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1. BEVEZETES ES CELKITUZESEK

A tej és tejtermékek OsidOk oOta igen fontos szerepet jatszanak a human taplalkozasban. A fejlett orszagok-
ban a lakossag osszfehérje-sziikségletének mintegy 30%-at a tej és tejtermékek biztositjak. Jollehet, a taplalkozas-
ban betdltott kulcsszerepének és gazdasagi jelentéségének koszonhetden a tej egyike a legtobbet vizsgalt és mara
mar legjobban ismert tdpanyagoknak, a kutatok érdekldédése tovabbra sem csdkken. Klasszikus nemesitési modsze-
rekkel sikeriilt jelentds mértékben novelni a termelt tej mennyiségét, azonban ezzel egyiitt jelentds kiilonbségek
alakultak ki az egyes szarvasmarha fajtak tejosszetételében is, ami nem mindig jelentett elényds valtozast a tej to-
vabbi feldolgozhatdsaga, technoldgiai tulajdonsagai szempontjabol. A molekularis biologia legijabb eredményei, a
transzgenikus allatok eldallitdsanak lehetdsége a tejosszetétel iranyitott, elére megtervezhetd megvaltoztatasdnak
soha nem sejtett tavlatait nyitottak meg. A rekombinans DNS technologia tette lehet6vé szamos emlds gén, kozottiik
a tejfehérjéket kodolod gének azonositasat, izolalasat, és szerkezetének meghatarozasat. Az izolalt gének sejtvona-
lakba vagy laboratoriumi allatokba torténd bejuttatasa a gének hatasanak tanulmanyozasara is alkalmas. Lehet6ség
nyilik arra, hogy kiilonb6z6 tejfehérje géneket vigyiink be haszonallatok genomjaba, megvaltoztatva ezzel a termelt
tej Osszetételét, hogy igy megndvekedett tapértékii és/vagy technologiai értéki tejet allitsunk eld.

Bar a tej mindségének javitasara igencsak igéretes modszernek tlinik a génatiiltetés, a hagyomanyos te-
nyésztési eljarasok, melyek hatékonysagat a géntechnologia modszerei jelentdsen megnovelték, a meglévd popula-
ciok genetikai variabilitdsanak és valtozatossaganak felhasznalasa révén tovabbra is hasznos alternativat jelentenek.
A tenyésztok szamara érdekes genotipusok ma mar szinte a sziiletéssel egyidében meghatarozhatok, nem kell kivar-
ni, amig az allatok ill. utédaik elérik az életteljesitmény elbiralasahoz sziikséges kort. Sét, a tejfehérjék esetében
nemcsak a tejet termeld tehenek, hanem a bikak kozvetlen tipizalasa is lehetové valik, igy az allatok sokkal korab-
ban és nagyobb hatékonysaggal vonhatok be a tenyésztésbe, ill. kiillonb6zo genetikai programokba.

A hazai tejel6 szarvasmarha allomany mindségi javitasahoz, ill. az alacsony létszamu, génrezervként jelen-
tds szerepet jatszo magyar sziirke allomany genetikai valtozatossaganak megérzéséhez elengedhetetlen a meglévd
populaciok génallomanyanak felmérése és az ezen alapul6 szelekcio kidolgozasa.

Munkam célja egyrészt a legfontosabb hazai szarvasmarha fajtak ill. Allomanyok tejfehérje genetikai dssze-
tételének meghatarozasa, a jellemz6 ogy-, B-, k-kazein és PB-laktoglobulin genetikai variansok genotipus- és
allélgyakorisag megoszlasanak meghatarozasa, masrészt pedig az egyes genotipusok és a termelési tulajdonsagok, a
tejosszetétel, valamint egyes reproduktiv tulajdonsagok kozotti osszefiiggések vizsgalata.

Bar a genetikai faktorok mellett kiillonb6z6 kdrnyezeti tényezok (pl. évszak, laktacid szakasza, laktaciod
szama, takarmanyozas ¢és a togy egészségi allapota) is jelentésen befolyasoljak a termelt tej mennyiségét és osszeté-
telét, valamint a reprodukcios tulajdonsagokat, dolgozatom célkitlizései kozott ezen kdrnyezeti tényezok vizsgalata
nem szerepel.
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2. IRODALMI ATTEKINTES

2.1. A fobb tejfehérjék és tulajdonsagaik

A tehéntej atlagosan 3 - 3,5% fehérjét tartalmaz. A benne megtalalhato tobb szaz fehérje koziil csak néhany
az, amely tejspecifikus és mennyiségi szempontbdl is jelentds. 8 - 12%-uk a vérrendszerbdl szarmazik és az érfalon
atszlirddve jut a tejbe. Ilyen tipikus vérfehérje példaul a szérum albumin és az IgG. A fehérjék egy igen kis hanyada
részben a tejmirigy sejtjeinek membranjabol szarmazik (ezek alkotjak a zsirgdmbdcskék burkat), részben pedig a
belsé mukozus membranokbdl szekretalodnak, mint példaul az IgA, lizozim, laktoferrin €s a laktoperoxidaz. A
tejfehérjék mintegy 90%-at, a tejmirigy alveolaris sejtjeiben termelddd hat fehérje alkotja, melyek két fo csoportba
sorolhatok: kazeinek (os;-CN, as,-CN, B-CN, k-CN) és savofehérjék (a-laktalbumin, B-laktoglobulin).

2-1. tablazat: A tehéntej f6bb fehérjéi és néhany tulajdonsaguk

Fehérje Relativ Aminosavak Koncent- Allélok™
molekula- szama / racio’”
tiimeg”] molekula’”/ (€]
Kazeinek (CN)
ag-CN 23.6 x 10° 199 100  A,B,C,D,(E),FF GgHM HtI
as-CN 252x10° 207 2,6 A, (B,C),D
B-CN 23.9x 10° 209 9,3 Al A% A% B, C, (D), E,F /¥
k-CN 19.0x 10° 169 33 A,B,C,E, F7¥ GPB HP
1305
Savéfehérjék
a-laktalbumin 14.1x10° 123 1,2 A, B, (C)
B-laktoglobulin ~ 18.3 x 10° 162 3,2 A,B,C,D, (E,F,G),H W, 11

MEigel és mtsai, 1984. /A zardjelben szerepld variansokat eurdpai szarvasmarha fajtikban eddig még nem észlelték. */Erhardt, 1993. 'Mariani
és misai, 1996. ' Mahé és misai, 1999. (“Visser és mtsai, 1995. 78 Tkonen és mtsai, 1996. M’Prinzenberg és mtsai, 1996. ”’Prinzenberg és
Erhardt, 1998. " Godovac-Zimmermann és mtsai, 1996.

A tejfehérjek heterogenitasat tovabb fokozza az igynevezett genetikai variansok (allélok) 1étezése, vagyis az a tény,
hogy a kazeinek csaladjaba tartozd o;-, asy-, B- és k-CN, valamint a savofehérjék koziil az a-LA és a B-LG geneti-
kai polimorfizmust mutat. A tejfehérjék genetikai polimorfizmusat a fehérjelancban bekdvetkezett aminosavcsere
vagy néhany aminosav kiesése okozza, amely az adott fehérjét kodold6 DNS szakaszban (gén) az evolucié soran
bekovetkezett pontmutaciora, ritkabban deléciora vezethetd vissza. Mivel a kiilonb6zo tejfehérje allélok 6roklodését
a mendeli szabalyoknak megfeleléen kodominans, autoszomalis gének iranyitjak [Piez, 1961], a fenotipusbol koz-
vetleniil a genotipusra lehet kdvetkeztetni. A kdzonséges szarvasmarhaban (Bos taurus) leggyakrabban el6forduld
tejfehérje allélok kozotti biokémiai kiilonbségeket és filogenetikai Osszefiiggéseket [Grosclaude, 1988; Godovac-
Zimmermann és mtsai, 1990; Mercier és mtsai, 1991] a 2-1. dbraban foglaltam 0ssze.

2.1.1. Kazeinek

A tejfehérjék 76 - 86%-at a kazeinek alkotjak [Swaisgood, 1992]. A tejbdl ultracentrifugalassal (50000 g)
nativ kazein, sav hatasara (pH 4,6) savas kazein, oltéenzim hozzdadasara pedig oltos kazein alakjaban kiilonithetd
el, illetve csaphato ki. Elektroforézissel négy komponensre, og - oiso-, B- €s k-CN-re valaszthato szét. Az egyes
komponensek aranya allatfajonként eltérd. A tehéntej esetében ez az arany 45, 7, 33 és 15%. A tejben normalis
koriilmények kozott uralkodd kalcium-koncentracié és homérséklet mellett az Gn. kalciumérzékeny kazeinek, az
as1-, 0Lso- €s B-CN nem oldddnak. A k-CN stabilizal6 hatdsanak koszonhetden a tejben kolloid szuszpenziot képezo,
15 - 600 nm atmérdjii molekula aggregatumokat, un. micellakat alkotnak [Hill és Wake, 1969; Walstra, 1979, 1990]
(2-2. abra).
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Arg'"’ > Gl
o-LA B £ > . A

Gly*/ Ala'"*— Asp/Val

> A
GIn* — Hi
B-LG B 2 > C
Glu®/Glu'”® - GIn/Gly D
delécio "2
Gly'”? - Glu > A
4 CN C - | Al® > Ther >
o Gn” >Llys | E -
Glu*/Ala*"/Thr"** — Gly/Thr/Ile c
asCN A —  delécio 38
> D
Ser'”? — Arg B
Pro®” — His g >
B-CN A —| His% . Gln | GlW¥7/SerP® — Lys/Ser= C
- A
148/ Thr'36 —ArgAspb 5 His/Asn »
Asp °/Thr" — Ala/lle . B C
k-CNA — 155
Ser>” — Gly .- E

&) A deléci6 pontos helye nem ismert. Az 50 - 58, 51 - 59 vagy 52 - 60-as aminosavak estek ki.

2-1. abra: A legfontosabb tejfehérje allélok kozotti biokémiai kiilonbségek és filogenetikai &sszefliggések
[Grosclaude, 1988; Godovac-Zimmermann és mtsai, 1990; Mercier és mtsai, 1991].

Q szubmicella

“A"  x-CN oldallancok

—_— kalcium-foszfat

2-2. abra: A kazein micella szerkezeti modellje [ Walstra és Jenness, 1984; Walstra, 1990].
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A micelldk kisebb alegységekbdl, un. szubmicelldkbol épiilnek fel, melyeket kétértékii fémionok (Ca*" és Mg®")
kapcsolnak 0Ossze. A micellak felszinét k-CN molekuldk stabilizaljadk. A kazeinek aminosavlancukban
klaszterszertien elrendez6dott foszforilalt aminosavak (féleg szerin, néha treonin) segitségével igen erdsen képesek
megkotni a kétértékli fémionokat, féleg a kalciumot. Fontos bioldgiai funkcidjuk az 0jsziilott allatok fehérjesziik-
ségletének fedezése mellett a kalcium, magnézium és foszfat ionok szallitasa, melyek nélkiilozhetetlenek pl. a csont-
rendszer kialakulasa és fejlédése soran.

2.1.1.1. og;-kazein

Az ag;-CN egy 199 aminosavbol allé fehérjelanc. Relativ molekula-tomege 23,6 kD. Elsédleges szerkeze-
tét az M2-1. dbra mutatja (Id. fiiggelék). 8 allélja ismert: 4, B, C [Thompson és mtsai, 1962; Grosclaude és mtsai,
1970, 1972], D [Grosclaude és mtsai, 1966; Mercier és mtsai, 1971], E [Grosclaude és mtsai, 1976b], F [Erhardt,
1993, Prinzenberg és mtsai, 1998), G [Rando és mtsai, 1992, Mariani és mtsai, 1996] és H [Mahé és mtsai, 1999]
(2-2. tablazat). Ezek koziil eurdpai szarvasmarha fajtdkban legnagyobb gyakorisaggal a B és C allél fordul eld.

2-2. tablazat: Az as;-CN fehérjelancaban bekovetkezett, eddig ismert aminosavceserék (a B alléltol valo eltérés).

Allél Aminosav

14-26 53 59 66 192
A delécio
B Ala Gln SerP Glu
C Gly
D ThrP
E Lys Gly
F Leu
H delécio (51-58)

A 2-2. tdblazatban nem szerepld G allél csak DNS szinten kiilonboztetheté meg a B alléltol. Az utolsd, nem
kodold 19. exonban az 58. és 59. nukleotidok koz¢é egy 371 bazispar hosszusag DNS szakasz épiilt be. Az errdl
atir6dd mRNS-ek csokkent stabilitdsa miatt a termelddd fehérje mennyisége a B allélhoz képest kevesebb, mint a
felére csokken [Rando és mtsai, 1998].

A tobbi kazeinhez hasonloan a hidrofob és toltéssel rendelkezé aminosavak nem egyenletesen oszlanak el a
fehérjelancon. Harom hidrofob régio kiilonithetd el az 1-44, 90-113 és 132-199 aminosav poziciokban.

2.1.1.2. ogy-kazein

Az as-CN 207 aminosavbdl all6 fehérje. Relativ molekulatdmege 25,2 kD. Elsddleges szerkezete az M2-
2. abran lathato (1d. fiiggelék). Aminosavsorrendjét eloszor Brignon és mtsai [1977] hataroztak meg. Mind az els6d-
leges szerkezet, mind a cDNS szekvencia [Stewart és mtsai, 1987] arra enged kovetkeztetni, hogy maga a fehérje
génduplikacio eredményeként jott 1étre. Az 6sszes kazein koziil az o, a leghidrofilebb. A molekulan harom hidrofil
(8-12, 56-63, 129-133) és csupan két viszonylag hidrofob régio talalhato (90-120, 160-207).

Négy allélja ismert: agy-CN A4 [Brignon és mtsai, 1977], B [Chianese és mtsai, 1988], C [Mahé és mtsal,
1982] és D [Grosclaude és mtsai, 1979]. A B és C allél eddigi ismereteink szerint nyugati szarvasmarha fajtakban
nem fordul eld. A C allél a jakra jellemz0, és a 47-es pozicidoban alanin helyett (4 varians) egy tirozin talalhat6. A B
allélt egy podoliai fajtaban irtdk le, pontos aminosav-sorrendje azonban eddig nem ismert. Az ag,-CN D allél pedig
delécioval jott 1étre, az evollicio soran 9 aminosav esett ki az 50-58, 5 59 vagy 52-60-as poziciobol.

2.1.1.3. B-kazein

A B-CN aminosavlanca 209 aminosavbol épiil fel. Relativ molekulatomege 23,9 kD. Els6dleges szerkezetét
fehérjeszekvenalassal [Brignon és mtsai, 1971; Grosclaude és mtsai, 1972, 1973, 1974a,b; Ribadeau-Dumas és
mtsai, 1972; Carles és mtsai, 1988; Prinzenberg és mtsai, 1996; Visser és mtsai, 1995], illetve a cDNS szekvencia
meghatarozasaval [Jimenez-Flores és mtsai, 1987; Stewart és mtsai, 1987] allapitottak meg (M2-3. abra, 1d. fligge-
1¢k). A molekula altalaban 6t foszforilalt szerint tartalmaz. Nyolc allélja ismert (2-3. tablazat): 4’, 4°, 4°, B, C, D, E
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és F [Aschaffenburg, 1961, 1966; Aschaffenburg és mtsai, 1968; Peterson és Kopfler, 1966; Voglino, 1972; Visser
és mtsai, 1995].

A molekula amfoter jellegli, két doménre kiiloniil. A fehérjelanc C-terminalis felének elsé kétharmad része
apolaros, er6sen hidrofob jellegii, az N-terminalis rész pedig er0sen polaros [Bonsing és Mackinlay, 1987].

2-3. tablazat: A B-CN fehérjelancaban bekovetkezett, eddig ismert aminosaveserék (az A° alléltol valo eltérés).

Allél Aminosav
18 35 36 37 67 106 122 152
A His
A’ SerP SerP Glu Glu Pro His Ser Pro
A° Gln
B His Arg
C Ser Lys His
D Lys
E Lys
F His Leu

2-4. tablazat: A k-CN fehérjelancaban bekovetkezett, eddig ismert aminosavcserék (az A4 alléltol valo eltérés).

Allél Aminosav
10 81 97 104 135 136 148 155
A Arg Asn Arg Ser Thr Thr Asp Ser
B Ile Ala Ala
C Asp His Ile Ala Ala
E Gly
F His
G Cys
H Ile
I* Ala
J Ile Ala Ala Arg

*kizarolag Bos indicus vérhanyaddal rendelkez6 allatokban fordul elé

2.1.1.4. «-kazein

A k-CN 169 aminosavbol allo foszfoglikoprotein. Relativ molekulatomege 19,0 kD. Els6dleges szerkezetét
(M2-4. abra, 1d. fiiggelék) részben fehérjeszekvenalassal [Jollés és mtsai, 1970, 1972; Brignon és mtsai, 1972;
Mercier és mtsai, 1972; 1973], részben a cDNS [Stewart és mtsai, 1984] és a genomialis DNS [Alexander és mtsai,
1988; Prinzenberg és mtsai, 1996] szekvenalasaval hataroztak meg. Két gyakori 4, B [Neelin, 1964] és hét ritka
alléljat irtak le: C [DiStasio és Merlin, 1979; Miranda és mtsai, 1999], E [Erhardt, 1989; Miranda és mtsai, 1999],
F [Ikonen és mtsai, 1996] G [Erhardt, 1996] H [Mitra és mtsai, 1998, Prinzenberg és mtsai, 1999], I [Prinzenberg
és mtsai, 1999] és J [Mahé és mtsai, 1999]. A kiilonboz6 variansok aminosaveseréi a 10, 81, 97, 104, 135, 136, 148
és 155-0s poziciokat érintik (2-4. tablazat). A kiilonb6z6 fehérje szinten is észlelhetd allélok mellett felfedeztek egy
csak DNS szinten kimutathat6 polimorfizmust is [Prinzenberg és Erhardt, 1999]: az A, allél esetében a 150-es pozi-
ciéban 1évd prolin kodonjanak (CCA) harmadik nukleotidjaban egy A—G csere tortént, de mivel mind a CCA,
mind a CCG kodon prolint kddol, a fehérjelancban nem jon l1étre aminosavcsere.

Mind az elsddleges szerkezet, mind a DNS szekvencia arra utal, hogy a k-CN nem a tobbi kazeinnel, ha-
nem inkabb a y-fibrinogénnel mutat rokonsagot [Jollés és mtsai, 1986; Bonsing és MacKinlay, 1987]. A tobbi kaze-
intdl eltéréen szénhidratban gazdag glikopolipeptid részt tartalmaz (124-155. pozicid), amely galaktozbol,
galaktozaminbol és szialinsavbol épiil fel. Mivel aminosavlancaban csupan egyetlen foszforilalt szerint tartalmaz,
nem koti olyan mértékben a kalcium-ionokat mint a tobbi, kalciumérzékeny kazein. Ennek kovetkeztében fizikai
paramétereit, igy az oldékonysagat sem befolyasolja a kalcium jelenléte (kalciumstabil). A k-CN molekula amfoter
jellegli, egy N-terminalis hidrofob és egy C-terminalis polaros doménnel. Fontos szerepet jatszik a tejalvadasban.

105

Az oltoenzim éltal katalizalt hidrolizis sordn a Phe'® - Met'% aminosavak kozotti peptidkotés felhasad. A keletkezd
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para-k-kazein 105 aminosavat tartalmaz, és a nagy szénhidrattartalma, 64 aminosavbdl allé Un. glikomakropeptid
rész lehasadasa kovetkeztében mar nem rendelkezik stabilizaloé védokolloid hatéassal, igy nem képes tobbé oldatban
tartani, stabilizalni a kazein micelldkat. A hidrofil glikomakropeptid lehasadasa kovetkeztében a micellak feliileté-
nek hidrofob jellege novekszik, ez a micellak aggregalodasahoz, a tej megalvadasdhoz vezet, melynek soran a mi-
cellalancok siiri halozatta rendezédnek [Schmidt, 1980; Swaisgood, 1985; Dalgleish, 1992].

2.1.2.  Savéfehérjék

A savofehérjék a kazeinekkel ellentétben 20°C-on, pH 4.6 mellett nem csapodnak ki a tejbol. A tehéntej-
ben eléforduld {6 savofehérjek az a-laktalbumin (a-LA) és a B-laktoglobulin (B-LG), de ide tartoznak a kisebb
mennyiségben eléforduld laktoferrin, immunglobulinok és a szérum albumin is.

2.1.2.1. o-Laktalbumin

Az o-LA egy 123 aminosavbol 4llo globularis fehérje. Relativ molekulatomege 14,2 kD. A kdzonséges
szarvasmarhaban (Bos taurus) két alléljat sikeriilt kimutatni [Brew és mtsai, 1970], melyek a 10-es pozicidban talal-
hat6 aminosavban kiilonboznek egymastol (4 allél - Gln; B allél - Arg) (M2-5. abra, 1d. fiiggelék).

Az o-LA minden eddig vizsgalt allatfaj tejében megtalalhat6, kivéve a kaliforniai oroszlanfokat [Jenness,
1982]. A tejcukor anyagcserében jatszik szerepet [Brodbeck és mtsai, 1967; Brew, 1970; Bremel, 1995]. A laktozt
szintetizal6 rendszer két kiilonalld fehérjekomponensbdl all: a galaktozil-transzferazbodl (katalitikus komponens) és
az o-LA-bol (regulalé komponens). A galaktozil-transzferaz 6nmagaban nem katalizalja a laktoéz szintézist, mert
nagyon alacsony a glukéz iranti affinitasa. Az a-LA-nak az a szerepe, hogy katalizdlja az enzim gluk6zhoz vald
kotodését. Az a-LA felépitése nagyon hasonlit a lizozimhoz, aminosavsorrendjiik és térszerkezetiik nagyfoku
homologiat mutat [Brew, 1970; Hill és Brew, 1975]. Jollehet az a-LA nem enzim, a szerkezeti hasonlosag a két
fehérje kozott funkcionalis szempontbol értelmezhetd. Mindkét fehérjének ugyanis hasonldé komponensekbdl allo
glikozidkotések képzésében, illetdleg prekurzoraik megkotésében van szerepe. Az a-LA ezen kiviil kiilonbozd
fémionok, pl. Ca*", Mg*", Na', K*, Zn*" megkotésére is képes [Kronman, 1989]. Feltételezik, hogy Ca*'-kot6 képes-
sége révén kulcsszerepet tolt be a kazeinek bioszintézisében is [Hiraoka és mtsai, 1980], és egyes formai képesek
apoptozist indukalni tumor sejtekben [Hdakansson és mtsai, 1995; Svensson és mtsai, 1999].

2.1.2.2. pB-Laktoglobulin

A B-LG a kérédzok (pl. szarvasmarha, juh) és az egyiiregli gyomruak (pl. sertés, 10, kutya és macska) tejé-
ben legnagyobb mennyiségben el6fordulé savofehérje, amely azonban hianyzik pl. az ember és a ragcsalok tejébol.
A szarvasmarha B-LG-t 1934-ben izolaltak [Palmer, 1934]. Felfedezése utan eldszor B-laktalbumin néven valt is-
mertté [Svedberg, 1938]. A B-laktoglobulin elnevezést Cannan és mtsai [1942] javasoltak, ezzel is megkiilonboztet-
ve a masik f6 savofehérjétol, az a-LA-tol.

A B-LG a kérodzok tejében dimer formaban fordul el6. A monomer relativ molekulatomege 18,2 - 18,4 kD
[Sawyer, 1968]. Els6dleges szerkezetét (M2-6. abra, 1d. fiiggelék) 1973-ben hataroztdk meg [Braunitzer és mtsai,
1973]. A 162 aminosavbol allo fehérjelanc masodlagos szerkezetét két diszulfid-hid stabilizalja. Ezen kiviil moleku-
lanként egy szabad SH- csoport talalhato a 121-es pozicidban [Papiz, 1986].

A tehéntejbdl izolalt B-LG volt az elsé tejfehérje, amelyrdl elektroforetikus modszerekkel mar az 50-es
években kimutattak, hogy nem homogén [Polis és mtsai, 1950]. Aschaffenburgnak és Drewrynek [1955] sikertilt
elészor igazolnia, hogy ez a heterogenitas genetikailag meghatarozott. A B-LG-nak eldszor a két leggyakrabban
eléforduld A4 és B variansat izolaltak [Braunitzer és mtsai, 1973] és szekvenaltak [Bell és McKenzie, 1967]. A ko-
zOnséges szarvasmarha esetében is tobb allélt sikeriilt azonositani. Ezek a kdvetkezok: az elobb emlitett 4 és B, p-
LG C, amely a Jersey fajtara jellemz6 [Bell, 1967], B-LG D [Brignon, 1969, 1973], B-LG H [Davoli és mtsai,
1988], B-LG W [Krause, 1988; Godovac-Zimmermann és mtsai, 1990] és a B-LG [ [Godovac-Zimmermann és
mtsai, 1996]. A Bali fajtaban (Bos javanicus) el6forduld B-LG E, F és G allélok koziil az E valosziniileg azonos a
Bos grunniens (jak) B-LG-javal [Bell, 1981a]. Az egyes variansok kozotti kiilonbségeket néhany aminosav cseréje
okozza (2-5. tablazat; M2-6. abra, 1d. fliggelék).
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2-5. tablazat: A B-LG fehérjelancaban bekovetkezett, eddig ismert aminosaveserék (a B alléltol valo eltérés).

