztes centralitasa
= 2. 04(V)/0, (ahol ,v a csombpontok szama; o az s csomoponttdl induld
legrévidebb utak szama; t csoméponthoz és o stlv azon utaknak a szama, amelyek
athaladnak a v csoméponton).

Az egyedek genetikai halojanak jobb megjelenitéséhez az IBS értékek alapjan
és a kozotti koztes centralitds szempontjabol csdkkentettik a lathatd élek /kap-
csolatok/ IBS értékek és csomoépontok/allatok szamat.

3. Eredmények és értékelésiik

A vizsgalt 12 l6kuszban medfigyelt allélszamok 11 és 18 kdzbtt valtoztak. Az
atlagos effektiv allélszam Ne = 3,201 volt. A megfigyelt heterozigozitas Ho = 0,710,
a teljes varhato heterozigozitas He = 0,659 (lasd 1. tablazat).

A brit angus allomanyokban 12 vizsgalt mikroszatellittel a Ho = 0,428 (Machugh
és mtsai, 1994), mig 30 mikroszatellittel Ho = 0,61 (Wiener és mtsai, 2004) értéket
adott. 30 oroszorszagi angus szarvasmarha esetén 11 elemzett mikroszatellittel a
Ho = 0,665 volt (Alsalh és mtsai, 2021). Carruthers és mtsai (2011) munkajaban 164
kanadai angus és 22 mikroszatellit esetén a Ho = 0,63 értéket mutatott. Moreno-
Sierra és mtsai (2020) a régi és az Uj tipusu kolumbiai angus esetén Ho = 0,734
és Ho = 0,707 értékeket tapasztaltak. Montoya és mtsai (2010) vizsgalataban 10
vizsgalt mikroszatellittel 61 kolumbiai angus esetén a Ho = 0,6 volt.

A vizsgalt gazdasagokban a megfigyelt heterozigozitas Ho = 0,6 (M allomany) és
Ho = 0,809 (B allomany) koz6tt valtozott, ami hasonlé a fent kdzolt szakirodalom-
ban talalt értékekhez. Az E, |, J, K, O és P gazdasagok allomanyainak megfigyelt
heterozigozitas értékei meghaladtak a kolumbiai angus szarvasmarhak Ho értékét.

Az 6sszes allomanyban a D tenyészet kivételével a vartnal tdbb heterozigéta
allatot talaltunk. Hat populacio (B-J-M-N-O-P) beltenyésztettségi egyutthatoja F
< 0,1, a B populacio ertéke F_ < 0,2. Az allomanyok vizsgélatakor a B alloméany
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2. abra: A 16 angus allomany legvalészin(ibb klaszterszamanak (K) meghatarozasa AK meg-
kozelitéssel Structure InP(D) értékeken. A legmagasabb AK érték K = 4-nél van.
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Figure 2: Determination of the most probable cluster number (K) of 16 Angus herds using AK approach
on Structure InP(D) values. The highest AK value is at K = 4

rendelkezett a legmagasabb heterozigéta értékkel, a D allomanyban ennél kisebb
mértékU beltenyésztettséget allapitottunk meg.

A Structure szoftver alapjan a legvalészinlibb klaszterszam négy (2. abra).
K = 4 esetén a 16 magyarorszagi angus tenyészetbdl genetikailag meghatarozott
négy csoport a kdvetkezd: kék: B (A-C-M), zold: G (B-D-E-G-H-l), piros: R (F-J-L-
N-O-P), illetve sarga: Y (K) (3. dbra).

3. dbra: Az allomanyok szerkezeti abrazolasa A-t6l P-ig K= 4-nél

=t t t t +—+ t t t H—H—+—++

A B (G D E F G H | J K L,M,N,0,P

Az allatokat fliiggdleges vonalak, a beazonositott csoportok aranyait kiilénb6z8 szinek abrazoljak.
Azok az &lloméanyok, ahol a kék szin dominal: ACM. A vords nagy részét az F-J-L-N-O-P populaciok
adjak. A zold szint: a B-D-E-G-H-I hatarozza meg. Sarga tulreprezentaltsaga a K allomanyban. (1)