Allél Aminosav

45 50 56 59 64 78 108 118 129/130 158
A Asp Val
B Glu Pro Ile Gln Gly 1Ile Glu Ala Asp Glu
C His
D Gln
E Gly
F Ser Tyr Gly
G Met Gly
1 Gly
W Leu

A B-LG biolégiai szerepét mind a mai napig nem sikeriilt egyértelmiien tisztdzni. Aminosav Osszetétele
révén igen értékes fehérjeforras, de a molekula sajatossagai, kiilondsen a savas kdzegben mutatott stabilitdsa mas,
ennél specifikusabb funkcio létezésére enged kovetkeztetni. Az elmult évtizedekben e funkciot tekintve szamos
feltételezés latott napvilagot. A legvaldsziniibb, hogy a B-LG az A-vitamin (retinol) és mas, kis molekulastlyu hid-
rofob molekula szallitdsdban jatszik szerepet. A savas kozeggel szembeni rendkiviili ellenallo-képessége révén a
gyomron val6 athaladas soran megvédi az altala megkdtott molekuldkat az oxidaciotol és ezzel lehetévé teszi azok
vékonybélbe jutasat és felszivodasat [Papiz és mtsai, 1986; Miranda és Pelissier, 1983; Said és mtsai, 1989;
McAlpine és Sayer, 1990]. Ezt az elképzelést a kovetkezd tények is alatamasztjak: 1./ A B-LG harmadlagos szerke-
zete igen nagy hasonldsdgot mutat a vérsavoban talalhato retinol-kotd fehérjével, amely megkdti az A-vitamint, és
az elraktarozasi helyérdl, a majbol, a vérrendszerbe juttatja. 2./ A B-LG igen nagy affinitassal képes megkotni az A-
vitamint és mas kis molekulasulyt hidrofob molekulakat. 3./ Meglepden stabil savas kozegben: még alacsony, pH 2
hatasara sem denaturalédik. Ez teszi lehetévé, hogy a gyomron athaladva is miikodSképes maradjon. 4./ Ujsziilstt
borjak belében a B-LG-retinol molekulakomplexet specifikusan megkotd receptorokat taldltak, és megallapitottak,
hogy a B-LG el6segiti a retinol felszivodasat a vékonybélben.

2.2. Tejfehérje gének szerkezete

A tejfehérje gének szerkezetére vonatkozo adatok eldszor a 80-as évek elején lattak napvilagot [Yu-Lee és
Rosen, 1983]. Az intenziv kutatas eredményeként ma mar szamos allatfaj esetében ismerjiik a fobb tejfehérjéket
kodold gének szerkezetét. Felépitésiik megegyezik a szdvetspecifikus eukariota gének felépitésével. A fehérjét
kodolo génszakaszokat (exon) nem koédolo szekvencidk (intron) szakitjak meg (2-3. abra). E gének 5' és 3' végein
regulator szakaszok helyezkednek el. 5' irdnyban, a gén transzkripcids kezddhelye el6tt, a promoter régioban talal-
hat6 az un. TATA box és egy vagy tobb CAAT box (ezek a transzkripcio pontos helyét jelzik az RNS-polimeraz-11
szédmara).

Mar koran tapasztaltak az egyes allélgyakorisagokkal kapcsolatban, hogy a kazeinek egymastdl nem fiig-
getleniil 6roklédnek [Aschaffenburg, 1965; Grosclaude és mtsai, 1965]. A kiilonbozé kazeinlokuszokban megfi-
gyelheto allélkombinaciok (haplotipusok) szama alacsonyabb, mint a matematikailag Iehetséges fiiggetlen kombina-
ciok szama. Ennek oka, amint azt Threadgill és Womack [1990] valamint Ferretti és mtsai [1990] megallapitottak,
hogy a szarvasmarha kazein gének kapcsoltan helyezkednek el a 6. kromoszomanak egy 200-250 kb nagysagu terii-
letén [Rijnkels és mtsai, 1997] (2-4. abra). Ez a klaszterszerii elrendezés azt az elképzelést is alatamasztani latszik,
hogy a teljes kazein gén-komplex kdzds hormonalis szabalyozas alatt all, és akar a B-globin gének esetében, feltéte-
lezik egy Un. lokusz kontroll régid 1étezését [Orkin, 1990]. A szarvasmarha o-LA gén az 5. kromoszoman
[Threadgill és Womack, 1990], mig a B-LG gén a 11. kromoszéman helyezkedik el [Monteagudo és mtsai, 1992;
Fries és mtsai, 1993].
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as:1-CN (17508 bp)
53 63 33 302424242433 24 54 42 2442 27 24 155 4 385

[(HOHHHHHHHEHHE -

as>—CN (18483 bp)
4 63 27 21 42 2727 2124 45 123 27 2724 45 120 45 266

[H H |

B-CN (8498 bp)
44 63 271271 24 42 399 42 32

[HCHH-- - (]

k-CN (13 kb)
66 62 3 517 173

[HH- |

B-LG (4724 bp)
135 140 74 111 105 42 183

[T

a-LA (2023 bp)
160 159 76 330

Iy 5 p EEEE

2-3.4abra: A fobb szarvasmarha tejfehérje gének felépitése. A téglalapok az exonokat, a vonalak az intronokat
jelolik. Az exonok hosszat a téglalapok feletti szdmok jeldlik (bp). A gén teljes hosszat a zarojelben
1évo értékek mutatjak, az intronok hossza nem méretaranyos. Fehér téglalapok: 5' és 3' nem kodold
régio. Sziirke téglalapok: szignal peptidet kodold régio. Fekete téglalapok: fehérjét kodold régio.

(.X.S]_—CN B—CN (X.SZ—CN k-CN

—> -+ —> >
T T T T T T

0 50 100 150 200 250 kb

2-4. abra: A szarvasmarha kazein-gének elhelyezkedése a 6. kromoszoman. A nyilak a gének orientacidjat jelzik
[Rijnkels és mtsai, 1997].

2.3. Bioszintézis és szekrécio

A fobb tejfehérjék bioszintézise a tejmirigy epitelidlis sejtjeiben torténik prolaktin hormon hatasara
[Larson, 1979]. A folyamat els6 1épéseként a sejtmagban a tejfehérjéket kodolod génrdl egy un. pre-mRNS irodik at,
amely ezutan egy tobblépcsds érési folyamaton megy keresztiil (poliadenilacid, metilacio, splicing). Az érett mRNS-
ol (2-5. 4bra) egy pre-protein irodik at [Yoshikawa, 1978; Mercier, 1982], melynek N-terminalis feldli részén egy
15-21 aminosavbol alléo konzervativ szekvencia talalhatd. Ezt az igynevezett szignal peptidet egy membranhoz
kotott proteindz lehasitja, igy létrehozva az érett fehérjét. Ez el6szor a durva szemcsés endoplazmatikus
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retikulumon, majd a Golgi-késziiléken athaladva poszttranszlacios atalakulason megy keresztiil, és végiil szekrécios
granulumok segitségével kivalasztodik az emlészovet lumenébe.

24. Tejfehérje allélok gyakorisaga kiilonb6zo szarvasmarha fajtakban

A kiilonboz6 szarvasmarha fajtak esetében nemcsak egyes allélok megléte vagy hianya jellemzd, hanem
eléfordulési gyakorisagukat tekintve is kiilonbségek tapasztalhatok. A tejfehérje polimorfizmusra vonatkozé vizsga-
latok tulnyomo tobbségét a Bos genus harom f6 fajan - Bos taurus (kzonséges marha), Bos indicus (zebu) és Bos
grunniens (jak) - végezték. Az eddigi eredmények az adatok nagy szama ellenére mégsem tekinthetdk teljesnek.
Még a kdzonséges marha esetében is jelentds adatok hidnyoznak. Mig Eurdpaban példaul intenziven vizsgaltak az
olasz és francia fajtakat, addig a spanyol és portugal 6shonos fajtakrol szinte semmit sem tudunk. Még Svajcban és
Angliaban is - mely két orszag fontos szerepet jatszott a modern szarvasmarha torténetében - alig forditanak figyel-
met az Oshonos fajtak vizsgalatara. Sajnos hazankban sem sokkal jobb a helyzet. A 70-es évek eleje ota [Horvdth,
1970, 1972; Horvath és Mészaros, 1971, 1972] nem folytak tejfehérje polimorfizmus vizsgalatok. A hazai tehénal-
lomanyok felmérése, ill. a bikadllomany tipizdlasa a 90-es évek elején kapott csak 0j lendiiletet [Bdsze és Dohy,
1993; Banyko és mtsai, 1995; Ivancsics és mtsai, 1992, 1994, 1997; Zsolnai és mtsai, 1994].

mRNS (549 - 1349 nt)

Nem kodold 5' részKodolo rész Nem kodold 3' rész
26-70 nt 383-855 nt 118-433 nt
M;Gppp
150>n2>10
| (A)n
-12/-20
AUG . Stop kodon AAUAAA
Transzlacio

PRE-LAKTOPROTEIN (127 - 284 as)
Szignal peptid Erett fehérje
15-21as 108 - 269 as

2-5.abra: A fobb tejfehérjéket kodolo emlds mRNS-ek sematikus felépitése. A szamok az eddig vizsgalt fajok-
ban eléforduld, megfelel6 mRNS-ek ill. fehérjék és szerkezeti egységeik szélsdséges méreteit jelzik
(nt = nukleotid; as = aminosav).

Epstein [1971] szerint a ma é16 6sszes pupos ill. pap nélkiili szarvasmarha Azsia délnyugati részébol szér-
mazik. Korai éseik pedig az éstuloktol (Bos primigenius) szarmazo haziasitott szarvasmarha utodai. A kdzos erede-
tet latszik igazolni az a tény, hogy bizonyos allélok (a-LA A és B, B-LG A4 és B, og;-CN B és C, B-CN A, A7 és
valdszintileg B, k-CN 4 és B) azonosak mind a kdzonséges szarvasmarha mind a zebu esetében. Ez arra utal, hogy a
megfeleld mutaciok még azel6tt kdvetkezhettek be, hogy a Bos genus e két 4ga elvalt volna egymastol. Grosclaude
és mitsai [1974] igazoltak, hogy az ag;-CN C és B, B-CN A', 4? és B, valamint a x-CN A4 és B kozotti
aminosavcserék azonosak a zebu €s a nyugati ptp nélkiili marhak esetében. Mig a zebuban az eredeti allélok a gya-
koribbak (a-LA B, B-LG B, as-CN C, ai5,-CN 4, B-CN 4%), addig a kozonséges szarvasmarhaban jelentés gyakori-
sagi eltolodasok tapasztalhatok kiilonosen az ag;- €s a B-CN lokuszban. A zebu esetében valtozatlanul magas az Osi,
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CA’ haplotipus gyakorisaga, mig a kozonséges szarvasmarha esetében az észak-eurdpai fajtak szinte teljesen elvesz-
tették ezt a haplotipust, helyette a BA’ ill. a B4’ fordul elé nagy gyakorisaggal [Bech és Kristiansen, 1990
Grosclaude, 1988; Grosclaude és mtsai, 1974; Lin és mtsai, 1986].

2.4.1. as;-CN genotipus

Az ag-CN B és C allél minden eddig vizsgalt kdzonséges szarvasmarha és zebu populacioban jelen van,
de mig a zebu esetében mindig a C a leggyakoribb, addig a kdozonséges marhaban a B allél fordul el6 nagyobb gya-
korisaggal. Ez aldl csak két fajta képez kivételt: a Jersey [Larsen és mtsai, 1974] és az olasz kalabriai marha [Bettini
és Masina, 1972]. A B allélbol delécidval illetve pontmutacioval 1étrejott D illetve A4 allél igen ritkan, és akkor is
csak igen alacsony gyakorisaggal fordul el6. Az A4 allélt el6szor az amerikai holstein fajtdban azonositottak
[Thompson és mtsai, 1962], de kés6ébb megtalaltak a dan vorés marhaban is [Larsen és Thymann, 1966]. A D allélt
el6szor az észak-franciaorszagi Flamande fajtaban észlelt¢k [Grosclaude és mtsai, 1966], és bar igen alacsony gya-
korisaggal fordul el6 (0,002-0,08), tobb, kiilonbozd filogenetikai csoporthoz tartozo francia, dan, olasz, lengyel és
kanadai fajtaban is megtalalhato.

2.4.2.  as;-CN genotipus

Az as-CN lokusz esetében az eurdpai szarvasmarha fajtdkban tdbbnyire csak az A allél fordul el6. Ez az
oka annak, hogy az ag,-CN polimorfizmusat a tobbi kazeinhez képest tobb mint 10 év késéssel fedezték fel
[Grosclaude és mtsai, 1976b]. A D allélt két kelet-franciaorszagi fajtaban (Montbéliarde, Vosgienne) sikeriilt kimu-
tatni [Grosclaude és mtsai, 1982]. Chianese és mtsai [1988] pedig igen alacsony gyakorisaggal (0,004) az a.s,-CN B
alléljat tudtak azonositani az olasz podoliai fajtaban.

2.4.3. B-CN genotipus

A B-CN lokuszban a legtobb kozonséges szarvasmarha fajtaban az 4, ezen beliil is az A allél a dominans.
Az eddigi vizsgalatok szerint a legmagasabb B-CN 4° gyakorisagot a Guernsey fajtaban észlelték [Kiddy és mtsai,
1968; Zikakis és mtsai, 1974]. Az eurdpai fajtak koziil a kozép- és dél-franciaorszagi husfajtdkban (Charolais,
Limousin, Blonde d'Aquitaine, Salers, Aubrac, Ferrandaise) fordul el6 a legnagyobb (>0,7) gyakorisaggal
[Grosclaude, 1988]. Az A" allé] a gyakoribb az észak-Eurépaban honos ill. onnan szarmazé fajtakban (pl. Ayrshire,
angol Shorthorn), a sikvidéki fekete-tarka fajtakban (pl. észak-amerikai holstein), az eurdpai egyszinii fajtakban (pl.
dan voros, lengyel vords, francia Flamande), néhany olasz fajtdban (pl. Chianina, Burlina) és a japan borzderes
fajtaban [Abe és mtsai, 1975; Bech és Kristiansen, 1990; Grosclaude, 1988; Kiddy és mtsai, 1968; Komatsu és Abe,
1980; Lin és mtsai, 1986; McLean és mtsai, 1984; Merlin és Di Stasio, 1982; Ng-Kwai-Hang és mtsai, 1984;
Szmelik és mtsai, 1971].

A B-CN B allél az A’-bé] fejlodott ki és a vilag szinte minden Bos taurus és Bos indicus fajtajaban megta-
lalhato, kivéve az olasz kalabriai marhat, a japan borzderest és a madagaszkari zebut [Bettini és Masina, 1972;
Grosclaude, 1974; Komatsu és Abe, 1980]. A taurus fajtak tobbségében a B allél eléfordulasi gyakorisaga alacso-
nyabb mint 0,1. Legnagyobb gyakorisaggal két eurdpai fajtacsoportban fordul elé. Az egyik csoporthoz tartoznak
0,2 - 0,4 gyakorisaggal a svajci borzderes és a vele rokonsagban 1évé eurdpai borzderes fajtak [Corradini, 19609;
Graml és mtsai, 1984b; Grosclaude, 1988; Horvath és Mészaros, 1972; Russo és Mariani, 1978] és szamos ritka
svajci és olasz fajta, pl. Valdotana (0,4), Hérens és Castana (0,3), Reggiano és Rendena (0,25) [Bolla és mtsai,
1983; Di Stasio és Dupont, 1983; Merlin és Di Stasio, 1982; Russo és Mariani, 1978; Pagnacco és Caroli, 1987]. A
masik csoportot az Eszaknyugat-Eurdpaban honos Jersey (0,3), francia Normande (0,47) és Hereford (0,25-0,45)
alkotja [Aschaffenburg, 1968; Bech és Kristiansen, 1990; Caldwell és mtsai, 1971; Grosclaude, 1974; Komatsu és
Abe, 1980; McLean és mtsai, 1984; Szmelik és mtsai, 1971].

A C allél szintén az A’-bdl jott 1étre és kizarolag a Bos taurus fajtikban fordul eld. Az eddigi vizsgalatok
szerint teljesen hianyzik az észak-eurdpai fajtakbol. A Kozép- és Dél-Eurdpaban honos fajtakban rendszerint jelen
van és kimutattadk mongoliai [Grosclaude és mtsai, 1965], koreai [Han és mtsai, 1983] és egyiptomi marhakban is
[Graml és mtsai, 1986b]. A C allél el6fordulési gyakorisaga gyakran 0,05 alatt van. A legmagasabb értékeket (0,1 -
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0,23) keletrdl nyugat felé haladva a lengyel szimentali, a magyar szimentali és magyartarka, az olasz Chianina, a
bajor tarka, német borzderes, a Murnau-Werdenfelser, a francia Tarine, az olasz Tarina, valamint a nyugat-
franciaorszagi Pie-Noire fajtdk mutatjdk [Bettini és Masina, 1972; Buchberger, személyes kozlés; Grosclaude,
1988; Horvath és Mészaros, 1972; Michalak, 1969; Putz és mtsai, 1991a,b; Russo és Mariani, 1974].

2.4.4. &CN genotipus

A két leggyakoribb k-CN allél, az 4 és B az eddig vizsgalt 6sszes populacioban megtalalhatd, még a jakban
is [Grosclaude és mtsai, 1976a, 1982]. A legmagasabb k-CN A gyakorisdggal ugyanazok az észak-eurdpai szar-
vasmarha fajtdk rendelkeznek (Ayrshire, Shorthorn, Flamande, dan vords, holstein-friz stb.), amelyek nagy gyakori-
saggal hordozzak az as;-CN B és B-CN A’ allélokat [Baker és Manwell, 1980]. Igen magas a B allél gyakorisaga
kiilonb6zo Jersey populaciokban (0,7 - 0,95) [Larsen és mtsai, 1974], a Normande fajtaban (0,66 - 0,74)
[Grosclaude, 1974] és tobb olasz 6shonos fajtaban, mint pl. a Calabrese, Maremmana, Romagnola (>0,7) [Russo és
Mariani, 1978].

2.4.5. a-LA genotipus

Mig az Osszes észak-eurdpai szarvasmarha fajta ugy tiinik monomorf az a-LA lokuszban (B allél), Dél-
Eur6paban megjelenik az A4 allél is. Szisztematikus vizsgélatokat ezen a teriileten csak Olaszorszdgban végeztek,
ahol mintegy 12 fajtat talaltak polimorfnak. Ezek a fajtdk mind podoliai eredetliek, vagy poddliai marhakkal keresz-
tezett allomanyok [Bettini és Masina, 1972; Chianese és mtsai, 1988; Mariani és Russo, 1977].

2.4.6. (LG genotipus

A B-LG leggyakoribb A4 és B allélja altalanosan elterjedt minden zebu és kdzonséges szarvasmarha fajta-
ban. A taurus fajtak mintegy 75%-aban a B allél fordul el6 nagyobb gyakorisaggal. A B-LG C allélt eddig a Jersey
mellett kizarolag az Angler fajtaban észlelték [Buchberger, személyes kozlés]. A D allélt el6szor a Montbéliard
fajtaban mutattak ki. Jollehet gyakorisaga sohasem magasabb mint 0.04, a legtobb hegyi fajtaban megtalalhato (pl.
szimentali, Pinzgau, svajci borzderes, Tarine, Vosgienne) [Buchberger és mtsai, 1986a; Graml és mtsai, 1984ab;
Grosclaude, 1988; Grosclaude és mtsai, 1966; Merlin és Di Stasio, 1982; Russo és Mariani, 1978]. El6fordul még a
dan Jersey ¢és a sziciliai Modicana fajtaban, valamint a szardiniai marhdban [Larsen és Thymann, 1966; Raimondi,
1982]. A W allélt pedig a német Murnau-Werdenfelser fajtaban fedezték fel és azdta Jersey tehenekben is sikeriilt
kimutatni [Buchberger és mtsai, 1986a; Buchberger, személyes kozlés]

2.5. Tejfehérje genetikai polimorfizmusok kimutatasara alkalmas modszerek

2.5.1. Biokémiai polimorfizmusok kimutatdsa

2.5.1.1. Elektroforetikus technikak

Az elektroforetikus technikak azon a jelenségen alapulnak, hogy toltéssel rendelkezé molekuldk vagy ré-
szecskék vizes oldatban, elektromos tér hatasara a sajat toltésiikkel ellenkezd polaritasu elektrod felé vandorolnak.
Elektromos tér hatasara eltérd toltésh és tomegli molekuldk keverékében az egyes komponensek eltéré sebességgel
vandorolnak és igy egyedi frakciokra valnak szét. Az elektroforetikus elvalasztas torténhet szabad oldatban, vagy
valamilyen stabilizalo kozeg jelenlétében (pl. papir, szilika gél, celluloz-acetat membran, keményitd gél, agaroz gél,
poliakrilamid gél). Az elektroforetikus technikdknak harom f6 tipusa ismert [ Westermeier, 1993]: elektroforézis
vagy zo6na elektroforézis, izotachoforézis (ITP) és izoelektromos fokuszalas (IEF). Normal elektroforézishez homo-
gén puffer rendszert hasznalnak, ami alland6é pH értéket biztosit az elvalasztas teljes idotartama alatt. Az ITP eseté-
ben a puffer rendszer nem homogén, a minta egy gyorsan és egy lassan mozg6 elektrolit k6zo6tt vandorol. Az IEF
kizarolag amfoter jellegli molekulak (fehérjék, peptidek) elvalasztasara alkalmas. Ezek az elvalasztas soran egy pH-
gradiensen athaladva mozognak toltésiiktdl fliggden az andd vagy a katod iranyaba mindaddig, amig el nem érik azt
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a pozicidt, ahol nettd toltésiik zérd. Ez a molekula Gn. izoelektromos pontja (pI). A pH-gradiens 1étrehozhat6 szabad
amfolinokkal (CA-IEF) vagy a stabilizalo kozeghez (poliakrilamid vagy agar6z) kopolimerizalt akrilamid szarma-
zékokkal, un. immobilénekkel (IPG-IEF). A pH-gradiens tipusatol fiiggden ez a modszer alkalmas mindazon fehér-
Jjék vizsgalatara, amelyeknek pl-ja legalabb 0,02 (CA-IEF) ill. 0,001 pH-egységgel (IPG-IEF) eltér [Peterson, 1969;
Westermeier, 1993].

Tejfehérje polimorfizmusok kimutatdsa elektroforetikus modszerekkel

Mar 44 éve, hogy el6szor hasznaltak elektroforézist a tejfehérjék genetikai polimorfizmusanak kimutatasa-
ra. Aschaffenburg és Drewry [1955] sziir6papiron, barbiton puffert hasznalva valasztottak el egymastol a B-LG 4 és
B allélt. Ezutan intenziv kutatasok indultak meg, melynek soran egyre tobb elektroforetikus modszert dolgoztak ki a
kiilonboz0 kazein- és savofehérjék alléljainak kimutatasara. Blumberg és Tombs [1958] szintén papir-elektroforézist
hasznaltak a-LA allélok detektalasara. Aschaffenburg [1961] urea hozzaadasaval gy modositotta a rendszert, hogy
az mar a B-CN 4, B és C allélok elkiilonitésére is alkalmassa valt. A keményité elektroforézist Thompson és mtsai
[1962] vezettek be az ag-CN A, B és C allél kimutatasara urea jelenlétében. Bell [1962] szintén keményitd
elektroforézist hasznalt - de urea nélkiil - a B-LG 4, B és C allél azonositasara. Grosclaude és mtsai [1966a] 2-
merkapto-etanolt (2-ME) adtak a gélhez és igy egy 0j allélt (B-LG D) tudtak kimutatni. 2-ME kis mennyiségének a
gélhez vagy a mintapufferhez valé hozzaadasaval egymastol fiiggetleniil harom munkacsoport is polimorfizmust
mutatott ki a k-CN 16kuszban [Neelin, 1964; Schmidt, 1964; Woychik, 1964). Thompson és mtsai [1964] és
Michalak [1967] szintén keményitd elektroforézist hasznalt a B-CN A4, B és C allél vizsgalatara. Az as,-CN 16kusz
polimorf voltat Grosclaude és mtsai [1976b] 2-ME-t és ureat tartalmazo keményité gélen igazoltak. Szamos mod-
szert fejlesztettek ki a kiilonbozé B-LG, ag-CN és B-CN allélok vizsgalatara poliakrilamid gélen [Aschaffenburg,
1964; Thompson és mtsai, 1964; Aschaffenburg és Thymann, 1965]. Peterson és Kopfler [1966] rajottek arra, hogy
az alkalikus kdzegben torténd poliakrilamid gélelektroforézis soran egyetlen csikként megjelend B-CN A allél savas
kozegben harom csikra valik szét, tehat valdjaban harom kiilonboz allélrol van sz6 (B-CN A’, 4% és 4%). Ezt késébb
Grosclaude és mtsai [1966b] valamint Arave [1967] is igazoltdk savas kozegben torténd keményitd
gélelektroforézissel.

A tejfehérje genetikai varidnsok kimutatasara kidolgozott nagyszamu elektroforetikus moédszer [ Thompson,
1970] k6z6s hatranya, hogy a kiilonbo6z6 tejfehérje allélok teljes spektrumanak vizsgalata nem oldhaté meg egyetlen
gélen, hanem legalabb harom futtatas sziikséges kiilonbozo koriilmények kozott: 1. kazein allélok kimutatasa ureat
és 2-ME-t tartalmazo alkalikus kozegben, 2. B-CN A felbontasa A’, A2 és A” allélokra savas kozegben, és 3. a B-LG
¢és a-LA allélok kimutatasa ureat és 2-ME-t nem tartalmaz6 kdzegben.

Tejfehérje polimorfizmusok kimutatdsa izoelektromos fokuszadldssal

El6szor Josephson [1972] alkalmazott sikeresen IEF-t a k-CN A és B allél kimutatasara. Pearce és Zadow
[1978] pH 3,5 -5,0 tartoményt, 6 M ureat tartalmazo 5%-os poliakrilamid gélt hasznalt a B-LG 4 és B allél elvalasz-
tasara. A négy fo kazeinfrakcio egyidejii, IEF-sal torténd tipizalasat Addeo és mtsai [1983] irtak le eldszor. Ez a
moédszer amellett, hogy az ag;-, B-, k-CN és B-LG allélok parhuzamos vizsgalatara alkalmas [Seibert és mtsai,
1985], nagy egyedszamu allatpopuléciok tejfehérje polimorfizmusanak rutinszerii vizsgalatara is kivaléan hasznal-
hatd [Bovenhuis és Verstege, 1989]. Nagy felbontoképességének kdszonhetden egy sor uj allél, pl. a x-CN E
[Erhardt, 1989], ag;-CN F [Erhardt, 1993], x-CN G [Erhardt, 1996] felfedezését is lehetdvé tette.

A fehérjék festése

Az olyan, természetiiknél fogva szines fehérjék, mint pl. a mioglobin, hemoglobin, ferritin és citokrom c, a
lathat6 spektrumba es6 fénnyel megvilagitva, kozvetleniil is megfigyelhetdk a gélben, amennyiben az elektroforézis
soran nem karosodott a kromofor résziik. A legtobb fehérje azonban csak mesterségesen megfestve valik lathatova.
A festés torténhet az elvalasztas el6tt, vagy elektroforézis utan a gélben.

Elektroforetikusan elvalasztott fehérjék festésére eldszor csak szerves festékeket hasznaltak. Ilyenek pl. a
bromfenolkék, amidofekete és a coomassie. Vannak szerves festékek, amelyek a fehérjék bizonyos tipusait festik
nagyobb cldszeretettel: a glikoproteinek pl. perjodsav és kénsavas fukszin tartalmt Schiff reagenssel festhetok. A
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szerves festékek koziil a coomassie (Coomassie Brillant Blue) a legérzékenyebb - ug mennyiségi fehérjék kimuta-
tasara alkalmas - és legelterjedtebb. Coomassie festéshez savas kozegre van sziikség, amely elektrosztatikus vonzast
hoz létre a festékmolekuldk és a fehérjék amino csoportja kozott. Ez az ionos vonzés és a van der Walls erd tartja
egyilitt a festék-fehérje komplexet. Ez a kotés megfelelo koriilmények kozott teljes mértékben reverzibilis. A festék
ezen kiviil reakcioba 1ép a fehérjékben talalhatoé bazikus aminosavakkal, igy a magasabb lizin, hisztidin és arginin
tartalmu fehérjék erésebben festédnek.

A fehérjék elektroforézis eldtt fluoreszcens festékekkel is festhetok. E festékek (pl. fluorescamine, 2-
methoxy-2,4-diphenil-3(2H)-furanone) mar ng mennyiségti fehérjék kimutatisara is alkalmasak. Elonyiik, hogy
kovalensen kotédnek a fehérjékhez, igy azok ,,nyomon kovethetok™ az elektroforézis soran, ezen kiviil nincs kelle-
metlen hattérfestddés. Hatranyuk, hogy megvaltoztathatjak a fehérjék toltését, ami problémat jelenthet az
elektroforézis soran (ez alol kivétel az SDS-PAGE, ahol a fehérjék vandorlési sebessége gyakorlatilag csak a mole-
kulatomeg fiiggvénye). Ezen kiviil UV fénnyel kell megvilagitani 6ket, ami megfelel6 miiszerezettséget kivan.

A jelenleg elérhetd legérzékenyebb festési eljarasok azonban fém-alapt festékeket hasznalnak. Ilyen pl. az
eziist-festés, mely altalaban 100-szor érzékenyebb a coomassie festésnél. Az eziist-festés lényege, hogy az eziist-
nitrat reakcioba 1ép a fehérjével, majd az el6hivas soran a fehérjéhez kotott eziist ion fém eziistté redukalodik. Egyes
eziist-festési eljarasok nemcsak fehérjék, hanem DNS, lipopoliszacharidok és poliszacharidok kimutatasara is al-
kalmasak.

2.5.1.2. Oszlopkromatografias médszerek

Az elmult 30 évben szamos kromatografias technikat is kifejlesztettek a tejfehérjék vizsgalatara. A kroma-
tografia analitikai elvalasztasra, valamint preparativ feladatok megoldasara alkalmas modszer, mellyel aramlé fo-
lyadékban oldott komponensek egy nyugvd fazissal torténd kolcsonhatas eredményeképpen térben kiilonvalasztha-
tok. Altalaban egy szemcsés anyaggal (nyugvo fazis) toltott csovon, annak porusai kozott aramoltatjak at a mozgd
fazist (gazt vagy folyadékot). A szétvalasztando elegy molekulait a mozgd fazis magéaval sodorja, az all6 fazis (ad-
szorbens) pedig szorpcids folyamatokkal részben visszatartja. A két hatas ereddjeként a szétvalasztando elegy kom-
ponensei - amennyiben szorpcios tulajdonsagaik eltérnek egymastol - kiilonb6zd sebességgel vandorolnak, ami
lehetdvé teszi a komponensek elkiilonitését. Yaguchi és Rosen [1971] egy Osszefoglald cikkben szamoltak be a
tejfehérjék tisztitasara és elvalasztasdra alkalmas oszlopkromatografias technikakrol. A leggyakrabban hasznalt
modszerek vagy az ioncsere vagy a méret-kiszoritasos kromatografia elvén alapultak. Ez utobbi kevésbé alkalmas a
tejfehérjék fenotipizalasara, mivel a kiilonbozo allélok relativ molekulatomegeinek eltérése altalaban nem elegendd
ahhoz, hogy kiilonbségek alakuljanak ki az elticios profilokban. Ennek ellenére Thompson és Pepper [1964] ureat
tartalmazé DEAE-celluléz rendszeren sikeresen elvalasztotta a B-CN A allélt a C alléltol, mig Ng-Kwai-Hang és
Pélissier [1989] ugyanezt QAE-celluloz ioncseréld kromatografiaval érte el. A k-CN 4 és B allélok elvalasztasa
imidazol-HCl-urea alkalmazasaval DEAE-celluloz oszlopon is megvaldsithato [Thompson, 1966].

A HPLC technika kifejlesztésével jelentds mértékben sikeriilt csokkenteni a kromatografias oszlopok mé-
retét és a tejfehérjek elvalasztasdhoz sziikséges id6t. Pearce [1983] az altala leirt HPLC rendszerrel 30 perc alatt
volt képes elvalasztani az a-LA-t és a B-LG 4 és B alléljait. Hozza hasonléan a Humphrey és Newsome [1984] és
Andrews és mtsai [1985] altal hasznalt modszer is alkalmas volt a B-LG A4 és B allél elvalasztasara. A B-LG
allélokon kiviil egyediil a k-CN allélokat sikeriilt HPLC-vel kimutatni [Dalgleish, 1986; Visser és mtsai, 1986;
Guillou es mtsai, 1987]. A Guillou és mtsai [1987] altal alkalmazott technika nem volt képes sem az o,g;-CN B és C,
sem a B-CN 4’, 4% és B allél elkiilonitésére.

Carles [1986] reverz fazisu oszlopon (RP-HPLC) fedezett fel egy uj, a B-CN A’-nél nagyobb
hidrofobitassal rendelkez6 allélt. Ez az 0j allél (B-CN F) egy Un. "néma varians", mivel a 152. aminosav poziciéban
bekovetkezett mutacio, egy prolin - leucin csere, nem befolyéasolja a fehérje nett6 elektromos toltését. Az ilyen néma
mutansok kimutatasara az elektroforetikus és ioncseréld kromatografias modszerek altalaban nem alkalmasak. A
RP-HPLC esetében a nyugvo fazis eldszor egy, a mozgd fazissal nem elegyedd folyadékot abszorbedl. A minta
szétvalasztasa igy gyakorlatilag egy folyadék-folyadék hatarfeliileten torténik. A molekuldk elvélasztdsa nem kiza-
rolag szorpcios tulajdonsagaiktol fiigg, hanem mivel oldékonysaguk nem azonos a két folyadékban, versengés indul
meg a mozgo fazis €s a szilard fazishoz kotott folyadék kozott a minta molekuldiért, ami tovabb ndveli a szétvalasz-
tas hatasfokat.
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A tejfehérjék genetikai polimorfizmusanak vizsgalata mind a mai napig ugy zajlott, hogy az egyes allélok
létezésérdl eldszor valamilyen elektroforetikus technika segitségével szereztiink tudomast, majd néhany esetben
ezen allélok meglétét kromatografias modszerekkel is sikeriilt igazolni. Ezen modszerek azonban kizardlag azokat a
allélokat képesek egymastol elkiiloniteni, ahol a mutacié kovetkeztében fellépd aminosavcsere megvaltoztatja a
molekula nettd toltését. Elméletileg annak, hogy egy aminosavcsere kovetkeztében nem valtozik a molekula nettd
toltése 3-szor nagyobb a valdszinlisége, mint annak, hogy megvaltozik. Sziikség volt tehat olyan modszer ill. straté-
gia kidolgozasara, amely alkalmas e "néma mutdcidk" kimutatasara és elsddleges szerkezetiik vizsgalatara. A
Schroeder és mtsai [1982] altal, a kiilonb6zé hemoglobin mutansok kimutatasara hasznalt peptid térképezési mod-
szer erre kivaloan alkalmas. A mddszer fobb 1épései a kovetkezok: a vizsgalando fehérje tisztitasa, a tisztitott fehér-
je emésztése tripszinnel, az igy kapott peptidkeverék vizsgalata reverz fazisi HPLC-vel, és ezen RP-HPLC elucios
profil dsszehasonlitdsa egy ismert elsddleges szerkezetli standard fehérje elucids profiljaval. Ezutan gyakran ele-
gendd csupan a standardtol eltérd peptid vizsgalata ahhoz, hogy meghatarozzak az aminosavcsere tipuséat és pontos

s

egyedszamu allatpopulaciok tejfehérje polimorfizmusanak rutinszeri vizsgalatara.

2.5.3.  DNS polimorfizmusok kimutatdasdara alkalmas modszerek

Mivel a tejtermelés a néi ivarra korlatozott tulajdonsag, a tenyésztok és allattartok munkajat megkonnyi-
tend6 sziikség volt olyan modszerek kidolgozasara, amelyek lehet6vé teszik az allat tejfehérje genotipusanak ivartol
és kortol fiiggetlen meghatarozasat. A rekombinans DNS technikdk megjelenése lehetdvé tette a korabban fehérje
szinten kimutatott polimorfizmusok DNS szintli azonositdsa mellett a fehérje szinten nem detektalhatd mutaciok
kimutatasat is.

Ma mar szamos, jol mikodo technika all rendelkezésre a tejfehérje gének DNS szintli genotipizalasara.
Ilyenek -a teljesség igénye nélkiil- pl. a restrikcios fragmenshossz polimorfizmus (RFLP), a polimeraz lancreakcio
¢és restrikcids fragmenshossz polimorfizmus kombindcidja (PCR-RFLP), az allélspecifikus polimerdz lancreakcio
(AS-PCR), a bidirekcionalis allélspecifikus polimerdz lancreakci6 (BAS-PCR), a restrikcidos hasitohely
amplifikacidval valo 1étrehozasan (ACRS) és a primer hossza alapjan torténd allélmeghatarozason (ADPL) alapulo
technikak, valamint a PCR-SSCP (polimeraz lancreakcio - egyes szal konformacios polimorfizmus).

A kiilonboz6 technikdkkal 1étrehozott DNS fragmensek altalaban csak egy elektroforetikus elvalasztési
Iépés utan, mesterségesen megfestve vagy radioaktivan jelolve valnak lathatova. A festés a fehérjékhez hasonldéan
torténhet az elvalasztas el6tt, vagy az elvalasztas utan a gélben. DNS festésére alkalmas festékek pl. az etidium-
bromid, metilz6ld, pironin B, Stains All. Ezek koziil leggyakrabban az etidium-bromidot hasznaljak. Ez egy erdsen
mutagén fluoreszcens festék, amely mar 1 ng DNS kimutatasara is alkalmas. Vagy elektroforézis utan a géleket
festik vele, vagy az etidium-bromidot a gél tartalmazza, és a DNS a gélen valo athaladas soran koti meg a festéket.
A festddés soran egy DNS - etidium-bromid komplex jon létre, amely UV fénnyel megvilagitva fluoreszcens fényt
bocsat ki. Spektrumanak maximuma 302 nm-nél van. Az eziist-festés szintén alkalmas a DNS gélben torténd kimu-
tatdsara. Ennek érzékenysége legalabb olyan jo mint az etidium-bromidé és oridsi eldnye, hogy nem toxikus. A
DNS megjelenitésének egy alternativ modja a radioaktiv jelolés, amelyet széles korben alkalmaznak. A festési elja-
rasokkal szemben szamos elénnyel rendelkezik: érzékenyebb és mivel nem-denaturald koriillmények kozott is meg-
valosithato, az elvalasztott komponensek késébb biologiailag aktiv forméaban visszanyerhetok. A radioaktiv jeldlést
altalaban elektroforézis elott végzik, de utdlag ,,in situ” is megvalosithato.

2.5.3.1. Restrikcios fragmenshossz polimorfizmus

A restrikcios endonukleazok segitségével - ezek olyan baktériumok altal termelt enzimek, amelyek nem vé-
letlenszertien, hanem csak egy adott, néhany nukleotidbol all6 palindrom szekvenciat képesek hasitani - lehetdség
nyilik a DN'S-molekulék szekvenciaspecifikus hasitasara, és ebbdl kovetkezéen a DNS-es restrikcios fragmenshossz
alapjan torténd jellemzésére. Azt a jelenséget, amikor a kiilonbozo sejtekbdl (pl. vér vagy sperma) izolalt genomialis
DNS-t vagy annak egy darabjat egyes restrikcios endonukleazok a kiilonbdzé genotipusok esetében eltéré modon
hasitjak, restrikcidés fragmenshossz polimorfizmusnak nevezziik, angolul Restriction Fragment Lenght
Polymorphism (RFLP).
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Az RFLP mddszer esetében a genomidlis DNS-t egy olyan restrikcios endonukleazzal emésztjiik, amely a
kimutatando allélt a tSbbi alléltol eltéré modon hasitja. Ekkor a kérdéses allél az emésztéssel kapott fragmensek
szama ¢és mérete alapjan pl. Southern blot analizis segitségével (2-6. abra), specifikus probaval torténd hibridizalas-
sal azonosithato (hibridizalas = az egyszalti proba DNS megtaldlja és kotodik a komplementer DNS szekvenciahoz).
A specifikus probak klonozott vagy szintetikus DNS fragmensek, melyek a kimutatandd DNS szakasszal komple-
menter bazissorrendet mutatnak. Ily modon azonositottak pl. a k-CN A és B alléljat Rando és mtsai [1988], Léviziel
és mtsai [1988] valamint Damiani és mtsai [1990].

restrikcios enzimmel az oldat a gélen és a filteren keresztll a
emésztett DNS . szlir6papir rétegek felé halad
molekulasuly . S )
ol P S i n
marker < - . S . szivacs
= > - g
- o _— L - y
\‘\;-(// elektroforézis — “uy -

gél - S

eltavolitasa svenciak altal meg-

a nem megkotott préba /,)1 a komplementer szek-
/| kotétt proba DNS

eléhivas rontgenfilmmel

autoradiogram

2-6. abra: A Southern, vagy DNS-DNS hibridizaci6 fébb 1épései. Az agardz gélen elvalasztott DNS-
fragmenseket szilard hordozora kotjikk. A filteren 1évé DNS-hez hozzaadjuk a probat (radioaktivan
jelzett, egyszaltt DNS), amely a sok ,,idegen” fragmens k6zott ,,megtalalja” a komplementer bazissor-
rendet hordozo ,,sajat” DNS-szakaszat és hozzakotddve megjeldli azt [Southern, 1975].

A PCR-RFLP mddszer esetében az adott tejfehérje gén bazissorrendjének és a mutacioé pontos helyének ismeretében
a genomialis DNS-r6l, szintetikus oligonukleotid primerek felhasznalasaval, PCR segitségével nagy mennyiségben
szintetizdlhaté a mutacidt tartalmazo DNS szakasz (2-7. dbra). Ha ezt az amplifikalt DNS szakaszt emésztjiik egy
olyan restrikcios endonukledzzal, amely a kimutatand6 allélt a tobbi alléltol eltérd modon hasitja, akkor a reakcio-
keveréket agardz gélen megfuttatva és a DNS-t festve a kérdéses allél meghatarozhatd. Ily modon azonosithatok pl.
a k-CN 4, B, C, E, F és G allélok [Medrano és Aguilar-Cordova, 1990a; Schlieben és mtsai, 1991; Schlee és
Rottmann, 1992a; Prinzenberg és mtsai, 1996], valamint a B-LG 4 és B alléljai [Medrano és Aguilar-Cordova,

19905].
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2-7.abra: A polimeraz lancreakcido (PCR) fobb 1épései. A vizsgalando kettds szalia DNS (templat) denaturalasa
utan két oligonukleotid primer és DNS-polimeraz enzim segitségével DNS-t szintetizalunk a templat-
DNS mindkét szalarol (elsé ciklus). A kovetkezd ciklusban az Ujonnan szintetizalt szalak is
templatként fognak szerepelni, de ebben az esetben a DNS-szintézis mar az ellentétes szal primerrel
hatarolt végénél befejezddik. A ciklus tobbszori ismétlése azt eredményezi, hogy a két primer kdzotti
DNS-szakasz exponencialisan amplifikalodik, a ciklusok szamatol fliggden.

2.5.3.2. Allélspecifikus polimeraz lancreakcio

Ahol a mutacié nem érinti valamely restrikcios endonukledz hasitasi helyét, ott RFLP nem hasznalhato fel
az allélok azonositasara. Ilyen esetben az allélspecifikus polimeraz lancreakcio, angolul Allele Specific Polymerase
Chain Reaction (AS-PCR) [Wu és mtsai, 1989] jelentheti az egyik lehetséges megoldast. Segitségével minden el-
képzelhetd pontmutacio detektdlasa megoldhatd. Minden egyes pontmutacio esetében a genotipus két kiilonallo
PCR reakcioval hatdrozhatdé meg. Az els6 PCR reakciot az egyik allélra specifikus primerrel és egy nem
allélspecifikus primerrel végzik, a masodik PCR reakciot pedig a masik allélra specifikus és a nem allélspecifikus
primerrel. Az allélspecifikus primert ugy tervezik meg, hogy szekvencidja pontos tiikdrképe legyen az egyik allél
szekvencidjanak, mig a masik alléltdl az utolso, 3” végeén talalhaté nukleotidban kiilonb6zzon. Megfeleld reakcioko-
rilmények kozott PCR termék csak akkor képzddik, ha a primer szekvenciaja pontos tiikdrképe a tesztelt DNS-nek
(2-8. abra). A DNS genotipusat a PCR termék megléte vagy hianya alapjan lehet eldonteni [Schlee és Rottmann,
19925].
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1. PCR reakcio:

primer A primer A primer A
il i =/
A A B
B A B
— — —
primer 3 primer 3 primer 3

! ! !

nincs amplifikacid

A-specifikus fragmens A-specifikus fragmens

2. PCR reakci6:

primer B primer B primer B
B A B
A A B
— — —
primer 3 primer 3 primer 3

! ! !

nincs amplifikacio

B-specifikus fragmens B-specifikus fragmens
1. PCR reakcid 2. PCR reakcio i
(4 allél-specifikus fragmens) (B allél-specifikus fragmens) Genotipus
+ + AB
+ - A4
- + BB

2-8. abra: Az allélspecifikus polimeraz lancreakcio (AS-PCR) 1épései. Az un. allélspecifikus primereket (primer
A ¢és primer B) ugy tervezik, hogy szekvencidjuk komplementer az adott allél szekvencidjaval (4 vagy
harmadik primer (primer 3) segitségével -melynek szekvencidja 100%-ban komplementer mindkét
vizsgaland6 allél szekvencidjaval- el6szor az egyik allélra specifikus primerrel, majd egy kiilon reak-
cioban a masik allélra specifikus primerrel végeznek PCR reakciot. PCR-fragmens csak abban a reak-
cidban képzddik, ahol a primer szekvenciaja 100%-ban komplementer a vizsgalandé DNS bazissor-
rendjével.

2.5.3.3. Bidirekcionalis allélspecifikus polimeraz lancreakcio

A bidirekcionalis allélspecifikus polimeraz lancreakcio, a lul Bidirectional Allele Specific Polymerase
Chain Reaction (BAS-PCR) esetében két nem allélspecifikus primerrel, amely a mutaciot tartalmazo DNS szakaszt
amplifikalja, és két, az egyik ill. masik allélra specifikus primerrel egyetlen PCR reakciot végeznek (2-9. ébra).
Megfeleld reakciokoriilmények kozott két vagy harom PCR termék képzddik: a muticiot tartalmazo teljes DNS
szakasz, plusz az egyik és/vagy a masik allélra jellemz6 DNS darab [Damiani és mtsai, 1992].

2.5.3.4. Restrikcios hasitéhely amplifikacidval valé létrehozasa

Ha egy pontmutacié nem érint restrikcios endonukledz hasitasi helyet, akkor RFLP mesterségesen is létre-
hozhat6. A PCR reakcioban hasznalt egyik primer szekvenciajat ilyenkor ugy tervezik meg, hogy azok a PCR-
termékben egy olyan restrikciods hasitohelyet hozzanak Iétre, amellyel a vizsgalt allélok megkiilonboztethetdk egy-
mastoél (2-10. abra). Ebben az esetben amplifikacioval létrehozott restrikcidos helyrdl beszéliink, angolul
Amplification Created Restriction Site (ACRS). Ezt a technikat alkalmaztak pl. Lien és mtsai [1992] a B-CN A’, 4°,
A® &s B allél, Prinzenberg és Erhardt [1997a] a B-LG I allél DNS szinten torténd azonositasara.
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. rimer 1 rimer A
Aallel Prmer prmer 2
A
B
e —
Baliel primer B primer 2

ﬂ PCR reakcid

A-specifikus fragmens

B-specifikus fragmens

ﬂ elektroforézis

<« nem specifikus fragmens

<« A-specifikus fragmens
K B-specifikus fragmens

Genotipus AA BB AB

2-9. abra:  Genotipizalas bidirekcionalis allélspecifikus polimeraz lancreakcioval (BAS-PCR). A nyilak a PCR
primereket jel6lik. Primer 1 (piros) és primer 2 (kék): nem allélspecifikus primerek, a pontmutaciot
tartalmazd DNS szakaszt amplifikaljak. Poziciojuk nem fed at a mutacio helyével. Primer A (z6ld) és
primer B (sarga) allélspecifikus primerek: poziciojuk atfed a mutacio helyével, az egyik primer szek-
vencigja az egyik (A specifikus), a masik primer a masik allél szekvencidjaval komplementer
nukleotidsorrendet mutat (B specifikus). A-specifikus PCR-fragmens csak akkor keletkezik, ha az
eredeti DNS hordozta az A4 allélt, B-specifikus pedig csak ha hordozta a B allélt.