Figure 3: Structure plot of the herds from A to P at K= 4

Animals are represented by vertical lines, and their ratios from the identified groups are represented
by different colors. Herds where the blue color is dominant, are A-C-M. The high portion of red is given
by populations F-J-L-N-O-P, and prevailing green defines B-D-E-G-H-I. Yellow overrepresentation
is found in herd K. (1)
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4. ébra: A fékomponens analizis eredménye

RE
*F 4oL
¢ P
o~
x] oD
< *M *A @
® G
@ E o K
¢ C @® H
¢ B
Axis 1

Figure 4. PCoA of the breeds, where axis 1 and 2 describe 33.68 and 17.88% of the total variance

Genalex 6.5 szoftverrel végzett f{6komponens elemzés (PCA) alapjan a 6
koordinatadiagramokon (4. abra), ahol az els@ és a masodik tengely a variancia
33,68%-4t, illetve 17,88%-at teszi ki, az A-C-M és F-J-L-N-O-P alloméanyokat a 3.
abran megfigyeltek szerint csoportositottuk. Az elsd tengely kildnbézik a kék és
z6ld csoportoktdl, mig a masodik elvalasztja a pirosat a kéktdl, és a pirosat a z6ld
jelzésl gazdasagoktol.

Az allomanyok csoportositasat harom eltéré modszerrel hataroztuk meg.
A STRUCTURE szoftver négy genetikailag elkilénlé csoportot azonositott; ezek
kozUl kett6t, az A-C-M-et és az F-J-L-N-O-P-t a fékomponens analizis is megerdsi-
tette. A filogenetikai fa is alatdmasztotta az A-C-M csoport [étezését 50-nél nagyobb
bootstrap értékekkel.

A dendrogram (5. abra ) - Nei-féle genetikai tavolsaga alapjan - ugyanarra az agra
helyezte az A-C-M csoportot, 50-nél nagyobb bootstrap értékekkel. ASTRUCTURE
szoftver és a f6koordinata-elemzések PCo segitségével azonositott F-J-L-N-O-P
csoportbdl a J-L-O-P-ot is azonositottuk.

Az az IBS érték, amelynél a halézat egybefliggé maradt 0,624 volt. A kapcso-
latok erdsségét (vagy az élek sulyat) a parok IBS (élek) értéke hatarozza meg.
A legmagasabb kdztes centralitas értékkel rendelkezd négy egyed - melyeket a 6.
abran a legnagyobb kék kdrdk abrazolnak - olyan genetikai részleteket hordoznak,
amelyek kilénb6zé részhalmazai mas egyedekben is megtalalhatéak. A koztes
centralitas értékeik 0,488, 0,375, 0,251 és 0,194 voltak. Az angus tenyészetekben
vizsgalt allatok meghatarozé kézponti egyedei az A allomanybdl szarmaztak. Ok
rendelkeztek a legmagasabb koztes centralitas értékekkel a vizsgalt egyedek
kozott és a legmagasabb genetikai hasonldésagot mutattdk mas allatokkal és egy-
massal is. Az A populacié egyedei genetikai hatteriikben a legnagyobb mértékben
hasonlitottak egymasra.

Az A allomany és a magyar merindi juhok (Zsolnai és mtsai, 2023) esetében
ugyanazokkal a modszerekkel kapott halézati mintazatok dsszehasonlitasakor
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5. abra: A 16 angus populacio UPGMA modszerrel kapott dendrogramja

M
—
55 C

3 -— A
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2

A szamok a bootstrap értékeket jelzik. Az A, C és M allomany ugyanazon az agon talalhato, 50-nél
nagyobb bootstrap értékkel. Az azonositott F-J-L-N-O-P csoportok kdzll a J, L, O és P dllomanyokat
is csoportositottak. (1)

Figure 5: Neighbor-joining tree of herds from A to P

Numbers indicate the bootstrap values. The A, C, and M herds are on the same branch, with bootstrap
values higher than 50. Among the STRUCTURE identified F-J-L-N-O-P group J, L, O, and P herds
were also grouped together. (1)

megfigyelhetd volt a killés kerékhez hasonld struktira megjelenése. Az angus
husmarhak és a merinoi juhok hasonlé genetikai halézati mintazatanak oka az, hogy
mindkett&t kereskedelmi célbdl tartjak, igy a termelési tulajdonsagokra vonatkozo
paraméterek elsédlegesek. Az ilyen killés kerék-szerl mintazatok jellemzdek le-
hetnek a nagylzemi fajtakra, és nem feltétlenll azokra a fajtékra, ahol a genetikai
sokféleség fenntartasa kiemelt fontossagu. Ez a feltételezés tovabbi vizsgalatokat
igényel, amelyek tulmutatnak a jelenlegi tanulmany keretein.