2.5.3.5. Primer hossza alapjan torténé allélmeghatarozas

A primer hossza alapjan torténd allélmeghatarozas, angolul Allele Determination by Primer Length
(ADPL), amelyet Li és mtsai [1990] irtak le el6szor, egy olyan PCR-en alapul6 altalanos technika, amely barmilyen
pontmutacié kimutatasara alkalmas. A PCR reakcioban az egyes allélokra specifikus primereket eltéré hossziisagura
tervezik, igy a reakcio soran keletkezd fragmensek mérete is eltérd (2-11. abra). A PCR-fragmensek pl.
elektroforézissel elvalaszthatok, és EtBr-dal festve, az allatok genotipusa meghatarozhatd. Lindersson és mtsai
[1995] ezt a technikat hasznaltak kiilonbozé k-CN, B-CN és B-LG genotipusok meghatarozasara.

2.5.3.6. Egyes szal konformacios polimorfizmus

A moédszer [Orita és mtsai, 1989] azon alapul, hogy a denaturalt DNS molekuldk nem-denaturald
poliakrilamid gélben méretiiknek és szekvenciajuknak megfeleld sebességgel vandorolnak. Igy ha pl. két PCR
fragmens akar egyetlen pontmutacioban kiilonbozik, poliakrilamid gélen eltérd mobilitassal rendelkeznek. Ez a
modszer kdnnyen kivitelezhetd, olcsd és nagyszamui minta tipizalasara alkalmas. Az egyes szali DNS-ek konforma-
cioi kozott kiilonbséget téve (Single-Strand Conformation Polymorphism, SSCP) azonosithatok tobbek kozott pl. az
as;-CN D [Prinzenberg és Erhardt, 1997b] és a x-CN 4, B, C, E, F, G, H, I, A, [Barroso és mtsai, 1998;
Prinzenberg és mtsai, 1999].
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primer 1
AGG A vagy B allél
Rz
TCT
A &
|
PCR reakcid ﬂ primer 2
A allél
TCGC
AGCG
Ballél
TCGA
AGCT
emésztés restrikcios enzimmel (pl.
Taql, ez esetben a hasitott szekven-
cia: T/CGA)
A allél
TCGC
AGCG
B allél
T CGA
AGC T
ﬂ elektroforézis
<— A-specifikus csik
> B-specifikus csikok
Genotipus 44 BB AB

2-10. abra: Restrikcios hasitohely 1étrehozéasa amplifikacioval (ACRS) olyan allélok kimutatidsara, amelyek ere-
detileg nem mutatnak RFLP-t. Az egyik primer valamely bazisanak vagy bazisainak -a felhozott példa
esetében az utolsonak- kicserélésével egy adott restrikcids enzimre specifikus restrikcids hasitohely
(itt Taql) hozhato létre az egyik allélnak (itt B) megfeleld PCR termékben, amely elektroforetikusan
megkiilonboztethetd a masik alléltol.

2.6. Tejfehérje allélok gazdasagi jelentosége

2.6.1. Genetikai polimorfizmus és tejosszetétel

Egy fehérje kiilonb6z6 genetikai variansai (allélok) eltéré biokémiai ill. fizikai-kémiai jellemzdik révén
befolyésolhatjak a tej tulajdonsagait. Egy adott allél hatasat nem feltétleniil a vizsgalt gén okozza, hanem az is el-
képzelhetd, hogy egy hozza szorosan kapcsolt gén hatasara vezethetd vissza. Ez is oka lehet annak, hogy az irodal-
mi adatok gyakran egymasnak ellentmondoak. Ettdl fiiggetleniil igaz azonban, hogy a kiilonb6z6 allélok eltérd
tulajdonsagaik révén kiilonb6z6 mértékben befolyasolhatjak a fehérjeszintézis hatékonysagat is, ami viszont kihat-
hat a tej fizikai-kémiai tulajdonséagaira.

Amidta Sherbon és mtsai [1967] eldszor felismerték, hogy a tehéntej alvadasi tulajdonsagait a kiilonbozo
allélok is befolyasoljak, szamos dsszefliggésre sikeriilt fényt deriteni. Mivel az egyéb tejtermékek gyartasa mellett a
tejfehérjék konzervalasanak legjelent6sebb modja a sajtgyartas, a tejfehérje kutatasok legfébb célja vilagszerte
annak felderitése, hogy melyek azok a kdrnyezeti és genetikai tényezok, amelyek a tovabbi feldolgozhatdsag szem-
pontjabodl kedvezden befolydsoljak a tej fizikai-kémiai tulajdonsagait. Eddig a taplalkozastudomany csupan a tej
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fehérjetartalmanak novelésére volt képes, most azonban a genetikai Osszefliggések felismerése révén célzott te-
nyésztéssel lehetdség nyilik a tejfehérjék ,.technologiai mindségének” novelésére is.

s

PCR reakcio

<—m

A-specifikus
fragmens

B-specifikus
fragmens

2-11. dbra: A primer hossza alapjan torténd allélmeghatarozas (ADPL) Iényege. A PCR reakciot két eltér6 hosz-
szusagu allélspecifikus (zolddel és pirossal jelolve), valamint egy nem allélspecifikus primer (kékkel
jelolve) jelenlétében végzik. Az allélspecifikus primerek atfedik a mutacié helyét és 3" végilikon az
egyik ill. a masik alléllal komplementer szekvenciat mutatjak. 5” végiikdn eltéré hosszusagu, egyik
alléllal sem komplementer szekvenciaval rendelkeznek. A nem allélspecifikus primer egy, a mutacio-
tol tavolabb esé szekvenciaval homolog. A keletkezd PCR-fragmensek hossza az allél tipusatol fiig-
gben eltéro.

2.6.1.1. Fehérjetartalom

Amidta az emberiség tejtermeléssel foglalkozik, a tej zsirtartalma volt a mindség legfébb mércéje. Ez a
szemlélet az elmult néhany évtizedben gydkeresen megvaltozott. A fehérjetartalom rutinszer(i mérését és a tej ezzel
aranyos értékben torténd atvételét elészor Hollandidban vezették be az 50-es évek végén. Azota egyre tobb orszag
tér at erre a tejatvételi rendszerre.

A tej Osszfehérje-tartalmat, ugyaniugy mint a kazein- ill. savofehérje-tartalmat nemesak genetikai kiilonbsé-
gek, hanem mas, kdrnyezeti faktorok (pl. évszak, laktacié szakasza, laktacid szama, takarmanyozas és a togy egész-
ségi allapota) is befolyasoljak.

as;-CN genotipus

Az ag-CN BC tipusu tej esetében magasabb az og-CN, 6sszes CN és Osszfehérje-tartalom, mint a BB
vagy AB esetében [Aleandri és mtsai, 1990; Bovenhuis és mtsai, 1992; Haenlein és mtsai, 1987; Kroeker és mtsai,
1985; Lodes és mtsai, 1997¢c; Ng-Kwai-Hang és mtsai, 1986, 1987, 1990a]. A legalacsonyabb kazein- és fehérjetar-
talmat a,g;-CN CC tipusu tejben mérték [Lodes és mtsai, 1997¢c]. Mas szerzok vizsgalatai a C allél genetikai folényé-
re utalnak, de ezek nem bizonyultak szignifikansnak [Buchberger és mtsai, 1986b; Mariani és mtsai, 1988; Ng-
Kwai-Hang és mtsai, 1984; Eenennaam és Medrano, 1991b]. McLean és mtsai [1984] valamint Gonyon és mtsai
[1987] pedig egyaltalan nem taldltak dsszefiiggést az as1-CN genotipusok és a fehérjetartalom kozott.

B-CN genotipus

Gonyon és mtsai [1987], Jakob [1993], Ng-Kwai-Hang és mtsai [1986] valamint Rampilli és mtsai [1988]
szerint a B-CN genotipusok szignifikansan befolyasoljak a fehérjetartalmat. A B-CN alléloknal az A’ és 4° maga-
sabb og-CN tartalom mellett alacsonyabb B- és «-CN tartalmat mutat. Ng-Kwai-Hang és mtsai [1986] szerint az A'B
genotipust tejnek van a legmagasabb fehérje- (3,48%) és kazeintartalma (2,78%), a legalacsonyabb pedig az 4°4°
tipusa tejnek, 3,36 és 2,66%. Lodes és mtsai [1997c] ezzel szemben a ritkan elforduld, 4°C genotipusu tejben
mérték a legmagasabb fehérje- és kazeintartalmat, a BB illetve 4°4° tipusuban pedig a legalacsonyabbat.
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Azoknal a vizsgalatoknal [Buchberger és mtsai, 1986b, 1986c¢; Graml és mtsai, 1985, 1986a], ahol a kii-
16nb6z6 A variansok kozott (4', A%, 4%) nem tettek kiilsnbséget, tSbbnyire a ritkabb B-CN variansok az 44 tipusnal
magasabb fehérje- ill. kazeintartalmat mutatnak (BB>4AB>AA, AC>>AA és BC>>AA). Graml és mtsai [1985] szerint
a B-CN AC genotipus is pozitiv hatassal van a fehérje- és kazeintartalomra.

Bovenhuis és mtsai [1992] a statisztikai analizis soran kiilonbséget tesznek az un. "egy-génes" és "tobb-
génes" analizis kozott. Az "egy-génes" analizis soran minden tejfehérjét onalloan vizsgaltak. E szerint a B-CN A’B
és BB tipust allatok teje szignifikinsan magasabb fehérjetartalmat mutatott, mint az 4’4’ tipusu allatoké. A B-CN
A’ allél jelenléte tendenciaszertien az 4’4’ tipusnal magasabb fehérjetartalommal jar, de mivel igen ritkan fordul elé
a hatasara vonatkozo Osszefiiggések tobbnyire nem szignifikdnsak. A "tobb-génes" statisztikai analizis szerint,
amely igyekszik figyelembe venni az esetleges kapcsoltsagi effektusokat is, a B-CN genotipusok hatasa a fehérjetar-
talomra mar nem bizonyult szignifikdnsnak. Ezt mas szerz6k vizsgalatai is alatamasztottak [Aleandri és mtsai, 1986;
Haenlein és mtsai, 1987; McLean és mtsai, 1984].

x-CN genotipus

A «-CN allélokra vonatkoz6 vizsgalatok tobbsége azt mutatja, hogy a B allél magasabb k-CN tartalommal
parosul [Aleandri és mtsai, 1986; Gonyon és mtsai, 1987; Mariani és mtsai, 1976; Kroeker és mtsai, 1985; Ng-
Kwai-Hang és mtsai, 1986, 1987, 1990a; Rampilli és mtsai, 1988; Eenennaam és Medrano., 1991a]. Bovenhuis és
mtsai [1992] hasonld eredményre jutottak. Mind "egy-génes" mind "tdbb-génes" analizissel szignifikans kiilonbsé-
geket talaltak a fehérjetartalomban (BB>AB>AA). A B allél esetében nemcsak az Osszkazein-tartalom, hanem az
Osszfehérje-tartalom is magasabb [Castagnetti és mtsai, 1994; Delacroix-Buchet és mtsai, 1993; Jakob és Puhan,
1986b; Ng-Kwai-Hang és mtsai, 1986; Schaar, 1884; Rampilli és mtsai, 1988], minek kdszonhetben a sajtgyartas
egyre novekvo érdeklédést mutat a k-CN genetikai polimorfizmus irant.

Jollehet mara mar egyértelmiien bizonyitott, hogy a magasabb k-CN tartalom kovetkeztében [Eenennaam
és Medrano, 1991a] a BB genotipus pozitivan befolyasolja a tej tejipari technologiai értékét - rovidebb az alvadasi
id6, gyorsabb a szinerézis, kedvezobb az alvadék mindsége és nagyobb a kitermelhetd sajt mennyisége [Feagan és
mtsai, 1972; Marziali és mtsai, 1986a,b,c; Schaar és mtsai, 1984] - a genetikai hattér és a kdrnyezeti hatasok szere-
pe kevéssé tisztazott. Ez lehet az oka annak, hogy latszélag ellentmondé adatok is napvilagot lattak: Buchberger és
mtsai [1986b, 1986¢], Schaar és mtsai [1985], valamint Graml és mtsai [1985] helyi fajtakat vizsgalva az 44 geno-
tipus folényérdl szamoltak be (44>AB>BB). Lodes ¢és mtsai [1997¢] pedig egyaltalan nem tudtak szignifikans 6sz-
szefliggést kimutatni a k-CN genotipusok é€s a tej fehérje- ill. kazeintartalma kozott.

A ritkabb, k-CN C allél hatdsdt Macheboeuf és mtsai [1993] vizsgéltdk. Eredményeik szerint a C allélt
hordoz6 allatok (k-CN AC, BC és CC) teje tobb fehérjét és Osszkazeint tartalmaz, mint a k-CN A4 és a k-CN 4B
vagy BB allatok teje. Ugyanebben a fajtaban (Tarentaise) Delacroix-Buchet és mtsai [1993] szerint az AC tipusu tej
0,06%-kal tobb fehérjét tartalmazott, mint az A4 tipusi, de a legmagasabb fehérjetartalmat a BC-tipust tej mutatta.
A ritka allélok koziil a k-CN E az A4 allélhoz hasonldan alacsonyabb kazeintartalmat eredményezett [Oloffs, 1991].

P-LG genotipus

Aschaffenburg és Drewry [1957] felfedezését, hogy a B-LG A4 tipust tej tobb fehérjét tartalmaz mint az
AB vagy BB tipusu, azota szamos kutaté igazolta [Aleandri és mtsai, 1986; Berg és mtsai, 1992; Bovenhius és mtsai,
1992; Cerbulis és Farrell, 1975; Feagan és mtsai, 1972; Graml és mtsai, 1985; Janicki, 1978; Mariani és mtsai,
1979b; McLean és mtsai, 1984; Ng-Kwai-Hang és mtsai, 1984, 1986, 1990a]. Ez a magasabb fehérjetartalom maga-
sabb B-LG tartalomra vezethetd vissza [Aschaffenburg és Drewry, 1957; Cerbulis és Farrell, 1975; Komatsu és
mtsai, 1977; McLean és mtsai, 1984; Ng-Kwai-Hang és mtsai, 1987]. Ha a megnovekedett B-LG tartalommal nem
nd aranyosan a tej kazein tartalma, akkor megvaltozik a kazein/6sszfehérje arany, az tin. "kazeinszam", ami viszont
fontos mérészama a tejbdl kinyerhetd sajt mennyiségének. Ha valtozatlan B-Lg és dsszfehérje-tartalom mellett n6 a
kazeintartalom, akkor né a kazeinszam, ami elénydsebb a sajtgyartds szamara. Az irodalmi adatok tobbsége azt
latszik alatdmasztani, hogy a B-LG A4 genotipust tej a BB tipusuhoz viszonyitva kevesebb kazeint tartalmaz, és a
kazeinszam is alacsonyabb mint a tobbi genotipusok esetében [Berg és mtsai, 1992; Buchberger és mtsai, 1982;
Buchberger és mtsai, 1986bc; Graml és mtsai, 1985; Hill, 1993; Mariani és mtsai, 1979a; Mariani, 1985; Mariani
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és Leoni, 1985; McLean és mtsai, 1984; Ng-Kwai-Hang és mtsai, 1986, 1987; Rampilli és mtsai, 1988; Schaar és
mtsai, 1985].

Valoszinlileg a genetikai hattér illetve a kornyezeti hatasok kiilonbdzdsége okozhatja, hogy Bech és
Kristiansen [1990], Buchberger és mtsai [1986bc], Hoogendoorn és mtsai [1969], Lodes ¢s mtsai [1997c] Mariani
és mtsai [1979a), Mariani és Leoni [1985] és Schaar és mtsai [1985] a B-LG BB tejek esetében mértek magasabb
fehérjetartalmat (BB>AB>AA). Aaltonen és Antila [1987], Aleandri és mtsai [1990], Gonyon és mtsai [1987] pedig
semmilyen 0sszefiiggést nem tapasztaltak a kiilonb6z6 B-LG allélok és a tej fehérjetartalma kozott.

A foleg Jersey és Angler fajtakban el6fordulo ritka C allél esetében hol a BC [McLean és mtsai, 1984], hol
az AC [Oloffs, 1991] genotipusu tejek esetében irtak le a legalacsonyabb fehérjetartalmat. Lodes és mtsai [1997¢] a
B-LG BC tipusu tejek fehérje- és kazeintartalmat szignifikansan magasabbnak talaltak, mint az AB tipusu tejekét.
Szerintiik a fehérjetartalom BC>BB>AD>AB>BD>BW>AA, a kazeintartalom pedig BC>AD>BB>AB>BD=AA>BW
sorrendben csokken. Graml és mtsai [1985] vizsgalataiban a ritka B-LG D allél pozitiv hatissal volt a
kazeintartalomra (BD>BB>AD>AB>AA), mig a C allél McLean és mtsai [1984] szerint negativ hatast gyakorolt.
Aaltonen és Antila [1987] pedig egyaltalan nem talalt 6sszefiiggést a B-LG genotipusok és a kazeintartalom kozott.

2.6.1.2. Zsirtartalom
as;-CN genotipus

Az 051-CN 1okuszban az eddig megjelent munkak tobbségében a C allél genetikai folényérdl szamolnak be
[Aleandri és mtsai, 1986; Buchberger és mtsai, 1986¢; Graml és mtsai, 1985; McLean és mtsai, 1984; Munro, 1978;
Ng-Kwai-Hang és mtsai, 1986; Zebrovskii és mtsai, 1977]. Az eurdpai fajtaknal ritkadn eléforduld A4 allél pedig ne-
gativ hatast gyakorol a zsirtartalomra (AB<BB<BC) [Ng-Kwai-Hang és mtsai, 1986]. Sadler és mtsai [1968] szerint
a legmagasabb zsirtartalommal az A4 tipusu tej rendelkezik, ezt kdveti a BC és a BB, valamint a legalacsonyabb
zsirtartalommal az 4B tipust tej. Ezzel ellentétben Ng-Kwai-Hang és mtsai [1990a] sem az els6, sem a masodik,
sem a harmadik laktacioban nem tudtak Osszefliggést kimutatni a tej zsirtartalma és az éallatok os;-CN genotipusa
kozott.

B-CN genotipus

A B-CN allélok koziil a legmagasabb zsirtartalmat a B allél jelenléte eredményezi [McLean és mtsai, 1984;
Ng-Kwai-Hang és mitsai, 1986]. Kiilonbséget tapasztaltak a kiilonbozé 4 allélok kozott is. Egyes szerzék az 4’4’
genotipus [Eenennam és Medrano, 1991b; Munro, 1978; Ng-Kwai-Hang és mtsai, 1990a; Rampilli és mtsai, 1988],
mésok az A’A” genotipus esetében irtak le magasabb zsirtartalmat [Bech és Kristiansen, 1990; Kiddy és mtsai, 1970;
Lin és mtsai, 1986; McLean és mtsai, 1984]. Bovenhuis és mtsai [1992] szerint viszont a kiilonb6z6 A4 allélok koziil
csak a ritka A°-nak van negativ hatasa a zsirtartalomra. Graml és mtsai [1985] szerint az A4 tipusu tejhez képest a
B-CN CC vagy AC szignifikansan magasabb zsirtartalommal rendelkezik.

x-CN genotipus

A munkak tobbségében a k-CN A allélt tartalmazé tejeknél magasabb zsirtartalmat irnak le, mint a B allél
esetében [Aleandri és mtsai, 1986, 1990; Aaltonen és Antila, 1987; Buchberger és mtsai, 1986c; Eenennam és
Medrano, 1991b; Graml és mtsai, 1985; Macheoeuf és mtsai, 1993; Ng-Kwai-Hang és mtsai, 1984, 1990a].
Buchberger és mtsai [1986¢] helyi fajtakat vizsgalva arra a kovetkeztetésre jutottak, hogy a k-CN A4 tipusu tejek
zsirtartalma 0,16%-kal magasabb, mint a BB tipusu tejeké. A ritka C allél hatasa a zsirtartalomra eddig még kevéssé
ismert. Macheboeuf és mtsai [1993] szerint a "C-csoport" (k-CN AC, BC, CC) és az AA-, ill. AB/ BB-csoport kozott
nincs szignifikans kiilonbség. Oloffs és mtsai [1992] és Oloffs [1991] szerint az AE genotipus pozitiv hatdssal van a
tej zsirtartalmara.

P-LG genotipus

Mig Cerbulis és Farrell [1975], Lin és mtsai [1986] nem talaltak szignifikdns kapcsolatot a B-LG allélok és
a tej zsirtartalma kozott, addig masok ennek ellenkezojét allitjak [Comberg és mtsai, 1964; Graml és mtsai, 1985,
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1986a; Hoogendorn és mtsai, 1969; Janicki, 1978; McLean és mtsai, 1984; Ng-Kwai-Hang és mtsai, 1984, 1986].
Az esetek tobbségében a B-LG B allél homozigdta (BB) vagy heterozigéta (4B) formaban magasabb zsirszazalékot
eredményezett. A B-LG BB és B-LG A4 tehenek kozotti 0,05% zsirtartalombeli kiilonbség ipari méretekben mar
igen jelent6snek mondhato. A ritka D allél kedvezdtlen hatast gyakorol [Graml és mtsai, 1985], mig a C allélnak
zsirtartalom-ndveld hatast tulajdonitanak [Oloffs és mtsai, 1992] Holstein és Jersey fajtakban (44<A4C és BB<BC).

2.6.2.  Genetikai polimorfizmus és a tej technologiai értéke

2.6.2.1. Tejfehérje allélok fizikai-kémiai tulajdonsagai

A kazein micellak stabilitasa kalcium, laktat, citrat és foszfat jelenlétében fligg a jelen 1év0 ag;-, B- és K-
CN alléloktol [El-Negoumy, 1974; Ng-Kwai-Hang és Imafidon, 1990]. Azok a micellak, amelyek a BB-AB-AB
kombinaciokat tartalmazzak az elébb emlitett kazeinekre nézve, stabilabbak, mint a BB-4A4-BB tipust micellak. A
stabilitasbeli kiilonbség a B-CN allélok eltérd hidrofob tulajdonsagaira vezethetd vissza [Eigel és Randolph, 1976].
A B-CN B allél abban is kiilonbozik az A-t6l, hogy alacsonyabb a vizkotd kapacitasa. [Kirchmeier és mtsai, 1983].
A k-CN-ek esetében a B allél hostabilitasa magasabb mint az A allélé [Kirchmeier és mtsai, 1983; McLean és mtsai,
1987], és a kazein micellak mérete is kisebb a B allélt tartalmazé tej esetében. A tej hostabilitasat a hdmérséklet és
pH mellett a B-LG allélok is befolyasoljak [Feagan, 1979; Hillier és mtsai, 1979; McLean és mtsai, 1987]. 90°C
alatti homérsékleten a -LG 4 stabilabb mint a B-LG B, de 90°C felett a helyzet éppen forditott, és a B-LG BB tipu-
su tejnek magasabb a denaturaciés hémérséklete mint az AB vagy AA tipusunak [Hillier és mtsai, 1979].

2.6.2.2. Tejfehérje allélok hatasa a tej alvadasi tulajdonsagaira és a sajtkitermelésre

Mikrobak termelte oltéenzim hatdsara vagy fiatal emldsallatok (borju, barany, malac) gyomrabol nyert
oltokészitmény hozzaadasara a tej megalvad. A tejalvadas folyamata 3 szakaszboél all. Az els6 fazisban a kazein
micellak feliiletén elhelyezkedd k-CN molekuldk az enzim hatasara kettéhasadnak. A masodik szakaszban a k-CN
molekuldk enzimatikus hasitdsa révén destabilizalddott kazein micellak koaguléacioja kdvetkezik be, mig a harmadik
¢s utolso szakaszban (szinerézis) kialakul az alvadék halozatos szerkezete és a gél zsugorodasa révén kiszorul beldle
a tejsavo egy része [Kerting, 1981].

Mivel a gélképzddés, a koagulacié sebessége és mértéke, valamint az igy keletkezett alvadék tulajdonsagai
nagyon fontos paraméterek a sajtgyartds szamara, vilagszerte intenziv vizsgalatok folynak annak eldontésére, hogy
a tehéntej alvadasi tulajdonsagai mennyiben fliggenek a kiilonbozo tejfehérje alléloktol.

Alvadasi tulajdonsdgok

as;-CN genotipus

Az alvadasi tulajdonsagok (tejalvadas sebessége, a keletkez6 koagulatum szilardsaga) tekintetében az o -
CN BC genotipus jobbnak tiinik mint a BB [Mariani és mtsai, 1988; Sadler és mtsai, 1968; Sherbon és mtsai, 1967,
Pagnacco és Caroli, 1987]. Lodes és mtsai [1997b] szerint az alvadasi id6 CC<BC<BB sorrendben nd. A
koagulatum szilardsagat tekintve pedig a CC genotipus a legrosszabb [Lodes és mtsai, 1997b; Pagnacco és Caroli,
1987].

[-CN genotipus

Az alvadasi sebességre €s a koagulatum szilardsagara a B-CN B allél kedvezd hatdsat irtdk le [Feagan és
mtsai, 1972; Jakob, 1993; Lodes es mtsai 1997b; Mariani és mtsai, 1986, 1992; Oloffs, 1992]. A szerzok tobbsége
nem tesz kiilonbséget az egyes A allélok kozott. Ahol ez mégis megtorténik, ott hol az 4’4’ tipust tejhez [Lodes és
misai 1997b], hol az 4°A” tipusthoz [Rampilli és mtsai, 1988] rendelnek révidebb alvadasi id6t.

x-CN genotipus

A tejalvadasban a k-CN jatssza a kulcsszerepet. A kutatok tobbsége egyetért abban, hogy a k-CN B tipust
tej jobb mint az A tipusi, ugyanis rovidebb az alvadasi idd, nagyobb a szinerézis sebessége és a keletkezd alvadék is
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keményebb [Sherbon és mtsai, 1967; Losi és mtsai, 1973, 1975; Mariani és mtsai, 1976; Tervala és mtsai, 1983,
1985; Schaar, 1984; Mariani és Leoni, 1985; Jakob és Puhan, 1986a,b; Marziali és Ng-Kwai-Hang, 1986a;
Aaltonen és Antila, 1987; Rampilli és mtsai, 1988]. A ritka k-CN C allél kedvezdtlen hatdsat tdbben is leirtdk
[Dalacroix-Buchet és mtsai, 1993; Jakob, 1993; Lodes és mtsai, 1997b; Macheboeuf és mtsai, 1993]. Az E allél
pedig az A allélhoz hasonloan rossz alvadasi tulajdonsagokat eredményez [Jakob, 1993; Lodes és mtsai, 1997b;
Oloffs és mtsai, 1992].

P-LG genotipus

Jollehet a B-LG nem vesz kozvetleniil részt a tejalvadas folyamataban, mégis talaltak 6sszefiiggést a kiilon-
boz6 B-LG genotipusok és a tej alvadasi tulajdonsagai kozott. Az eddigi eredmények azonban igen ellentmondaso-
sak. Macheboeuf és mtsai [1993], Rampilli és mtsai [1988], Marziali és Ng-Kwai-Hang [1986a] szerint a B-LG BB
tipusu tej szignifikansan hosszabb alvadasi id6vel rendelkezik, mint az AA4 tipust. Liberatori és mtsai [1990] és
Mariani és mtsai [1982] pont az ellenkezdjét allapitottak meg, Jakob [1993], valamint Rahali és Ménard [1991]
pedig semmilyen Osszefliggést nem tudtak kimutatni. A koagulatum szilardsagat tekintve a szerzok egy része a BB
tipusu tejbdl [Sherbon, 1967; Rahali és Ménard, 1991; Feagan és mtsai, 1972; Mariani és mtsai, 1982; Berg és
mtsai, 1992], masok az A4 tipusu tejbol képz6dd alvadéknak tulajdonitanak nagyobb szilardsagot [Berg és mtsai,
1992; Marziali és Ng-Kwai-Hang, 1986; Oloffs, 1991; Rampillli és mtsai, 1988].

Sajtgyadrtds

Szamos vizsgalat igazolta, hogy a tejfehérjék genetikai polimorfizmusanak a tejalvadasi paraméterekre
kifejtett hatasa befolyasolja a kinyerhet6 sajt mennyiségét és annak Osszetételét is, ami viszont meghatarozza a sajt
mindségét. A sajtkitermelés és a tejfehérje allélok kapcsolatara vonatkozo elsé vizsgalatokat Eszak-Olaszorszagban
végezték [Russo és Mariani, 1978]. Eszrevették ugyanis, hogy az Egyesiilt Allamokbol importalt holstein-friz tehe-
nek rontottak a sajt tulajdonsagait és a sajtkitermelést. Megallapitottdk, hogy az Ujonnan bevezetett fajta esetében a
B-CN B ¢és k-CN B allélok ritkabban fordultak eld, mint a korabban elterjedt fajtak esetében (Bruna Alpina,
Reggiana és Mondenese).

Az azdta végzett vizsgalatok tobbsége is azt igazolja, hogy a k-CN B tipusu tejbdl tobb sajt nyerhetd ki,
mint az A4 tipusu tejbol [Morini és mtsai, 1979; Marziali és Ng-Kwai-Hang, 1986b; Remeuf és mtsai, 1991]. A «-CN
B tipust tej esetében ezen kiviil magasabb a sajt zsir- és fehérjetartalma is [Marziali és Ng-Kwai-Hang, 1986¢;
Rahali és Ménard, 1991].

A B-CN A’4" és B-CN A’4” tejek koziil az A’A” tipus esetében tapasztaltak magasabb zsir- és fehérjetartal-
mat a sajtban [Marziali és Ng-Kwai-Hang, 1986¢].

A B-LG B is pozitivan latszik befolyasolni a sajtkitermelést, habar kozvetleniil nem vesz részt a tejalvadas
folyamataban. Nemcsak a sajtkitermelés volt magasabb B-LG B allélt tartalmaz6 tej esetében [Aleandri és mtsai,
1990; Marziali és Ng-Kwai-Hang, 1986c¢; Morini és mtsai, 1982; Rahali és Ménard, 1991; Remeuf és mtsai, 1991;
Schaar és mtsai, 1985], hanem tobb zsir és fehérje is maradt a B-LG BB tejbdl késziilt sajtban, kevesebb veszett el a
szinerézis soran [Berg és mtsai, 1992; Marziali és Ng-Kwai-Hang, 1986b,c]. Graham és mtsai [1984] szerint a «-
CN 4B, B-CN BB és B-LG BB kombinaci6 a kazeintartalmat, a koagulacios tulajdonsagokat és a sajthozamot tekint-
ve is eldnydsebb, mint az 44-4A4-4A4 kombinacio.

2.6.3. Genetikai polimorfizmus és a tejtermelés kapcsolata

A tejfehérje polimorfizmus és a tejhozam Gsszefiiggését tekintve igen nagy zlirzavar uralkodik az iroda-
lomban. Erre jo példa a B-LG. Szamos tanulmany szerint nincs Osszefiiggés a tejhozam és a B-LG allélok kozott
[McLean és mtsai, 1984; Ng-Kwai-Hang és mtsai, 1984, 1990a; Lin és mtsai, 1986; Gonyon és mtsai, 1987;
Haenlein és mtsai, 1987]. Egyesek magasabb tejhozamot jeleztek BB genotipusu tehenek esetében [Janicki, 1978;
Yebroski és Komissarenko, 1982; Jairam és Nair, 1983]. Masok szerint pedig a homozigota B-LG A4 genotipusu
tehenek adjak a legtobb tejet [Atroshi és mtsai, 1982; Ng-Kwai-Hang és mtsai, 1986], és a B-LG AB tehenek na-
gyobb tejhozamara is akad példa [Pupkova,1980].
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A CN variansokra vonatkozo adatok sem igazan megbizhatéak. Mig McLean és mtsai [1984], Gonyon és
mtsai [1987], Haenlein és mtsai, [1987] nem tapasztaltak szignifikans dsszefliggést az ag;- B- és k-CN allélok és a
tejhozam kozott, addig Pupkova [1980], Yebroski és Komissarenko [1982] Ng-Kwai-Hang és mtsai [1984, 1986],
Lin és mtsai [1986] szerint az a5;-CN BB tehenek tobb tejet adnak, mint az 4B vagy BC genotipusuak. Rendszerint
magasabb tejhozam tarsul a B-CN A allélhoz [Yebroski és Komissarenko, 1982; Matyukov, 1983; Ng-Kwai-Hang és
mtsai, 1984, 1986; Lin és mtsai, 1986], pontosabban az A? és A% -hoz [Matyukov, 1983; Ng-Kwai-Hang és mtsai,
1986, 1990a]. Nem lehet egyértelmti kovetkeztetéseket levonni a k-CN allélokkal kapcsolatban sem. Egyesek sze-
rint nincs 0sszefiiggés [McLean és mtsai, 1984; Ng-Kwai-Hang és mtsai, 1986, 1990a], masok szerint viszont a k-
CN A4 [Gonyon és mtsai 1987], k-CN AB [Yebroski és Komissarenko, 1982; Ng-Kwai-Hang és mtsai, 1986] vagy
k-CN BB [Pupkova,1980] mutat pozitiv kapcsolatot a tejhozammal.

2.6.4. Genetikai polimorfizmus és a termeléssel osszefiiggd tulajdonsagok

2.6.4.1. Novekedés és testsuly

Henderson és Marshall [1996] husmarhakon folytatott vizsgalatai szerint az A4 és BB genotipusokkal
Osszehasonlitva, ha a tehén k-CN AB genotipusu, az kedvezden hat a borjak stilygyarapodasara és valasztasi stlya-
ra.

A B-LG AA tejjel taplalt borjak ndvekedési erélye nagyobb mint a BB tipusu tejjel taplaltaké [Kriventsov,
1978; Singh és mtsai, 1981]. E megfigyelés egy lehetséges magyarazata az a tény lehet, hogy az A4 tipusu tej tobb
fehérjét tartalmaz. Mas vizsgalatok [Pokalov, 1975; Lin és mtsai, 1987] szerint a B-LG A4 allélt hordoz6 borjak test-
tomege nagyobb mint a 3-LG B allélt hordozoké. Ez esetben a kiilonbség genetikai okokra vezethet6 vissza, nem
pedig az allatok taplalkozasara.

2.6.4.2. Szaporasag

Hogy a tehenek milyen korban érik el a tenyészérettséget, kapcsolatban van az a-LA, B-LG és k-CN geno-
tipusokkal [Jairam és Nair, 1983; Ronda és mtsai, 1984]. Az a-LA BB ¢és B-LG AB vagy k-CN AB tehenek rend-
szerint korabban valnak tenyészéretté, ¢s a B-LG 4B tipust teheneknél hosszabb a vemhesség idétartama mint akar
az AA vagy BB genotipusok esetében [Lin és mtsai, 1987]. Nem talaltak viszont dsszefiiggést a B-LG, o-, B- és k-
CN genotipusok és a tehenek termékenyiilési indexe kdzott [Hargrove és mtsai, 1980; Ng-Kwai-Hang és mtsai,
19905].

2.6.4.3. Togygyulladas

A tégygyulladas a tejmirigy gyulladadsos megbetegedése, mely a tejipar szdmara igen nagy gazdasagi jele-
néséggel bir. Amellett, hogy hatassal van a tehén egészségi allapotara, drasztikusan befolyasolja nemcsak a termelt
tej mennyiségét, hanem annak mindségét is. Az irodalomban fellelheté adatok igen ellentmondasosak. Mig Jansen
és mtsai [1981] szerint nincs Osszefliggés a togygyulladas eléfordulasi gyakorisaga és a f-CN, k-CN és B-LG kii-
16nb6z6 genotipusai kozott, addig Giesecke és Osterhoff [1975], Stur és mtsai [1976] szerint a B-LG AB teheneknél
gyakrabban fordul el6 togygyulladas. A B-LG BB genotipus e betegséggel szembeni nagyobb ellenalld képességére
éppen gy akad példa [Atroshi és mtsai, 1982], mint annak ellenkezdjére [Han és mtsai, 1986].
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3. ANYAGOK ES MODSZEREK

3.1. Fehérjevizsgalatok

3.1.1. Anyagok

3.1.1.1. Vegyszerek

A fehérjevizsgalatokhoz Fluka, Merck, Pharmacia LKB, Serva, Sigma és Reanal finomvegyszereket hasz-
naltam. Az amfolinok Pharmacia LKB (Ampholyte pH 2,5-4,5, Pharmalyte pH 4,2-4,9, Pharmalyte pH 4,5-5,4,
Ampholyte pH 5-8) és Serva (Servalyte pH 5-6) gyartmanyuak voltak. A gélek coomassie festése Serva Blue G
(Serva) festékkel tortént.

3.1.1.2. Oldatok

CA-IEF elektrod puffer: anod: 0,5 M H;PO,, katod: 0,5 M NaOH

CA-IEF geloldat: 8 M urea, 15% (w/v) glicerin, 4,85% akrilamid, 0,15% BIS, 0,1% glicin, 1% (tf) Ampholyte pH
2,5-4,5, 0,8% (tf) Pharmalyte pH 4,2-4,9, 1,4% (tf) Pharmalyte pH 4,5-5,4, 1,5% (tf) Servalyte pH5-6,
1,5% (tf) Ampholyte pH 5-8, 0,04% (tf) APS, 0,1% TEMED

CA-IEF minta puffer: 8 M urea, 5% glicerin, 5% 2-ME vagy 30 mM DTT

CA-IPG-IEF nativ gélrehidratalo és minta puffer: 10 mM Tris/HCI pH 6,8, 1,15% (w/v) glicerin, 0,5% (w/v)
Servalyte pH 5-6

CA-IPG-IEF denaturadlo/redukalo gélrehidratalo puffer: 8 M urea, 20% glicerin, 1% DTT, 1% Pharmalyte pH 4,5-
5,4; az oldat pH-jat ecetsav oldattal 6,8-ra allitottam be

CA-IPG-IEF denaturalo/redukalo minta puffer: CA-IPG-IEF denaturald/redukald gélrehidratald puffer kiegészitve
5% 2-ME-lal

Fixalo oldat: 15% vagy 20% TCA

Moso és differencialo oldat: 25% etanol vagy metanol, 10% ecetsav

Fest6 oldat: 0,1% vagy 0,15% Serva Blue G, 0,5% CuSO4x5H20, 30% etanol vagy metanol, 10% ecetsav

3.1.1.3.  Gélek és egyéb segédeszkozok

A 0,25 mm vastag CA-IEF gélekhez GelBond PAG film gélhordozo foliat hasznaltam (Pharmacia LKB).
Pharmacia LKB gyartmanytak voltak a futtatd pufferrel atitatott sziirdpapir csikok és a minta felvitelére szolgald
0,5 x 1,0 cm-es szlirGpapir darabkak is.

Az immobilizalt pH-gradiensen torténd izoelektromos fokuszalast (CA-IPG-1EF) Immobiline Dry Plate pH
5,0-6,0 és pH 4,5-5,4 (Pharmacia LKB) gyari gélek felhasznalasaval végeztem. A mintafelvitel szintén Pharmacia
LKB gyartmanyu mintafelvivé féstikkel tortént.

3.1.1.4. Allatok

E munka soran 4 hazai szarvasmarha fajtdhoz tartozo, dsszesen 8 tehénallomany tejfehérje genetikai poli-
morfizmusat vizsgaltam (3-1. tablazat). Ahol nem tudtam a teljes allomanyt letesztelni, ott a mintavétel soran az
allatokat véletlenszeriien valasztottam ki (reprezentativ mintavétel).

A magyar sziirke (MSZ) egyike a legdsibb, kozvetleniil az dstuloktdl (Bos Primigenius) szdrmaztathatd
szarvasmarha fajtaknak. A kozépkorban Eurdpaszerte hires volt kivalo husardl és a XIX. szazad végéig gyakorlati-
lag Magyarorszag egyeduralkodo szarvasmarha fajtaja. Az 6tvenes években a kipusztulas fenyegette. Napjainkra az
allomany 1étszama stabilizalodott, de mar csak mint génrezerv és idegenforgalmi latvanyossag jatszik szerepet. Ez a
jovoben azonban megvaltozhat, mivel egyéb kedvezd tulajdonsagai mellett a jovO tenyésztési programjai szdmara
genetikai allomanyat igen értékessé teszi példaul rendkiviili ellenallo képessége a kiilonbozo betegségekkel szem-
ben [Bodo, 1986; Bodo és Réti, 1987].

Az altalam vizsgalt tehenek harom allomanybol szarmaztak (3-1. tablazat). Ezek koziil a hortobagyi éllo-
manyt csak két részletben tudtam vizsgalni, ezért itt arra térekedtem, hogy a két mintavétel kdzott ne legyen atfedés.
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A magyartarka (MT) fajtat a XIX. szazad masodik felében hoztak 1étre a MSZ és a szimentali fajta keresz-
tezésével. Foleg ketts hasznositasu fajtaként tenyésztik. A fajtaatalakito keresztezést, és ezzel a magyartarka fajta
kialakitasat els6sorban az indokolta, hogy a tejtermeléssel és hustermeléssel szemben tdmasztott ndvekvo igényeket
az Oshonos MSZ fajta mar nem volt képes kielégiteni.

A vizsgalt tejmintak két torzstenyészetbdl szarmaztak (3-1. tablazat). Termelési adatok csak a mezéhegyesi
tenyészetbdl alltak rendelkezésemre. Az ezen allomanyhoz tartozo 195 fajtatiszta tehén 45 apaallattol szarmazott.

A holstein-friz (HF) jelenleg Magyarorszag legjelentdsebb tejeld szarvasmarha fajtaja. Az elsd sperma
mintakat 1966-ban hoztak be Kanadabol, és 1968 ota a tenyésztok folyamatosan importalnak kanadai és amerikai
tenyészallatokat. Magasabb tejhozamanak koszonhetéen a HF egyre inkabb kiszoritja a MT-t a tejtermelésbol.

A vizsgalt HF éllatok tejmintai és termelési adatai egyetlen torzstenyészetbdl szarmaztak. Az allomanyra
jellemzd, hogy az allatoknak csak kb. 60%-a amerikai szarmazasu fajtatiszta. A fennmarado részpopulacio (40%) -
zdmében 14 és rs nemzedékbe tartozo keresztezett - magyartarka génaranya valtozo (3-2. tdblazat). A vizsgalt tehe-
nek 141 apatol szarmaztak.

3-1.tablazat: A vizsgalt tehénpopulaciok attekintése

Fajta Sziarmazasi hely  Mintavétel Allatok
Idépontja szama

Magyartarka (MT) Kocsér 1990. nov. 101
Mezohegyes 1995. jul. 195

Magyar sziirke (MSZ) Hortobagy 1991. jan. 119
Hortobagy 1992. dec. 98

Varosfold 1992. szept. 63

Oroshaza 1993. jan. 45

Holstein-friz (HF) Kiscséripuszta 1992. épr. 578
Hungarofriz (HuF) Szegvar 1993. nov. 29
Szentes 1993. nov. 161

3-2. tablazat: A vizsgalt holstein-friz llomany (Kiscséripuszta, Enyingi A.G.) 6sszetétele

Vérhanyad
HF MT Allatok szima (%)
75% 25% 9 1.56
85% 15% 1 0.17
87.5% 12.5% 50 8.65
93.75% 6.25% 83 14.36
96.88% 3.12% 66 11.42
98.44% 1.56% 21 3.63
99.22% 0.78% 3 0.52
100% - 345 59.69

A hungarofriz (HuF) kett0s hasznositast fajta, melyet M7, dan jersey és kanadai-amerikai HF allatok
keresztezésével hoztak 1étre. Az vizsgalt allatok teje és termelési adatai két tenyészetbdl szarmaztak (3-1. tablazat).
A tehenek 0-25% MT, 12,5-62,5% jersey és 25-75% HF vérhanyaddal rendelkeznek és 10 bika utodai.

3.1.2. Modszerek

3.1.2.1. Mintavétel és elokészités

A tehenenként kb. 20-30 ml tejminta levétele a gépi fejést megel6zden tortént kézi fejéssel, ligyelve arra,
hogy az egyes egyedek tejmintai egymassal ne szennyezddjenek. A tejmintakat 0,004% Na-aziddal torténd tartositas
utan centrifugaléssal zsirtalanitottam (800 g, 4°C, 10 perc), és a zsirréteget vizlégszivattytval leszivtam. A tejmin-
takat felhasznaléasig -20°C-on taroltam, vagy liofilizaltam.
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CA-IEF futtatashoz 100 pl zsirtalanitott tejhez 500 ul CA-IEF minta puffert adtam, vagy 10-20 mg liofili-
zalt tejet oldottam 1 ml minta pufferben.

CA-IPG-IEF-hez vagy a lefagyasztott, zsirtalanitott tejet hasznaltam kiinduldsként, vagy a liofilizalt tej-
mintakbol készitettem 10 mg/ml-es oldatot milliQ vizzel. Savas kicsapassal (pH 4,6) és centrifugalassal eltavolitot-
tam a kazeineket és a savo frakciot a megfelel6 (nativ vagy redukald/denaturald) CA-IPG-IEF minta pufferrel higi-
tottam: 4 pl savohoz 10 pl minta puffert adtam.

A gélelektroforetikus vizsgalatokhoz és a pl meghatarozashoz standardként hasznalt tisztitott, liofilizalt B-LG min-
takat 1 mg/ml-es koncentracioban oldottam fel a megfelelé minta pufferben.

3.1.2.2. B-laktoglobulin izolalasa tejbdl

A B-LG tejbdl torténd tisztitdsa Ebeler és mtsai [1990] modszere szerint tortént. A centrifugalassal zsirta-
lanitott tejet megnedvesitett red6s gyorssziirén leszlirtem, majd a szirt sovany tejhez 100 ml-enként 3,7 ml 10 N
natrium-acetat puffert adtam cseppenként (pH 4,5). Ezutan a kazeineket centrifugalassal eltavolitottam (5000 g, 30
min, 4°C) és a feliiliszot (savo fehérjék) reddsziirdn keresztiil ledntdttem. A feliiluszo 100 ml-¢hez 3,1 ml 100%
TCA-t adtam cseppenként. Szobahdmérsékleten 30 percig allni hagytam, majd 30 perces centrifugalas (15000 g)
utan a feliiluszot celluloz-acetdt membranszirén (0,45 pwm) atsziirtem. A filtratumot bdséges milliQ-vizzel szemben
dializaltam és a dializatumot (B-LG) liofilizaltam.

3.1.2.3. Izoelektromos fokuszalas
Izoelektromos fokuszalas amfolinok jelenlétében (CA-IEF)

A tejmintak izoelektromos fokuszalasat Krause és mtsai [1988] altal adaptalt mddszer alapjan végeztem
124 x 258 x 0,25 mm-es poliakrilamid gélen. A polimerizacids oldatot 9,4 ml gél torzsoldat (4,85% akrilamid,
0,15% BIS, 8M urea, 15% glicerin) 10 mg glicin és 0,62 ml amfolin keverékbdl (100 ul pH 2,5-4,5, 80 pl pH 4,2-
4,9, 70 ul pH 4,5-5,0, 70 pl pH 5,0-5,5, 150 ul pH 5-6, 150 pl pH 5-8) készitettem. A gélek futtatisdhoz LKB
Multiphor II horizontalis gélelktroforézis rendszert hasznaltam (Pharmacia LKB). Andd puffer: 0,5 M H;PO,. Ka-
tod puffer: 0,5 M NaOH. Mintafelvitel: 18-24 pl/cm. E16fokuszalas 25 percig €s minta fokuszalas 60 percig 4 W-on
(maximum 2000 V és 15 mA), majd 120 percig 5 mA-en (maximum 2500 V és 20 W). Gélek fixalasa 20 percig
15% TCA oldatban. Festés 40 percig 25% etanol, 10% ecetsav, 5% CuSO4 és 0,15% Serva Blue G tartalmu oldat-
ban. Differencialas tobb valtas 25% etanolt és 10% ecetsavat tartalmazo oldatban, amig a hattér ki nem tisztul. A
gélek szaritasa levegdn, szobahdmérsékleten tortént.