A genetikai elemzéseket vakon, az allatok fenotipusos megjelenésének és
teljesitményadatainak ismerete nélkil végeztiik. Az MHAGTE egyuttmikoddésével
megvizsgaltuk a tanulmanyozott allomanyok rendelkezésre allé termelési - és
teljesitmény adatait. A genetikai csoportok meghatarozott termelési- és teljesit-
mény adatainak vizsgalata, a klaszter analizissel kapott genetikai csoportok kozott
Osszefliggést taldltunk. Az A-C-M allomanyokban modern nagytest(i kanadai és
amerikai vonalakbdl szarmazé angus bikakat és szaporitéanyagot részesitettek
elényben a termékenyitéshez. A alapit6 térzsallomany egyedei tdbbnyire voros
szinl valtozatok (tdbb mint 95%), nagy testmérettel. Az M allomany a C tenyé-
szetbdl szarmazo tenyészbikakkal termékenyitett. Az F-J-L-N-O-P allomanyok
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tébbnyire brit tipusi hagyomanyos angus vords szinvaltozatl egyedei. A ter-
mékenyité bikdk az A, C és D allomanyokbdl szarmazé jellemzéen vords angus
tenyészbikak. Az N allomany térzsalapitoi az A és P allomanyokbdl szarmaznak,
az O allomany egyedei az N és P térzs leszarmazottjai. A P torzsalapité tehenei
német vorods angus ésodket tartalmaznak. A vizsgalt B-D-E-G-H-I csoportok Gsei
hagyomanyos brit tipusu jellemzéen fekete szinl aberdeen angus szarvasmarhak.
A termékenyit6é bikak altaldaban a D allomanybdl kerliltek ki, angliai aberdeen
angus importbdl indult a fekete angus allomany. A vords angus térzset blonde
d’Aquitane allomany fajtaatalakitd keresztezésével alakitottak ki. A negyedik
csoport egy populacioét tartalmaz, a K-t, amely limousin cseppvért is tartalmazott
az allomany 8seinek 20%-aban.

Mivel a genetikai kildnbségek az allatok eltérd tipusaival magyarazhaték,
fontosnak tartottuk 6sszehasonlitani a szlletési sulyt, az elsé ellési életkort, a szi-
letett borjak szamat, valamint a hasznos élettartamot a kialakult csoportok kozott.

6. abra: Az angus egyedek haloézati abrazolasa a paronkeénti ISB értékek alapjan

A 0,624 feletti IBS értékek az abran lathatdéak. A csomoépontok(egyedek)/kordk az A allomanybol
szarmazo allatok, a kapcsolatok/élek pedig a csomdpontok kozoétti paronkénti IBS értékek. A cso-
moépontok/allatok atmérdje aranyos a kdztes centralitassal. (1)

Figure 6. Genetic net based on identical by state values (IBS)
IBS values above 0.624 are presented in the figure. Nodes/circles are the animals from herd A, and

connections/edges are the pair wise IBS values between the nodes. The diameter of the nodes/
animals is proportional to their betweenness centrality. (1)
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A Kruskal-Wallis teszt alapjan a mikroszatellit adatokkal meghatarozott genetikai
csoportok kozott szignifikans eltérések mutatkoztak a szlletési suly, az elsé ellési
életkor és a hasznos élettartam tekintetében. A Dunnett T3 teszt a csoportparok
kozott szignifikans kildnbségeket igazolt (p<0,05) (2. tablazat).