Immobilizalt pH-gradiensen torténd izoelektromos fokuszalas amfolinok jelenlétében (CA-IPG-IEF) nativ ko-
riilmények kozott

A ritka B-LG genetikai variansok azonositasa gyari gélek (Immobiline Dry Plate pH 5,0-6,0, poliakrilamid
T=4%, C=3%, 250 x 110 mm, Pharmacia LKB) felhasznalasaval tortént [Bockhardt, 1992]. A gyari gélekbdl pH
5,21-5,57 tartomanyban 50 x 45 mm-es darabokat vagtam ki, majd e géldarabkakat nativ gélrehidratalé oldatban
rehidrataltam 2 ora hosszat (gélvastagsag rehidratalas utan kb. 0,5 mm). A gélek futtatasa és festése a PhastSystem
automatikus gélelektroforézis- és festd egységgel tortént (Pharmacia LKB). Minta felvitel: 1ul/slot. Minta fokusza-
las (35 AVh): 150 V, 0,5 mA, 2,0 W, 15°C-on és fokuszalas (2500 AVh): 2000 V, 0,5 mA, 2,0 W, 15°C-on. A
gélek festése a kovetkezd program szerint tortént: 15 perc fixalas 15% TCA-ban, 25°C-on; 1 x 2 perc és 1 x 5 perc
mosas 25°C-on 25% metanolt és 10% ecetsavat tartalmazo moso és differenciald oldatban; 12 perc festés 25°C-on
0,1% Serva Blue G / 5% CuSOy / 25% metanol / 10% ecetsav oldatban; differencialas 2 x 10 percig és 1 x 15 percig
37°C-on a moso és differencial6 oldatban; és mosas 1 x 5 percig 37°C-on 0,1% glicerin oldatban. A gélek szaritasa
levegdn, szobahdmérsékleten tortént.
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Immobilizalt pH-gradiensen torténd izoelektromos fokuszalas amfolinok jelenlétében (CA-IPG-IEF) denaturd-
16 / redukalo kériilmények kozott

Az Immobiline Dry Plate pH 4,5-5,4 gyari gélbdl pH 4,74-5,15 tartomanyban kivagott darabokat 2 6ra hosszat
rehidrataltam denaturald/ redukaléd gélrehidratald oldatban. Mintafelvitel: 4 pl/ slot. Fokuszalas 15°C-on, 90 percig
(2500 AVh, maximum 0.5 mA és 2000 V mellett) [Bockhardt, 1992]. A gélek festése és szaritdsa ugyaniugy tortént
mint a nativ CA-IPG-IEF gélek esetében.

3.1.2.4. Tejfehérje allélok azonositasa

A kazein- és savofehérjék kiillonb6zo alléljainak azonositdsahoz ismert genotipust, liofilizalt tejmintakat,
kazein- és savofehérje frakciokat hasznaltam kontrollként. Az F. Grosclaudetol (Institut National de la Recherche
Agronomique, Jouy-en-Josas, Franciaorszag) és E. R. B. Grahamtdl (South Australian Department of Agriculture,
Adelaide, Ausztralia) szarmazo referencia mintdkat J. Buchberger (Miincheni Miszaki Egyetem Tej- ¢és
Elemiszeripari Kutatointézete, Freising-Weihenstephan, Németorszag) bocsatotta rendelkezésemre.

3.2 DNS vizsgalatok

3.2.1. Anyagok

3.2.1.1. Vegyszerek és enzimek

A DNS kisérletekhez Sigma, Merck, Fluka, Aldrich, Pharmacia vagy BRL gyartmanyt finomvegyszereket
hasznéltam. A restrikciés endonukledzok ¢és egyéb enzimek a kovetkezd helyekrdl szarmaztak: restrikcios
endonukleazok (Amersham, Boehringer Mannheim); Taq DNS polimeraz (Appligen); Proteinase K (Boehringer
Mannheim); Rnase (Boehringer Mannheim). A PCR reakcidkhoz felhasznalt ANTP Perkin Elmer gyartmanyu volt.

3.2.1.2. Oligonukleotidok

A B-LG gén 5. exonjat amplifikald 21 bp hosszliisagu primer szekvencidkat a B-LG gén szekvencidjanak
ismeretében [Alexander és mitsai, 1993], a MedProbe Oligo 4.0 program segitségével terveztem meg
(EXONSBLGS', EXONSBLG3'). [Az 5' és 3' jelolés a DNS 5°oldali (5'-3") és 3" oldali (3'-5") szalan kijel6lt primer
azonositdja.]

Az oligonukleotidokat az MBK Biokémiai és Fehérjetechnoldgiai Intézetében Antal Jozsef készitette:

elnevezés Szekvencia (§' > 3")
EXON5BLG3* TGCACACCACCCTGGAGAGCA
EXON5BLG5" CCTGGGCCGGGTGGCTTCCTG

3.2.1.3. Oldatok

Nativ-PAGE DNS mintafelvivé puffer (6 x koncentralt): 0,25% bromfenolkék, 0,25% xilén cianol FF, 30% glicerin
Proteinase K: 10 mg proteinaz K/ ml milliQ viz

Puffer L (10 x koncentralt): 100 mM Tris/HCI pH 7,5, 100 mM MgCl,, 10 mM DTE
RNase: 10 mg/ml DNase-mentes RNase TE pufferben

Sejtmag lizis puffer: 10 mM Tris (pH 8,2), 400 mM NaCl, 2 mM Na,EDTA (pH 8,0)
TAE (I x koncentralt): 40 mM Tris-acetat, | mM EDTA

TBE (1 x koncentralt): 90 mM Tris-borat, 2 mM EDTA

TE: 10 mM Tris (pH 8,0), | mM EDTA

Véralvadas gatlo (citratos): 3,8% (w/v) trinatrium-citrat, 1,0% (w/v) gliikkoz
Véralvadas gatlo (EDTA-s): 10% Na,EDTA

Vorosversejt lizis puffer: 0,144 M NH,Cl, 1 mM NaHCO;



3. ANYAGOK ES MODSZEREK 30

3.2.2. Modszerek

3.2.2.1. Mintavétel

Allatonként 10 - 15 ml vér vétele EDTA-s vagy citratos véralvadasgatlot tartalmazé csovekbe tortént. A mintékat
feldolgozasig (1 - 2 nap) +4°C-on taroltam.

3.2.2.2. DNS izolalas

A genomialis DNS izolalasa kis6zasos modszerrel tortént. 10 ml vérbdl centrifugalassal elvalasztottam a
fehérvérsejteket (interfazis) és felvettem 12-14 ml vorosvérsejt lizis pufferben. 20 perc szobahdmérsékleten torténd
inkubalas, majd centrifugalas utan a sejtpelletet reszuszpendaltam 3 ml sejtmag lizis pufferben. A lizatumot 600 pl
Proteinase K és 200 pl 10%-o0s SDS hozzaadéasa utan egy éjszakan keresztiil emésztettem 37°C-on. Ezutan 1,2 ml 5
M-os NaCl-ot adtam a DNS oldathoz, majd alkoholos kicsapas és mosas utan a genomialis DNS-t oldottam TE
pufferben.

3.2.2.3. Polimeraz lancreakcio

A PCR reakciokat egy Perkin Elmer Cetus programozhatd PCR késziilékben (DNA Termal Cycler) végez-
tem.
A PCR reakciok osszetétele (50 ul végtérfogatban): 500 mM KCI, 100 mM Tris-HCI (pH 8,3), 1,5 mM MgCl,, 200-
200 uM dNTP (dATP, dCTP, dGTP, dTTP), 600 ng genomialis DNS, 100 ng 5' primer, 100 ng 3' primer, 2,5 NE
Taq polimeraz. A ciklusok szama 35 (95°C, 1 perc; 63°C, 1 perc; 72°C, 20 masodperc).

3.2.2.4. Restrikcios fragmenshossz polimorfizmus

A szarvasmarha B-LG gén 5. exonjaban talalhato6 restrikcios fragmenshossz polimorfizmust (RFLP) Msp
enzimmel torténd emésztéssel mutattam ki. A reakciokeveréket (18 pul amplifikalt DNS, 2 ul puffer L, 0,5 ul Msp1)
60 percig inkubaltam 37°C-os vizfiirddben. Az emésztett DNS fragmensek nagysagat nativ poliakrilamid gélen
vizsgaltam.

3-3. tablazat: DNS-gélek eziistfestése

Lépés Oldat 1dé
Fixalas 20% TCA 20 perc
Erzékenyités 5% glutaraldehid 20 perc
Oblités milliQ viz 30 masodperc
Mosas milliQ viz 5x 5 perc
Festés 0.1% eziist-nitrat 30 perc
Mosas MilliQ viz 1 perc
Mosés 2,5% natrium-karbonat 1 perc
El6hivas 2,5% natrium-karbonat / 0.04% formaldehid 3-10 perc
Leallitas 5% ecetsav 15 perc
Tartosités 10% ecetsav / 5% glicerin 10 perc

3.2.2.5. DNS elektroforézis

A PCR termékek elvalasztasat és a B-LG J allél DNS szintd kimutatasat a Mighty Small II vertikalis
gélelektroforézis egység (Pharmacia LKB) felhasznalasaval 8,5 x 7,5 x 0,1 cm-es nativ poliakrilamid gélen végez-
tem (12%-o0s elvalaszto-, és 4%-os gyiijtogél) a standard technikdknak megfelelden [Sambrook és mtsai, 1989].
Mintakészités: 10 pl PCR termékhez 2 pl 6 x nativ-PAGE DNS mintafelvivé puffert adtam és 5 percig forraltam.
Mintafelvitel: 5 pl/slot. A gélek futtatasa 50 V-on tortént, amig a jelz6festék frontja el nem érte a gél aljat. A géleket
eziist-nitrattal festettem a kdvetkezo protokoll szerint.
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3.3. Statisztikai szamitasok

3.3.1.  Genotipus- és allélgyakorisagok kiszamitdasa

3.3.1.1. Genotipus-gyakorisagok

Mivel a tejfehérjék esetében a kodominans 6roklodést figyelembe véve a genotipusok megegyeznek a
fenotipusokkal, a genotipus-gyakorisagok meghatarozasa az adott fenotipust mutatdé egyedek Osszeszamolasaval
tortént. Az adott populacion beliili, azonos fenotipust mutatod egyedeket a populdcio teljes 1étszamanak aranyaban,
tizedes tort formdjaban fejeztem ki.

3.3.1.2. Allélgyakorisagok

A populacioé genotipus-gyakorisaganak ismeretében kiszamithatd az egyes allélok gyakorisaga. Barmely
allél gyakorisagat megkapjuk, ha a heterozigota allatok szdmahoz hozzdadjuk a homozigota allatok szdmanak két-
szeresét €s az eredményt elosztjuk az allatok szamanak (N) kétszeresével, pl.:

(X,Sl-CNB:(ZXBB+BC)/2XN
BLGA=(Q2XxAA+AB+AJ)/2xN

A szarvasmarha populaciok genetikai egyensulydnak vizsgéalatdhoz az elméletileg vart genotipus-
gyakorisagokat a tapasztalt genotipus-gyakorisagok felhasznalasaval a Hardy-Weinberg szabaly alapjan hataroztam
meg [Vagi, 1996].

3.3.2. A fajtak kozotti genotipus- és allélgyakorisagbeli kiilonbségek vizsgalata

A vizsgéalt szarvasmarha fajtdk kozotti genotipus- és allélgyakorisagbeli kiilonbségeket ill. a tapasztalt és
vart értékek kozotti eltéréseket y” -probaval vagy a Fischer-féle teszttel vizsgiltam a Graphpad InStat 2.0
(GraphPad Software, San Diego, CA, USA) szamitdgépes program segitségével.

3.3.3.  Rokonsagi kapcsolatok vizsgalata

A kiilonb6zd szarvasmarha fajtak ill. populaciok kozotti genetikai hasonldsagot Oishi és Tomita [1976]
modszerével hataroztam meg. A szamitasokat a kovetkezd képlet szerint végeztem:

D, = Z\/(Xy' _Xik)2
i=1

ahol "D,," a "j" és "k" populaciok kozotti genetikai tavolsagot jeldli az "m" lokuszon, "X;" és "X;" az

Hl'"

allél gya-
korisaga a két populdcioban, "n" az allélok szdma az adott l16kuszon. "X" értéke 0 és 1 kozott valtozik. A két popu-
lacio kozotti atlagos genetikai tavolsag ( D ) az dsszes 10kuszra mért genetikai tavolsagok atlagaval adhaté meg:

— 1
D=->D,
lmzl
ahol "I" a vizsgalt 16kuszok szama.

3.3.4. A kiilonbozo termelési adatok kozotti osszefiiggések vizsgalata

A kiilonboz6 szarvasmarha fajtak esetében a termelési adatok, a tejosszetétel és a reprodukcios tulajdonsa-
gok kozotti 0sszefiiggéseket Pearson-féle korrelacioszamitdssal hatdroztam meg. Az analizis az SPSS 8.0 statisztikai
programcsomag felhasznalasaval késziilt.
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3.3.5. Tejfehérje genotipusok és egyes termelési adatok kozotti osszefiiggések vizsgalata

A tejfehérje genotipusok és a tehenek tenyésztési és termelési adatai kozotti Osszefiiggéseket egy-egy
holstein-friz (Enying, n=578, ebbdl 59,3% amerikai szarmazasu fajtatiszta, a tobbi zGmében r4 és rs nemzedékbe
tartozo keresztezett) ill. magyartarka torzstenyészetbdl (Mez6hegyes, n=195) valamint két hungarofriz allomanybol
(Szentes, n=161; Szegvar, n=29) szarmaz6 allatokon vizsgaltam. Az els6 és masodik laktacié adatai keriiltek feldol-
gozasra. Vizsgaltam az allatok tej-, tejfehérje- és tejzsirtermelését, valamint a tej %-os fehérje- és zsirtartalmat. A
reprodukciods teljesitményt az elsé és a masodik ellés kozott eltelt id6, valamint a tehénhasznalat intenzitasi index
alapjan értékeltem. Ez utobbi a térzskonyvi adatokbol konnyen megéllapithato, tizemi és populacidgenetikai vizsga-
latokra egyarant alkalmas mutatdszam [Vagi, 1990; Vagi és Baranyi, 2000), amely a kiilonbozo életkoru és eltérd
laktacioszamu allomany szaporasagat dsszevontan, az ellések szama szerint meghatarozott, kivanatos standard érté-
kekhez viszonyitva fejezi ki. A tehénhasznalat intenzitasi index (/,) képlete:

ellesek szama szerint meghatarozott standard tehén ellési életkor (nap)
I,= x 100
a tehenek adott szamu ellésre vonatkozo tényleges életkora (nap)

vagyis

AFC

1 ' optimalis

n—1
AFC tényleges + Z CI:

i=1

+(n—1)x365

ahol "AFC" az elso ellési életkor, "CI" a két ellés kozott eltelt id6, "n'" az ellések szama.

A statisztikai kiértékeléshez "egy-génes" és "tobb-génes" analizist egyarant alkalmaztam. Mind az egy-,
mind a tobb-génes analizis szamitasai a STATGRAPHICS 5.0 és az SPSS 8.0 statisztikai programcsomagok fel-
hasznalaséval torténtek. Egy adott lokuszban a kiilonb6z6 genotipusok kozotti kiillonbségeket t-teszttel vizsgaltam.

3.3.5.1. "Egy-génes'" analizis

Az egy-génes analizis esetében kiindulasi hipotézisként feltételeztem, hogy minden l1okusz kiilon-kiilon hat
a vizsgalt termelési €s reproduktiv tulajdonsagokra. Ennek megfeleldéen az adatok kiértékelése egytényezds varian-
ciaanalizissel tortént. A hato tényezok jellemz6 adatait a 3-4. tablazat tartalmazza.

3.3.5.2. "Tobb-génes" analizis

A tobb-génes analizis esetében a kiindulasi hipotézis az, hogy az egyes 16kuszok nem kiilon-kiilon, hanem
egyszerre, ill. kiilonb6z6 kombinaciokban hatnak a vizsgalt termelési és reproduktiv tulajdonsagokra. A tobb-génes
analizis soran az adatok elemzése az in. GLM mddszerrel (General Linear Model) tortént. A legkisebb négyzetek
modszerén alapuld GLM egy igen rugalmas eszkdz, amely alkalmas a normalis eloszlasu fiiggd valtozok és a tobb-
nyire diszkrét, fiiggetlen valtozék kombindcidi kozotti osszefiiggések elemzésére. Az alkalmazott GLM matrix a

kovetkezo:
v=xp+¢
y=p+a;+b+ki+ g+ ejunm
ahol: y a fiiggd valtozé (pl. tejtermelés) vektora
y7, a vizsgalt populacio atlaga
a; az ag-CN genotipus fix hatasa (i = 1, 2, 3)
b; a B-CN genotipus fix hatasa (j =1, 2, ....11)
ke a kK-CN genotipus fix hatasa (k= 1, 2, ....6)
g} a B-LG genotipus fix hatasa (/=1, 2, 3, 4)

€ijkim random rezidualis hatéas.
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3-4. tablazat:

A statisztikai vizsgalatok jellemz6 adatai

Hato tényezék

Valtozatok szama

Viltozatok megnevezése

Fajta
Vizsgalt egyedek szama:
HF
MT
HuF
Laktacié sorszama
Lokuszok
Lokuszon beliili genotipusok:
a51—CN
B-CN

k-CN
B-LG

3
568

134
192

11

[o)

HF, MT, HuF

elsd, masodik
as1-CN, B-CN, «-CN, B-LG

BB, BC, CC
A4l A'4%, A'B, A'C, A4°A°, 4°B,
A’C, 4’4", 4°4°, BB, BC

AA, AB, BB, AE, BE, EE

AA, AB, BB, AD

33
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4. EREDMENYEK

4.1. Tejfehérje genetikai polimorfizmus vizsgalatok hazai szarvasmarha allomanyok-
ban

A tej tulajdonsagait jelentdsen befolyasolja egyes komponenseinek mennyiségi és minéségi osszetétele. Igy
barmilyen kdrnyezeti vagy genetikai tényezotdl, amely ezt befolyasolja, szintén elvarnank, hogy hatassal legyen a
tej mindségére, annak tovabbi feldolgozhatdsagara és a belble késziilt termékek mindségére is. A nyugati
orszagokban nagy intenzitdssal folyo tejfehérje kutatdsok, a tej mennyiségét és mindségét befolyasolo kiilonbdzo
kornyezeti (pl. tartasi koriilmények, takarmanyozas) és genetikai hatasok (pl. fajta, tejfehérje genotipusok)
vizsgalata arra 6sztondzte kutatocsoportunkat, hogy bekapcsolodjunk e kutatasi teriilet munkajaba, és a legfontosabb
hazai szarvasmarha fajtak ill. allomanyok vizsgalata révén segithessiik az allattenyésztok és tejipari szakemberek
munkéjat. A hetvenes évek elején Horvath [1970, 1972], valamint Horvath és Mészaros [1971, 1972] mar végeztek
tejfehérje genotipus vizsgalatokat MT, MSZ és szimentali allomanyokban. Az altalam alkalmazott, akkoriban széles
korben elterjedt gélelektroforetikus modszer, a keményitd elektroforézis érzékenysége messze elmarad a
napjainkban rendelkezésre allo korszerli metodikaktol (pl. CA-IEF, IPG-IEF, kapillaris elektroforézis), igy
vizsgalataik soran pl. nem tudtak kiilonbséget tenni a B-CN A’, A7 és A’ allélok kozott. Az altalam hasznalt modszer,
a CA-IEF alkalmas az sszes eddig ismert o;-, B- €s kK-CN, valamint a leggyakoribb B-LG allélok egyidejt, egy
futtatassal torténé meghatarozasara, a CA-IPG-IEF moédszer pedig igen nagy érzékenysége miatt (érzékenységi
hatar: 0,005 ApH) alkalmas a ritka B-LG allélok elkiilonitésére is.

4.1.1. Egy uj flaktoglobulin allél (f-LG J) kimutatdsa és jellemzése

Az elmult évtizedben a korszerti, egyre nagyobb érzékenységi vizsgalati modszerek alkalmazéasa egy sor U]
tejfehérje allél felfedezéséhez vezetett. Ezeket nem ritkan az dsibb, eddig kevésbé vizsgalt fajtakban ill. elszigetelt
populédciokban sikeriilt kimutatni. Ez adta az Gtletet, hogy a tejtermelésben ma mar szerepet nem jatsz6 MSZ fajtat is
bevonjam a vizsgalatokba ¢és a rendelkezésemre allo legérzékenyebb modszerrel torténd genetikai vizsgalattal
segitsem a génmeg0drzés és a fajta variabilitasanak fenntartasan dolgozé szakemberek munkajat.

4.1.1.1. B-LG J kimutatasa magyar sziirke tehenek tejébol

A MSZ tejmintak elektroforetikus vizsgalata soran CA-IPG-IEF moédszerrel a mintaknak kb. 10%-aban egy
olyan fehérje csikot észleltem, melyet az irodalmi adatok és a rendelkezésre allé B-LG allél-standard mintak
segitségével nem tudtam azonositani. Mivel ebben a sziik pH tartomanyban a savofehérjék koziil csak a B-LG-ok
valnak el, és az ismeretlen fehérje a tobbi B-LG allélhoz képest equimolaris mennyiségben fordult eld, feltételeztem,
hogy egy 1j, eddig ismeretlen allélrol lehet szd. Ezt a feltételezett allélt ismeretlen voltara utalva eldszor
ideiglenesen B-LG X-nek neveztem el [Baranyi és mtsai, 1992, 1993]. Végleges betlijelét (B-LG J) elsddleges
szerkezetének meghatarozasa utan kapta, amikor bizonyitast nyert, hogy valdban egy 0j allélrol van sz6 [Godovac-
Zimmermann és mtsai, 1996]. A 4-1. abran a leggyakoribb (4, B) és néhany ritka B-LG allél - kozottik a J -
elektroforetikus képe lathatd nativ, a 4-2. abran pedig denaturald/redukald koriilmények kozott. Az egyes allélok
izoelektromos pontjat (pI) a CA-IPG-IEF gélben észlelt mobilitasuk alapjan hataroztam meg és hasonlitottam &ssze
(4-1. tablazat).

4-1. tablazat:  Néhany szarvasmarha B-LG allél szamitott pl-ja nativ (n) és denaturald/redukald (d) koriilmények
kozott.

A B C D I J
pl (n) 5,263 5,407 5,432 5,527 5,407 5,393
pl (d) 4,903 4,968 5,040 5,033 5,027 4,968
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4.1.1.2. B-LG J elsédleges szerkezete

Az 0j B-LG allél (J) elsddleges szerkezetének meghatarozasa J. Godovac-Zimmermann €s munkatarsai
(Institut  fiir
(Forschungszentrum fiir Milch und Lebensmittel Weihenstephan, Technische Universitdt Miinchen, Németorszag)

Molekulare Biotechnologie, Jena, Németorszag) valamint I. Krause ¢és munkacsoportja
kozremiikodésével tortént. Mivel homozigéta allat nem allt rendelkezésiinkre, a J allél izolalasat eloszor B-LG BJ
heterozigéta tejbol kiséreltiik meg. A B-LG frakcid tejbdl torténd izoldlasat jomagam végeztem Ebeler és mtsai
[1990] moddszere szerint. Kovetkezd 1épésként 1. Krause €s munkatarsai megkisérelték a J allél ioncseréld

kromatografiaval torténd tisztitasat, ami nem jart sikerrel. A J allél izolalasa heterozigéta formabodl csupan masodik

5.527 | - | <D C)
5.432 | a-— - eC
5.407 | w— w— | @ B, 1
5393 = . — ——— J
5.263 | N —_— -l g

pl MIX|AJ|AJ|J | J ]| AJ |BI|MIX B-LG

4-1.abra:  B-LG allélok gélelektroforetikus képe (CA-IPG-IEF) nativ koriilmények kozott. MIX = B-LG 4, B, C,

D és I keveréke. Gradiens = 0.0954 pH/cm.

5.040 & 2 C |
5.033 E&:) : — 1 w=1<D
5.027

4.968 = | i — — « BWJ
4.903 | — =W

pI AB W J I Cc D B-LG

4-2.abra: B-LG allélok gélelektroforetikus képe (CA-IPG-IEF) denaturalo/redukald koriilmények kozott.

Gradiens = 0.0858 pH/cm.

nekifutdsra, az egyetlen, a vizsgalatok idépontjaban életben 1évé B-LG AJ genotipusu tehén tejének felhasznalasaval
Az igy tisztitott
fehérjeszekvenalassal, valamint annak tomeganalizissel és tomegspektrometrids peptid fragmens szekvenalassal valo

volt lehetséges. fehérje elsddleges szerkezetének meghatiarozasa Edman-tipusu

kombinaciodjaval tortént [ Godovac-Zimmermann és mtsai, 1996].

Az 0 B-LG allél els6dleges szerkezete a 126-0s pozicidban mutat eltérést: ahol a tobbi allélnal egy prolin
talalhato, ott a J allél esetében egy leucin helyezkedik el a fehérjelancban. Ez a néma mutéci6é valdsziniileg a

......
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okozza, és ezaltal a molekula t6ltésének a B allélhoz képest 0,014 pH-egységgel savas iranyba vald eltolodasat
eredményezi (pI=5,393) (4-1. abra). Ezt a feltételezést valoszinisiti az is, hogy ez a pozicido hatas redukald
koriilmények kozott teljesen megsziinik (4-2. abra) €s az aminosavcsere nem befolyasolja tobbé a molekula nettd
toltését. A J allél CA-IEF-el nem mutathato ki, ezzel a mddszerrel hamisan, B allélként tipizalhato.