Bailey és Mears (1990) vizsgalataban a kanadai angus borjak atlagos szlletési
sulya 34 kg volt, és pozitiv korrelaciét mutatott a valasztas utani napi sulygyarapo-
dassal. A brit (angus és hereford) apaktél szarmazo borjak sulya (40,5 kg) nagyobb
volt, mint a norvég voros, svéd vords-fehér és friz apaktol szarmazé borjaké. Casas
és mtsai (2012) munkajaban az apai fajta hatasa a szlletési suly tekintetében
szignifikans (p<0,001) volt. Nikolov és mtsai (2020) vizsgélata alapjan az angus
Usz6k atlagos szlletési sulya 31,6 kg volt Bulgaridban. Uj-Zélandon az angus és
hereford bikék szaporitéanyagaival termékenyitett tejhasznl tehenektdl szarmazoé
borjak atlagosan 36,8 kg szliletési sullyal rendelkeztek (Coleman és mtsai, 2021).
A jelen tanulmanyban kapott szlletési sulyok alacsonyabbak a szakirodalomban
k6zolt adatokhoz képest.

2. tablazat:

A sziiletési suly (kg), az elsé ellési életkor (nap), a megsziiletett borjak szama (egyed) és a
hasznos élettartam (nap) atlagértékeinek és + standard hibainak megoszlasa a klasztere-
zéssel azonositott négy csoport k6zétt (ACM, FILNOP, BDEGHI és K)

Vizsgalt tulajdonsag (1) A-C-M F-J-L-N-O-P B-D-E-G-H-I K
szlletési suly (kg) (2) 25,92+27 29,3°+5,3 27,2°+4.4 27,6°°+59
elsé ellési életkor (nap) (3) 8692206 829°+156 891°+£226 9452b¢+320
megszUletett borjak szama (4) 4,82+3,6 5,9°+3,5 6,3°+3,6 8,4°+41
hasznos élettartam (ezer nap) (5) 2,0e+1,5 2,22+1,7 2,69+1,5 3,6°+1,8

Az azonos sorban évé kilonb6zd nagybetds - a, b, ¢, d, e - tlagok szignifikdnsan eltérnek egymastél p<0,05-nél (6)

Table 2: Distribution of mean values of birth weight (kg), age at first calving (day), number of calves
born (head) and productive lifespan (day) and their + standard errors among the four groups (A-C-M,
F-J-L-N-O-P, B-D-E-G-H-I, and K) identified by Structure-clustering

examined trait (1); birth weight (2); age at first calving (day) (3); number of calves born (4); productive
lifespan (1000 day) (5); means with different capital letters in the same row - a, b, ¢, d, e - are
significantly different from each other at p<0.05 (6)

Az USA-ban a legtdbb hushasznu vemhes Usz6 (példaul angus, hereford,
charolais) esetében az elsé ellés 22-24 honapos korban varhaté (Morris, 1980;
Nunez-Dominguez és mtsai, 1991).

Brzakova és mtsai (2020) kutatasukban a cseh hismarha populacidéban az elsd
ellési életkor és az elsd ellési utani borjazasi id6kdz genetikai paramétereinek
becslésekor alacsony vagy kbzepes 6rokl6dhetéségi értéket tapasztaltak. Az
angus UszOk elsé ellési életkora atlagosan 756,1 nap volt. Dakay és mtsai (2006)
tanulmanyai alapjan az angus Uszdk elsé ellési életkora atlagosan 2,76 év (1007
nap), mig a hasznos élettartamuk 8,28 év (3022 nap) volt. A késébbi vizsgalatok
soran a magyarorszagi angus tehenek termelési élettartamat 8,14 re (2971 nap)
becsllték (Szabd és Dakay, 2008). Ez az intervallum kissé révidebb a jelen tanul-
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manyban szerepl§ K csoport hasznos élettartamahoz viszonyitva, de meghaladija
a masik harom csoport eredményeit.

4. Kovetkeztetések javaslatok

Tekintettel arra, hogy kordbban a magyarorszagi angus allomanyok genetikai
szerkezetére vonatkozbéan nem készlltek vizsgalatok, a kapott eredményeket az
MHAGTE beépitheti a fajta genetikai sokféleségének védelmét és megbrzését célzo,
folyamatban 1évé és jovébeni tenyésztési programjaba. Az azonositott csoportok
kdzotti, a vizsgalt értékmérd tulajdonsagokban mutatkozé kiilbnbségek azonositasa
megnyithatja az utat egy jév6ébeli genomi szelekcié célzott és hatékony felhasz-
nalasahoz. Példaul az A-C-M allomanyok a szlletési suly, az elsé ellési életkor és
a hasznos élettartam tulajdonsagokban jelent8s javitasra szorulnak.
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