4.1.1.3. B-LG J kimutatasa vérbél

Az aminosav sorrend ismeretében a kovetkezO feladat egy olyan moddszer kidolgozéasa volt, melynek
segitségével DNS szinten, tehat vérbol vagy spermabol is ki lehet mutatni az 0j B-LG allélt. Els6 1épésben a B allél
ismert nukleinsav-szekvencidjat a kiilonb6z6 aminosavak kodonjainak ismeretében ugy modositottam, hogy az a
CTG), majd a MedProbe Oligo 4.0 szamitogépes program segitségével megterveztem a gén 5. exonjat amplifikalo
21 bazispar hosszisagu oligonukleotid primereket (4-3. dbra). Ezutan a GCG (Wisconsin Package Version 9.1,
Genetics Computer Group, Madison, Wisc., USA) szamitogépes programcsomag segitségével olyan restrikcios
enzimeket kerestem, amelyek a J allélt a tobbi alléltol eltéréen hasitjak. Harom ilyen restrikcios enzimet talaltam:
Ncil, Mspl és EcoRII. Ebbdl kett6 (Ncil és Mspl) a CCG kodonban (Pro - pl. 4 és B allél), a harmadik
ismeretében meghataroztam, hogy a genomialis DNS-b6l az EXONSBLG3' és EXONSBLGS' primerek segitségével
amplifikalt, a B-LG gén 5. exonjat tartalmazo6 206 bp hosszusadgu PCR terméket e harom enzimmel emésztve milyen
fragmensméreteket varhatunk (4-2. tablazat). E harom restrikciés enzim koziil praktikussagi szempontokat
figyelembe véve az Msp l-et vélasztottam ki a modszer bedllitasdhoz. Az enzim az 5. exont tartalmazé PCR
fragmenst a J allél esetében 3, a tobbi eddig ismert allél esetében 4 helyen képes hasitani (4-5. abra). A 85 bp
hosszliisagu fragmens megléte a J allél jelenlétére utal. A tobbi, eddig ismert allél esetében az 5. exon szekvenciaja
megegyezik a B-LG B allél 5. exonjanak szekvencigjaval, igy a 85 bp-os fragmens nem jelenik meg, mert az Msp I
enzim tovabb hasitja azt egy 65 és egy 20 bp-os fragmensre. Homozigéta B-LG JJ genotipusu allat esetében az
MspI DNS gélmintazatbdl hidnyozna a 65 és 20 bp hosszisagu fragmens (homozigota allatot eddigi vizsgalataim
soran azonban nem talaltam).

EXON 5 BLG 5' Exon V
TGCACACCACCCTGGAGAGCAGGGGTTGACCCCGTCCCGGCCCCACAG ITC AGG ACC
PCR primer o (\Wal Arg Thr

CTG|GAG GTG GAC GAC GAG GCC CTG GAG AAA TTC GAC AAA GCC CTC
Leu|Glu Val Asp Asp Glu Ala Leu Glu Lys Phe Asp Lys Ala Leu

AAG GCC CTG CCC ATG CAC ATC CGG CTG TCC TTC AAC CCA ACC CAG
Lys Ala Leu Pro Met His lle Arg Leu Ser Phe Asn Pro Thr GIn

Exon V EXON 5 BLG 3'
CTG GAG G |GTGAGCACCCAGGCCCCACCCTGCTCCTGGGGCAGGAAGCCACCCGGLC
Leu Glu G ~ PCR primer
CAGG

4-3. abra: A szarvasmarha 3-LG J 5. exonjanak nukleinsav-szekvencidja.
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B-LG A/B .. _.CCGGCCCCACAG TC AGG ACC CCG.GAG GTG GAC GAC...

(VW)al Arg Thr Pro Glu Val Asp Asp
EcoR II
B-LG J .- -.CCGGCCCCACAG TC AGG ACC CTG GAG GTG GAC GAC...

(VW)al Arg Thr Leu Glu Val Asp Asp

4-4. abra:  RFLP a B-LG gén 5. exonjaban. Az enzimek altal felismert nukleotid szekvenciat aldhuzas, a hasitas
pontos helyét nyil jeloli.

Ez a modszer nem hasznalhatd annak eldontésére, hogy heterozigota allat esetében pl. AJ vagy BJ
genotipusrol van-e sz6. Ez a B-LG gén 4. exonjanak amplifikalasa utdn egy masik, az 4 és B allél kozott kiilonbséget
tevé enzimmel, pl. HaeIll-mal torténé emésztés segitségével allapithatd meg [Medrano és Aguilar-Cordova,
19905].

4-2. tablazat: A B-LG 5. exonjat tartalmazé 206 bp hossziisagi PCR-fragmens emésztésekor varhatdo DNS-
fragmensek mérete.

Fragmens EcoR I Neil Msp I
méret  [LGAB [FLGJ [LGA/B  BLGJ BLGAB BLGJ
160 nt I

140 nt [ ]
85 nt

75 nt
66 nt
65 nt I
45 nt
37 nt
24 nt
21 nt
20 nt
17 nt
10 nt
9 nt
Snt
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B-LG A és B 37nt 20nt 65 nt 74 nt 9 nt
Mspl fragmensei 206 nt
B-LGJ 37 nt 85 nt 74 nt 9 nt
Mspl fragmensei 206 nt
» - r——.’ —
[ 4 i .
=
— L — -«— 206 bp
== > 85 bp
= == 74 bp
= 65bp
37 bp

1 2 3 4 5

4-5. abra:  B-LG J azonositasa a gén 5. exonjanak Mspl emésztésével. 1. pozicid: emésztetlen exon 5, 3-LG A4,
AB vagy BB genotipus. 2. pozicid: Mspl emésztett exon 5, B-LG AA, AB vagy BB genotipus. 4.
pozicio: emésztetlen exon 5, B-LG AJ vagy BJ genotipus. 5. pozicid: Mspl emésztett exon 5, B-LG AJ
vagy BJ genotipus. 3. pozicio: molekulasuly marker. Nucleotid = nt, bazispar = bp.

4.1.2.  Genotipus- és allélgyakorisagok hazai szarvasmarha fajtakban

Azzal a céllal, hogy a tenyészallat allomanyokat genetikailag jellemezzék, az elmult harom évtizedben
vilagszerte nagy energiat forditottak a kiilonb6z0 szarvasmarha fajtak tejfehérje genetikai vizsgalatara is. Ezek a
vizsgalatok azt mutatjak, hogy a fobb tejfehérjek kiilonbozo alléljai kiilonbozo fajtakban kiilonbozo gyakorisaggal
fordulnak el6. A M2-8., M2-9., M2-10., M2-11., M2-12., M2-13., M2-14. és M2-15. tablazatban (1d. fiiggelék)
Osszefoglaltam néhany, eddig vizsgalt fajtara vonatkozo allélgyakorisagi adatot.

A hazankban tartott tejeld, vagy ketts hasznositast fajtak ill. populaciok tejfehérje polimorfizmusarol a
70-es évek elején végzett néhany vizsgalaton kiviil [Horvadth, 1970, 1972; Horvath és Mészaros, 1971; M2-11.
tablazat, 1d. fiiggelék] alig allnak rendelkezésre adatok [Ivancsics és mtsai, 1992]. Csupan a PCR-en alapuld6 DNS
technikak elterjedésével indult meg a hazai bika allomany féleg k-CN-re torténd vizsgalata [Banyko és mtsai, 1995;
Zsolnai és Feéstis, 1994, 1996].

E dolgozat keretében négy hazai, harom tejelé (M7, HF, HuF) és egy génrezerv szempontjabdl jelentds
(MSZ) szarvasmarha fajta reprezentativ allomanyainak og;-, B-, K-CN ¢és B-LG genetikai polimorfizmusat
vizsgaltam. A tehenek genotipusdnak meghatirozasat egyedi tejmintdkbol CA-IEF modszerrel végeztem. Ez a
modszer alkalmas minden ag;-, B-, k-CN valamint a gyakoribb B-LG allélok egyetlen futtatassal torténd
azonositasara, e mellett gélenként mintegy 40 minta futtathatd egyszerre. Egy tipikus CA-IEF gél részlete a 4-6.
abran lathatd. Az esetleges ritka B-LG allélok jelenlétét CA-IPG-IEF modszerrel vizsgaltam a MSZ, MT és HuF
populécidban.
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4-6. abra:  Szarvasmarha tejmintak tipikus elektroforetikus képe (CA-IEF, pH-gradiens = 2,5 - 8,0). A részlet
eredeti mérete 9 x 6,8 cm. 19. pozicid: A gélrészleten eléfordulo tejfehérje allélok sematikus képe. 1-
18. pozicio: Hungarofriz tehenek egyedi tejmintai. A tehenek genotipusa:
pozicio:

L.
. pozicib:
. pozicib:
. pozicib:
. pozicib:
. pozicib:
. pozicid:
. pozicid:
. pozicid:
. pozicib:
. pozicib:
. pozicib:
. pozicib:
. pozicib:
. pozicib:
. pozicib:
. pozicib:
18.

03N L bW

10

12
13
14
15
16
17

pozicio:

aSl-CN BC
(X,srCN BB
(X,srCN BB
(X,srCN BC
(X,srCN BB
(X,srCN BB
os1-CN BB
0L51-CN BC
os-CN BB
os1-CN BB
as-CN BB
os-CN BB
0L31—CN BB
0L31—CN BB
0L31—CN BB
0L31—CN BB
0L31—CN BC
aSl-CN BB

B-CN 4’4’
B-CN 4°4°
B-CN A'B
B-CN 4’4’
B-CN A'B
B-CN A°B
B-CN 4’4’
B-CN 4’4’
B-CN 4°B
B-CN 4°4°
B-CN 4°4°
B-CN 4’4’
B-CN A°4’
B-CN A'B
B-CN 4’4’
B-CN BC
B-CN 4’4’
B-CN 4’4’

k-CN BB
k-CN AA
k-CN 4B
k-CN AE
k-CN 4B
k-CN 4B
k-CN A4
k-CN BB
k-CN 4B
k-CN A4
k-CN 4B
k-CN 4B
k-CN 4B
k-CN 4B
k-CN 4B
k-CN BB
k-CN BC
k-CN BB

B-LG BB
B-LG AB
B-LG AB
B-LG A4
B-LG BB
B-LG A4
B-LG 4B
B-LG 4B
B-LG BB
B-LG BB
B-LG BB
B-LG 4B
B-LG BB
B-LG BB
B-LG BB
B-LG BB
B-LG BB
B-LG AB

4.1.2.1. Magyar sziirke

A vizsgalt MSZ tejmintak harom tenyészetbdl szarmaznak. Az egyes allomanyokra és a fajtara jellemz6

Osszesitett genotipus-, és allélgyakorisag-megoszlasokat a 4-3. ill. 4-4. tablazat mutatja. A tapasztalt genotipus-

gyakorisagok €s a Hardy-Weinberg torvény alapjan szamitott, vart értékek (M2-3. tablazat, 1d. fiiggelék) kozott

nincs szignifikans kiillonbség, mindharom populacio genetikai egyensulyban van. Mindharom MSZ allomanyban a

legnagyobb gyakorisaggal az ag;-CN allélek koziil a B fordul eld. A varosfoldi és oroshazi allomanyban a BC

genotipusu egyedek szama a legmagasabb (gyakorisag: 0,6032 és 0,5116), mig a hortobagyi allomany tehenei

legnagyobb gyakorisaggal az ag;-CN BB genotipust hordozzéak (0,6557). Az oroshazi allomanyt kivéve - ahol a BB

és CC genotipusok szama kozel azonos (gyakorisag: 0,2558 ill. 0,2326) - a CC genotipus mutatja a legalacsonyabb
el6fordulasi gyakorisagot (0,0635; 0,0377). A B-CN allélek koziil a MSZ tehenekben csak harom fordult els: A, 4°
és B. Az oroshazi allomany vizsgalt egyedeibdl pedig még a B allél is hianyzott. A legnagyobb gyakorisagot az A°
allél mutatja (Varosfold: 0,9167; Oroshaza: 0,8049; Hortobagy: 0,8090). A leggyakoribb genotipus mindharom
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allomanyban az 4°4° (0,8333, 0,6341 és 0,5291), a legalacsonyabb pedig az A°B (Vérosfold: 0,0333), A4'A’
(Oroshaza: 0,0244) és A'B (Hortobagy: 0,0146). Nem fordult eld a varosfoldi alloményban az 4’4’ és A'B
genotipus, az oroshéazi allomanyban pedig az 4°B és A’B genotipus. A k-CN allélek koziil csak az A és B allél van
jelen. A legmagasabb allélgyakorisagot mindharom allomanyban az A allél mutatja. A leggyakoribb genotipus a
varosfoldi allomanyban az A4 (0,7143), az oroshazi és hortobagyi allomanyban pedig az AB (0,4474 és 0,5817). Az
eléforduld B-LG 4, B és J allélok kozill a B allélt az allatok 75-87%-a hordozza. A homozigdéta BB genotipusu
allatok aranya a legmagasabb mindharom allomanyban (0,7460, 0,5333 és 0,6190). A J allél az allatok 4,7-22%-
aban van jelen, kizarolag heterozigota formaban. Homozigota JJ egyedeket egyaltalan nem talaltam. Ezen kiviil
hianyzik az A4 genotipus a varosfoldi és oroshdzi allomanybdl, és a varosfoldi allomanybol az AJ genotipus.

A harom MSZ populacio genotipus- és allélgyakorisagi adataiban tapasztalt kiilonbségek jelentds része
szignifikdnsnak bizonyult (M2-1. és M2-2. tablazat, 1d. figgelék).

4-3. tablazat:  Genotipus-gyakorisagok a vizsgalt MSZ allomanyokban

Fehérje Geno- Varosfold Oroshaza Hortobagy (Osszesitett)
tipus N N N N
no_ 63 43 212 318
as;-CN BB 21 0,3333 11 0,2558 139 0,6557 171  0,5377
cc 40,0635 10 0,2326 8 0,0377 22 0,0692
BC 38 0,6032 22 05116 65 0,3066 125 03931
n._ .60 41 206 - 307
BCN A’A? 50 0,8333 26 0,6341 109  0,5291 185  0,6026
A4’ - - 10,0244 8 0,0388 9 0,0293
A°4! 8 0,1333 14 0,3415 76 0,3689 98 03192
A’B 20,0333 - - 10 0,0485 12 10,0391
A'B - - - - 30,0146 30,0098
n__ 63 38 208 o C 309
xCN AA 45 0,7143 16 04210 72 0,3462 133 0,4304
BB 30,0476 50,1316 15 0,0721 23 0,0744
AB 15  0,2381 17 0,4474 121 0,5817 153 0,4951
S - 45 210 38
BLG AA - - - - 10 0,0476 10 0,0314
BB 47 0,7460 24 0,5333 130 0,6190 201 0,6321
AB 13 0,2064 11 02444 52 0,2476 76  0,2390
AJ - - 10,0222 10,0048 20,0063
BJ 30,0476 90,2000 17  0,0810 29 0,0912

n = a lokuszonként kiértékelhetd mintak szama, N = allatok szdma

4-4. tablazat:  Allélgyakorisagok a vizsgalt MSZ allomanyokban

Lokusz Allél Varosfold Oroshaza Hortobagy (Gsszesitett)
as;-CN B 0,6349 0,5116 0,8090 0,7343
C 0,3651 0,4884 0,1910 0,2657
PCN A? 0,9167 0,8049 0,7379 0,7818
A’ 0,0667 0,1951 0,2306 0,1939
B 0,0167 - 0,0316 0,0244
xKCN A 0,8333 0,6447 0,6370 0,6780
B 0,1667 0,3553 0,3630 0,3220
BFLG A 0,1032 0,1333 0,1738 0,1541
B 0,8731 0,7556 0,7833 0,7972
J 0,0238 0,1111 0,0429 0,0487
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4-5. tablazat:  Allélgyakorisagok a vizsgalt MT allomanyokban

Lokusz Allél Kocsér Mezghegyes (Osszesitett)
ag;-CN B 0,8861 0,8756 0,8793
C 0,1139 0,1244 0,1207
BCN A’ - 0,0078 0,0051
A’ €0,7178 10,6114 0,6480
A €0,2079 40,3083 0,2738
B 0,0594 0,0674 0,0646
C 0,0149 0,0052 0,0085
KCN A 0,7475 0,7923 0,7770
B 0,2178 0,2026 0,2078
C "0,0347 " 0,0118
E - 0,0051 0,0034
BFLG A 0,4703 0,4487 0,4561
B 0,5049 0,5487 0,5338
D ©0,0248 40,0026 0,0101

az egy soron beliil kiilonboz6 betiikkel jelzett értékek kozott szignifikans kiilonbség van:
“ p<0,05, " P<0,0001

4.1.2.2. Magyartarka

A két kiilonbozo tenyészetbdl szarmazo MT allomany gén-, és genotipus-gyakorisagi adatait, valamint a
fajtara jellemz6 Osszesitett értékeket a 4-5. és 4-6. tablazat részletezi. A tapasztalt és a Hardy-Weinberg torvény
alapjan vart értékek (M2-4. tablazat, 1d. fiiggelék) kozott nincs szignifikans kiillonbség, mindkét populacié genetikai
egyensulyban van.

4-6. tablazat:  Genotipus-gyakorisagok a vizsgalt M7 allomanyokban

Fehérje Geno- Kocsér Mezéhegyes (Osszesitett)
tipus N N N
M. o193 294
as;-CN BB 79 0,7822 148 0,7668 227 0,7721
cc 1 0,009 30,0155 40,0136
BC 21 02079 42 02176 63 02143
M. o ] 193 294 .
BCN A4 €53 0,5247 775 0,3886 128 04354
A4! “4  0,0396 b20  0,1036 24 0,0816
A34? - - 10,0052 10,0034
A3A! - - 20,0104 20,0068
A’4! 29  0,2871 67 03471 9%  0,3265
A’B 90,0891 17 0,0881 26 0,0884
A°Cc 10,0099 10,0052 20,0068
A'B 30,0297 90,0466 12 0,0408
A'C 20,0198 10,0052 30,0102
. o 19 29
K&CN AA 55 0,5445 124 0,6359 179 0,6047
BB 40,0396 10 0,0513 14 0,0473
AB 35 0,3465 59 03026 94 03176
AC 60,0594 b - 6  0,0203
AE - - 20,0103 20,0068
BC 10,0099 - - 10,0034
m o 19 29
BLG AA 22 02178 31 0,1590 53 0,1790
BB 27 02673 51 02615 78 02635
AB “47 00,4654 b112 0,5744 159  0,5372
AD °4  0,0396 71 0,0051 50,0169
BD 10,0099 - - 10,0034

n = a 16kuszonként kiértékelhetd mintak szama, N = allatok szdma, az egy soron beliil kiilonbdz6
betiikkel jelzett értékek kozott szignifikans kiilsnbség van: “? P<0,1 < P<0,05 " P<0,005
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Mindkét MT populacioban a legnagyobb gyakorisaggal az o-CN B allél fordul el6. Az allatok 76-78%-a
BB genotipust mutat. A ritkabb C allélt homozigota formaban az allatok 1-1,5%-a hordozza. A kocséri allomanybol
szarmazé tehenek B-CN A’ allélt nem hordoznak. A legnagyobb gyakorisdgot mutato 4° allél mindkét populécioban
leggyakrabban homozigota formaban jelenik meg. A kocséri allomanyban szignifikdnsan (P=0,0266) magasabb az
A’4” genotipus gyakorisaga (0,5247), mint a mezGhegyesi populacioban (0,3886). A legritkibb C allél csak
heterozigota formaban, az éallatok 1-3%-aban talalhaté meg. A tesztelt egyedekbdl a k-CN lokuszban a kocséri
allomanyban az E allél, a mez6hegyesi allomanyban pedig a C allél teljesen hianyzik. Az A allél a leggyakoribb
(0,7475 1ill. 0,7923). Mindkét allomanyban az A4 genotipus fordul elé a legnagyobb gyakorisaggal (0,5445 ill.
0,6359). Ezt koveti az AB genotipus (0,3465 ill. 0,3026), mig az igen ritka AC, BC és AE genotipusok az allatok 6
illetve 1-1%-at teszik ki. A B-LG lokuszban a B allél fordul elé nagyobb gyakorisaggal. Ez tiikrozodik a
genotipusok esetében is: BB > AB > AA sorrendben csokken a megfeleld B-LG genotipust hordozé allatok szama. A
ritka D allél el6fordulasi gyakorisadga szignifikansan magasabb a kocséri allomanyban (0,0248, P=0,0193). B-LG J
allélt MT tehenekben nem talaltam.

4-7. tablazat:  Genotipus-gyakorisagok a vizsgalt HF allomanyban

Fehérje Geno- Tiszta véri Keresztezett Kiscséripuszta
tipus (100% HF) (HF x MT) (Osszesitett)
N N N
M 343 233 6
as-CN BB °311  0,9067 7223 10,9571 534 0,9271
BC €32 0,0933 710 0,0429 42 00729
. 342 233 5T
B-CN AL ‘67 0,1959 766 02833 133 02313
A'A! "84 10,2456 /31 0,1330 115 0,2000
BB - - 10,0043 10,0017
A4’ 20,0059 1 0,0043 30,0052
A’A! 164 04795 102 04378 266  0,4626
A’B 11 00322 718 0,0772 29 0,0504
A'B 14 0,0409 14 0,0601 28 00,0487
M M2 233 TS
K&CN AA €193 0,5643 108  0,4635 301 0,5235
BB “19  0,0556 b23  0,0987 42 0,0730
EE 10,0029 30,0129 40,0070
AB 93 0,2719 67  0,2876 160 0,2783
AE 25 0,0731 23 0,0987 48  0,0835
BE 11 00322 9 00386 20 0,0348
M 45 2318
BLG AA 74 0,2145 41 0,1760 115 0,1990
BB 95 0,2754 74 03176 169  0,2924
AB 176  0,5101 118  0,5064 294 0,5086

n = a lokuszonként kiértékelhetd mintdk szama, N = allatok szdma, az egy soron beliil kiilonb6z8
betiikkel jelzett értékek kozott szignifikans kiilsnbség van: “? P<0,1, < P<0,05, 7 P=0,001

4.1.2.3. Holstein-friz

A HF fajta esetében egyetlen tenyészet nagyszamu egyedeit vizsgaltam, ezen beliil is megkiilonbdztetve a
fajtatiszta és a keresztezett allatokat. Az allomanyra jellemzdé genotipus-, és allélgyakorisagi adatok a 4-7. ill. 4-8.
tablazatban szerepelnek. A Hardy-Weinberg térvény alapjan szamitott, vart értékek (M2-4. tdblazat, 1d. fiiggelék) és
a tapasztalt genotipus-gyakorisagok kozott nincs szignifikans kiilonbség, a populacid genetikai egyenstlyban van.

A fajtatiszta és a MT-val keresztezett részpopulacid kozott az og-, B- és kK-CN lokuszban talaltam
szignifikans kiilonbségeket (4-7. tablazat). Az allomanyra az og;-CN B allél ttlsulya jellemz6 (0,9635). A vizsgalt
allatok kozel 93%-a BB homozigota genotipust mutat. A C allél (0,0363) homozigota formaban egyaltalan nem is
fordult el6. A B-CN ldkuszban az 47 allél fordul el6 legnagyobb gyakorisaggal (0,4904) és a legmagasabb
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genotipus-gyakorisagot az 4’4’ mutatja (0,4626). A legritkabb A° allél (0,0026) az allatok 0,5%-dban 4’4’
genotipus formajaban fordul eld. A legritkabb genotipus a B-CN BB, ezt a teljes allomanyban csupan egyetlen allat
hordozta. A k-CN lokuszban az A4 allél (0,7043) ill. A4 genotipus (0,5235) tilstlya jellemz6. BB genotipus csupan
az allatok 7.3%-ara jellemz6. A legritkabb E allél (0,0661) homozigdta formaban egyben a legritkabb genotipus is
(0,0070). A B-LG allélek koziil a B (0,5467) valamivel gyakoribb, mint az 4 (0,4533). Az allatok koézel 51%-a B-LG
AB. A BB genotipus gyakorisaga majdnem 30%, mig az A4 gyakorisaga a 20%-hoz kozelit.

4.1.2.4. Hungarofriz

A HuF tejmintdkat két tenyészet bocsatotta rendelkezésemre. Az egyes allomanyokra ill. a fajtara jellemz6
Osszesitett genotipus-, és allélgyakorisagbeli megoszlasok a 4-9. és 4-10. tablazatban talalhatok. Mindkét populacio
genetikai egyensulyban van, a kapott és vart gyakorisagi értékek (M2-5. tablazat, 1d. fliggelék) nem mutatnak
szignifikans kiilonbségeket.

4-8. tablazat:  Allélgyakorisagok a vizsgalt HF allomanyban

Lokusz Allél Tiszta vérii Keresztezett Kiscséripuszta
(100% HF) (HF x MT) (Osszesitett)

as;-CN B €0,9533 70,9785 0,9635
C ©0,0467 40,0215 0,0365

B-CN A? 0,0029 0,0021 0,0026
A° 80,4547 70,5429 0,4904

Al ™0,5059 "0,3820 0,4557

B ©0,0365 70,0730 0,0513

x&CN A £0,7368 70,6567 0,7043
B €0,2076 70,2618 0,2296

E “0,0556 0,0815 0,0661

BLG A 0,4696 0,4292 0,4533
B 0,5304 0,5708 0,5467

az egy soron beliil kiilonbozd betlikkel jelzett értékek kozott szignifikdns kiilonbség van: “b p<q,1
“d p<0,05 ¢/ P<0,01 ¢’ P<0,005 ™" P<0,0001

4-9. tablazat:  Allélgyakorisagok a vizsgalt HuF dllomanyokban

Lokusz Allél Szentes Szegvar HuF
(Osszesitett)

as-CN B 0,8900 0,8966 0,8910
C 0,1101 0,1034 0,1090

BCN A’ 0,4375 0,5179 0,4495
A 0,3938 0,3036 0,3803

B 0,1594 0,1786 0,1622

C 0,0094 - 0,0080

x-CN A 0,4686 0,5172 0,4761
B 0,5094 0,4655 0,5027

C 0,0031 - 0,0027

E 0,0189 0,0172 0,0186

FLG A €0,3540 70,5000 0,3763
B ¢ 0,6460 40,5000 0,6237

az egy soron beliil kiilonboz6 betiikkel jelzett értékek kozott szignifikans kiilonbség van: ¢ P<0,05

A két allomany genotipus-gyakorisag megoszlasa a B-CN és B-LG lokuszban, allélgyakorisag megoszlasa
pedig a B-LG lo6kuszban mutat szignifikans kiilonbséget. Az a,5;-CN genotipusok koziil a BB a leggyakoribb (0,7987
és 0,7931) a szentesi ill. szegvari populacioban. A B allél gyakorisaga pedig 0,8900 ill. 0,8966. Az ag;-CN C allélt
homozigota formaban csak a szentesi allomany teheneinek alig 1,9%-a hordozza. A szegvari allomanyban nem
talaltam B-CN C allélt és a szentesi allomanyban is ez az allél fordul elé a legritkdbban (0,0094). Mindkét
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allomanyban az allélgyakorisagok 4°>A">B iranyban csokkend tendenciat mutatnak. A szentesi populécioban az
A%4" (0,3562), a szegvariban pedig az 4°B (0,3214) genotipus a leggyakoribb. A szegvari allomany vizsgalt egyedei
nem hordoznak x-CN C allélt sem, mig gyakorisaga a szentesi allomanyban 0,0031-nek adddott. A szentesi
allomanyban a B allél (0,5094), a szegvari allomanyban pedig az A4 allél (0,5172) mutatja a legmagasabb
eléfordulasi gyakorisagot. A kiilonb6z6 k-CN genotipusok koziil mindkét allomanyban az AB éllatok részaranya a
legmagasabb (0,4780 és 0,4483). A B-LG lokuszban a két eléfordulo allél (4 és B) a szegvari allomanyban azonos
gyakorisagu (0,5), mig a szentesi allomanyban a B allél a gyakoribb (0,6460). Ez szignifikans kiilonbséget jelent a
két allomany kozott (P<0,05). J allélt HuF allatokban nem talaltam. A szegvari allomanyban a B-LG 44 és BB
genotipusok azonos gyakorisaggal fordultak elé (0,1379). A legnagyobb gyakorisdgot pedig az AB genotipus
mutatta (0,7241). A szentesi allomanyban is az AB genotipus volt a leggyakoribb, az 44 genotipust viszont csak az
allatok 12,4%-a hordozta.

4-10. tablazat: Genotipus-gyakorisdgok a vizsgalt HuF allomanyokban

Fehérje Geno- HuF
tipus Szentes Szegvar (Osszesitett)
N N N
Mmoo 159 2 188 .
ag-CN BB 127 0,7987 23 0,7931 150  0,7979
cc 3 00189 - - 30,0159
BC 29 00,1824 6 02069 35 0,1862
no 160 .28 . 188 .
BCN A’A° 32 10,2000 6 0,143 38 10,2021
A'A! 19 0,1187 40,1429 23 0,1223
BB 10,0063 - - 10,0053
AA! 57 0,3562 8  0,2857 65  0,3457
A’B 18 0,1125 b9 03214 27 0,1436
A 10,0063 - - 10,0053
A'B “30  0,1875 b1 00357 31 0,1649
Alc 10,0063 - - 10,0053
BC 10,0063 - - 10,0053
Mmoo 159 2 18 .
©CN AA 35 0,2201 g8 02759 43 0,2287
BB 41 02579 7 02414 48 02553
AB 76 0,4780 13 04483 89  0,4734
AE 30,0189 10,0345 40,0213
BC 10,0063 - - 10,0053
BE 30,0189 - - 30,0160
Mmoo el 2 190 .
FLG AA 20  0,1242 40,1379 24 0,1263
BB 67 04162 74 0,1379 71 03737
AB °74 04596 921 07241 95  0.5000

n = a 16kuszonként kiértékelheté mintak szama, N = allatok szama
az egy soron beliil kiilonb6z8 betiikkel jelzett értékek kozott szignifikans kiilonbség van: @b p<(,1
“dp<(,05 ¢" P<0,005 7 P<0,001

4.1.3. A hazai szarvasmarha fajtak osszehasonlitasa

4.1.3.1. as-CN genotipus- és allélgyakorisagok

Az ag-CN B ¢és C allélja minden eddig vizsgalt szarvasmarha populacidoban megtaldlhatd. A zebuval
ellentétben (M2-15. tablazat) kozonséges szarvasmarhaban a C allél minden esetben lényegesen alacsonyabb
gyakorisaggal fordul elé, mint a B allél. A kiilonboz6 HF ill. fekete-tarka szarvasmarha allomanyokban (M2-8. és
M2-9. tablazat, 1d. fiiggelék) a C allél 0,7 és 7% kozotti gyakorisdgot mutat. Az eurdpai szimentali jellegli és voros-
tarka allomanyokban eléfordulasa valamivel magasabb (M2-10. és M2-11. tablazat, 1d. fiiggelék), de altalaban igy
sem haladja meg a 11%-o0s gyakorisagot. A svéjci borzderes, a guernsey és a brown swiss fajtak (M2-14. és M2-15.
tablazat, 1d. fiiggelék), valamint a német és osztrdk pinzgaui ill. a német murnau-werdenfelsi populaciok (M2-13.
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tablazat, 1d. figgelék) 12-28%-os gyakorisaggal hordozzak a C allélt. A legmagasabb C allélgyakorisagot azonban a
jersey mutatja (23-37%) (M2-12. tablazat, 1d. fiiggelék).

Ebbe a képbe jol beleillenck a hazai szarvasmarha fajtdk. A nyugat-eur6pai ill. tengerentuli HF
allomanyokhoz hasonloan a vizsgalt magyar HF populacio esetében a legalacsonyabb, csupan 3,65% az og-CN C
allél gyakorisaga. A HuF esetében ez 10,9%, a MT -nal pedig 12,07%. A MSZ fajtaban, akarcsak egyes jersey
populécidkban és a kis 1étszamu, elszigetelt pinzgaui populaciok esetében a C allél ardnya igen magas, eléri a
26,57%-ot. Ez mind a MT-nal, mind a HF-nél és HuF-nél szignifikansan (P<0,0001) magasabb C allélgyakorisagot
jelent. Egyediil a MT és HuF kozotti kiillonbségek nem szignifikansak (M2-7. tablazat, 1d. fiiggelék). Az og;-CN
lokuszban a 70-es évek elején mért (M2-11. tablazat, 1d. fiiggelék) és az altalam tapasztalt allélgyakorisdgok kozott
az eltérés nem szignifikans sem a MSZ (P=0,5115), sem a MT (P=0,1868) esetében. Az igen ritka os;-CN 4 és D
allél a vizsgalt hazai populaciokban nem fordult eld.

A homozigota ag;-CN CC (6,92%) és heterozigota BC (39,31%) allatok ardnya a MSZ fajtdban a
legmagasabb (4-8. abra). Mind a négy fajtaban a legnagyobb szamban a BB genotipust mutaté egyedek fordulnak
elé, a MT, HF és HuF populaciokban azonban aranyuk (72-93%) szignifikdnsan magasabb (M2-7. tablazat, 1d.
fiiggelék) mint a MSZ esetében (54%). A MT és HuF genotipus-gyakorisdgok viszont nem mutatnak szignifikans
eltérést az og;-CN 10kuszban.
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4-7. abra:  og-CN allélgyakorisagok a vizsgalt hazai szarvasmarha fajtakban.
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4-8. abra:  og-CN genotipus-gyakorisagok a vizsgalt hazai szarvasmarha fajtakban.

4.1.3.2. B-CN genotipus- és allélgyakorisagok

A B-CN allélek koziil a legtobb kozonséges szarvasmarha fajtaban az A allél a dominans. Az eurdpai és
tengerentali fajtak koziil a legmagasabb A° allélgyakorisagot a guernsey fajtdban észlelték (M2-15.tablazat, 1d.
fliggelék). Az eurdpai szimentali jellegi allomanyokban (M2-10. és M2-11. tablazat, 1d. fiiggelék), valamint a
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jersey, brown swiss és a borzderes populaciokban (M2-12., M2-13., M2-14. és M2-15. tablazat, 1d. fiiggelék) szintén
az A’ allél a gyakoribb. Az A’ allél fordul elé6 nagyobb gyakorisiggal az Eszak-Eurépaban honos, ill. onnan
szarmazo fajtdkban (pl. ayrshire), a sikvidéki fekete-tarka allomanyok egy részében (pl. kanadai és ausztral
holstein), valamint a dan vords, német vords és német vords-tarka fajtaban (M2-8., M2-9., M2-14. és M2-15.
tablazat, 1d. fiiggelék). A hazai populaciok vizsgilata soran minden esetében az 4° allél gyakorisagat taldltam
magasabbnak. Az 4° allélt hordozo allatok szama MSZ (78,18%) > MT (64,8%) > HF (49,04%) > HuF (44,95%)
iranyban csokken, mig az A’ allélt hordozé egyedek szama kozel hasonlé moédon novekszik: MSZ (19,39%) < MT
(27,38%) < HuF (38,03%) < HF (45,57%) (4-9. abra). Az A’ allé] csak a MT és HF allomanyban fordult el8, 0,5%
ill. 0,26%-0s gyakorisaggal (4-5. és 4-8. tablazat). A vizsgalt hazai populaciok kozotti kiillonbségek nem
szignifikansak az 4° allél esetében, viszont szignifikinsak a HF és HuF populaciok kozotti kiilonbségek kivételével
az A% és A' allél esetében (M2-7. tablazat, 1d. fiiggelék). Ha nem tesziink kiilonbséget az A”, 4° és A° allélek kozott,
akkor a 70-es évek elején mért allélgyakorisagokhoz képest a MSZ allomany nem véltozott szignifikansan. Ezzel
szemben a MT fajta esetében az elmult évtizedekben szignifikansan (P<0,0001) megnovekedett az A allél aranya,
méghozza a C allél rovasara 81,9%-r6l 92,7%-ra (4-5. és M2-11. tablazat, 1d. 42. oldal és fliggelék).

A kozOnséges szarvasmarha fajtdk tobbségében a -CN B allél gyakorisdga altaldban nem haladja meg a
10%-ot. Az ismertebb fajtak koziil legnagyobb gyakorisaggal (20-40%) a svajci borzderes és a vele rokonsagban
1év6 eurdpai borzderes fajtakban (M2-13. és M2-14. tablazat, 1d. fiiggelék), valamint a jersey-ben (M2-12. tablazat,
1d. fiiggelék) fordul el6. A magyar adllomanyok esetében eléfordulasi gyakorisaga MSZ (2,44%) < HF (5,13%) < MT
(6,46%) < HuF (16,22%) iranyban nd. A B allél gyakorisagat tekintve egyediil a MT és a HF kozott nincsen
szignifikans kiilonbség (M2-6. tablazat, 1d. fiiggelék). A B allélra nézve a mai MSZ és MT populaciok nem
kiilonbdznek szignifikdnsan a 70-es évek elején vizsgalt allomanyoktol.
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4-9. abra:  B-CN allélgyakorisagok a vizsgalt hazai szarvasmarha fajtakban.
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4-10. abra: B-CN genotipus-gyakorisagok a vizsgalt hazai szarvasmarha fajtakban.

A B-CN C allél kizarolag a Bos taurus fajtakban fordul elé. Eurodpai elterjedtségére altalaban az jellemzo,
hogy inkabb csak a kdzép-, és dél-eurdpai fajtakban fordul eld, €s ott is rendszerint 5% alatti gyakorisaggal, mig az
észak-europai fajtakbol (jersey, ayrshire, holstein-friz) rendszerint hianyzik. 5% feletti gyakorisaggal fordul el6 pl. a
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lengyel, svajci és magyar szimentali, valamint a magyar tarka esetében (M2-11. tablazat, 1d. fiiggelék). Az altalam
vizsgalt populaciok koziil a C allél a MSZ-ben és a HF-ben nem fordult eld, mig gyakorisaga a M7-ban 8,5%, a
HuF-ben pedig 8% (4-9. abra). A MT allomany B-CN C allélgyakorisaga ma (4-5. tdblazat, 1d. 42. oldal) tobb mint
70%-kal alacsonyabb (P<0,0001) mint a 70-es években (M2-11. tablazat, 1d. fiiggelék).

Mind a négy hazai szarvasmarha fajta esetében a B-CN 4°4” ill. 4’4" genotipusi tehenek fordulnak el
legnagyobb gyakorisaggal (4-10. 4bra), de mig a MSZ és MT esetében (4-3. és 4-5. tablazat) az A°A° gyakorisaga
magasabb (60,26% és 43,54%), mint az 4’4" (31,92% és 32,65%), addig a HF és HuF allomanyokban (4-7. és 4-10.
tablazat) pontosan forditott a helyzet (23,13% és 46,26% ill. 20,21% és 34,57%), ami szignifikans kiilonbséget
jelent (M2-7. tablazat, 1d. fiiggelék). A homozigota 4’4’ genotipusi tehenek szama a HF allomanyban a
legmagasabb (20%) ¢és HuF, MT, MSZ iranyban egyre csokken. 1%-os ill. annal alacsonyabb gyakorisaggal
fordulnak eld a BB, A°A°, 4°A", 4°C, A'C és BC genotipusok. A fajtak kozotti kiilonbségek az 4’4’ genotipus
esetében egyediil a MT és HuF kozott, az A'B genotipus esetében pedig a MT és HF kozott nem szignifikansak.
Szintén nem szignifikansak a kiilonbségek a BB, A°4°, 4’4", A°C és BC genotipusok esetében (M2-7. tablazat, 1d.
fliggelék).

4.1.3.3. xk-CN genotipus- és allélgyakorisagok

A két leggyakoribb k-CN allél, az 4 és B az eddig vizsgalt Gsszes szarvasmarha fajtdban megtalalhato. A
fajtak tobbségében az A4 allél fordul eld nagyobb gyakorisaggal (pl. ayrshire, shorthorn, holstein-friz, német és dan
vOros, svajci borzderes, német vords-tarka, pinzgaui, szimentali). Ezek altalaban ugyanazok a fajtak, amelyek nagy
gyakorisaggal hordozzak az ag;-CN B és B-CN A’ allélokat. Mas a helyzet pl. a jersey, brown swiss és az olasz
mareman esetében. Ezek a k-CN B allélt hordozzdk nagyobb gyakorisaggal. Ezen adatok azt a megfigyelést
latszanak alatamasztani, miszerint a k-CN A allél gyakorisaga Eurdpaban észak-nyugat dél-kelet iranyban csdkken
[Manwell és Baker, 1980]. A hazai allomanyok a HuF kivételével az elsd kategoriaba taroznak (4-11. abra), az
allatok nagyobb gyakorisadggal hordozzak az A allélt: MSZ (67,8%), HF (70,4%) és MT (77,7%). A HuF esetében, a
fajta 25-50%-os jersey vérhanyadanak koszonhetéen az A allél gyakorisaga csupan 47,6%, mig a B allélt hordozo
allatok aranya 50,27%. A vizsgalt fajtak kozotti allélgyakorisagbeli kiilonbségek altalaban szignifikansak, kivéve az
A allélgyakorisdgokat a MSZ és HF kozott, ill. a B allélgyakorisagokat a MT és HF kozott (M2-7. tablazat, 1d.
fliggelék).

A ritka C és E allélek (amennyiben ezekre torténtek vizsgélatok és jelenlétiiket detektaltak) altalaban igen
alacsony, kevesebb mint 6%-os gyakorisaggal fordulnak eld. Ez alol kivétel a finn ayrshire, mely fajtdban az E allél
rendkivill magas, 30,7%-o0s gyakorisaggal fordul el6 (M2-15. tablazat, 1d. fiiggelék). A hazai fajtakban C allélt
egyediill a MT ¢és HuF allomanyokban sikeriilt detektalni, gyakorisaga 1,18% ill. 0,27%. A fajtak kozotti,
allélgyakorisagbeli eltérések (M2-7. tablazat, 1d. fiiggelék) szignifikansak a MT és MSZ (P=0,0063), ill. a MT és HF
esetében (P=0,0005). A «-CN FE allél mind a MT és HF, mind a HuF tehenek tejéb6l kimutathato
(allélgyakorisagok: 0,34%, 6,61% ¢és 1,86%) (4-5., 4-8. és 4-9. tablazat). Az allélgyakorisagbeli kiilonbségek
egyediil a MSZ és MT kozott nem szignifikansak (M2-7. tablazat, 1d. fiiggelék).

A vizsgalt MSZ, MT és HF populaciokban két genotipus (k-CN AA és AB), a HuF-ben pedig harom
genotipus (44, AB és BB) fordul eld 20% feletti gyakorisaggal (4-12. abra). A BB genotipus gyakorisaga a HuF
fajtaban (25,53%) szignifikansan (P<0,0001) magasabb, mint a MSZ, MT és HF é4llomanyokban (M2-7. tablazat, 1d.
fliggelék). Az AA genotipus-gyakorisagok minden esetben szignifikansan eltérnek az egyes fajtak kozott, mig az AB
genotipus esetében a MSZ-MT (P<0,0001), MSZ-HF (P<0,0001), MT-HuF (P=0,0007) és HF-HuF (P<0,0001)
fajtak kozott van szignifikdns kiilonbség (M2-7. tablazat, 1d. fiiggelék). A ritka C allél kizarolag heterozigdta
formaban fordul eld. AC genotipust egyediil a MT-ban talaltam 2.03%-o0s gyakorisaggal. A k-CN BC genotipus
mind a MT7T-ban (0,34%), mind a HuF-ben (0,53%) megtalalhato, de a fajtak kozotti gyakorisagbeli kiilonbségek
nem szignifikdnsak (M2-7. tdblazat). Homozigdta EE éllatokat kizardlag a HF fajtaban taldltam, azonban az
alacsonygyakorisag miatt (0,7%) ez nem jelent szignifikans kiilonbséget a tobbi fajtahoz képest (M2-7. tablazat). k-
CN AF heterozigéta allatok 0,68%-o0s (MT), 8,35%-o0s (HF) és 2,13%-0s (HuF) gyakorisaggal, BE heterozigdta
allatok pedig 3,48%-o0s (HF) ill. 1,6%-o0s (HuF) gyakorisaggal fordultak el6. Az AE genotipus esetében nem
szignifikans a kiilonbség a MSZ és MT valamint a MT és HuF kozott, illetve a BE genotipus esetében a HF' és HuF
kozott (M2-7. tablazat).
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4-11. abra: «-CN allélgyakorisagok a vizsgalt hazai szarvasmarha fajtakban.
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4-12. dbra: «-CN genotipus-gyakorisagok a vizsgalt hazai szarvasmarha fajtakban.

4.1.3.4. B-LG genotipus- és allélgyakorisagok

A B-LG leggyakoribb 4 és B allélja minden zebu és kdzdnséges szarvasmarha fajtdban kimutathato. A
taurus fajtak talnyomo tobbségére a B allél nagyobb gyakorisaga jellemzd. Ez igaz a hazai fajtakra is (4-13. abra). A
HuF tehenek 62,37%-a (4-9. tablazat), a MSZ tehenek koziil pedig még ennél is tdbb, 79,72%-uk (4-4. tablazat)
hordozza a B allélt. A MSZ-hez hasonldan igen magas B-LG B allélgyakorisagot az eurdpai fajtak koziil eddig
csupan a német és dan vords valamint a pinzgaui fajtaban észleltek (M2-13. és M2-14. tablazat, 1d. fiiggelék). A MT
¢és HF esetében (4-6. és 4-8. tablazat) kozel azonos gyakorisaggal fordul el6 az 4 (45,61% ill. 45,33%) és B (53,38%
ill. 54,67%) allél. Ezzel a MT és HF szignifikansan kiilonbozik a tobbi hazai fajtatol és azok A és B allélgyakorisagai
is szignifikansan eltérnek egymastdl (M2-7. tablazat, 1d. fiiggelék). A jelen tanulmany keretében vizsgalt MT
populacio nem kiilonbdzik szignifikansan a 70-es évek elején tanulmanyozott MT allomanytol.

A D allél, amelyet el6szor a montbéliard fajtaban mutattak ki, és azota a legtobb hegyi fajtaban is
megtalaltak (pl. szimentali, pinzgaui, svajci borzderes), a hazai fajtak koziil egyediil a MT7-ban fordul el6, méghozza
1%-os allélgyakorisaggal. A 70-es évek elején végzett vizsgalatok soran [Horvdth és Mészaros, 1971; Horvath,
1972] D allélt nem talaltak a vizsgalt populacioban, viszont egy tehén heterozigdta formaban egy C allélt hordozott
(allélgyakorisag: 0,08%). De mivel e tehénnek sem felmend, sem lemend agi rokonait nem sikeriilt megtalalniuk,
tovabbi vizsgalatokat nem folytattak a C alléllal kapcsolatban. A jersey ill. angler fajtara jellemz6 C allélt a jelen
tanulmany soran egyik hazai populacioban sem sikeriilt detektalni. Mivel jelenléte a jersey vérhanyaddal rendelkezd
HuF fajtdban elvarhat6 lenne, feltételezéseink szerint ezen allél kimutatdsdhoz alacsony eléfordulési gyakorisaga
miatt (a dan jersey fajtaban pl. 0,6%) nagyobb létszamu populacio vizsgalatara lenne sziikség.

A B-LG J allélt a MSZ fajtaban fedeztem fel (allélgyakorisaga 4,87%), de azota megtalaltak egy koszovoi
fajtaban is [Bockhardt, 1992]. Mas fajtakban eddig még nem észlelték.
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A MT, HF és HF B-LG genotipus-gyakorisagai hasonlod képet mutatnak (4-14. abra). A harom f6 genotipus
koziil mindharom fajtaban a tehenek fele vagy tobb mint fele a heterozigdta AB genotipust mutatja. A tehenek 26-
37%-a BB, 12-20%-a pedig A4 genotipusi. Mindharom fajta szignifikansan (£<0,0001) kiilonbozik a MSZ-t61 (M2-
7. tablazat, 1d. fiiggelék), ahol az allatok tobb mint 60%-a homozigota formaban a B allélt hordozza, az AB
genotipust pedig csupan az allatok 23,9%-a mutatja, és még a BJ genotipus is kdzel haromszor gyakoribb (9,12 %)
mint az 44 (3,14%).
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4-13. abra: B-LG allélgyakorisagok a vizsgalt hazai szarvasmarha fajtakban.
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4-14. abra: [-LG genotipus-gyakorisagok a vizsgalt hazai szarvasmarha fajtakban.

4.1.4. Rokonsagi kapcsolatok vizsgadlata

A négy vizsgalt hazai szarvasmarha fajta kozotti genetikai hasonlésagot a genetikai tavolsagi koefficiensek
segitségével hataroztam meg [Oishi és Tomita, 1976]. A négy tejfehérje lokuszra (og-, B-, k-CN és B-LG)
vonatkoz6 genetikai tavolsagokat az anyag és mddszerekben megadott képlet alapjan, az adott fajtakra jellemzo,
azok allomanyainak Osszesitett adataibol nyert allélgyakorisagi értékek felhasznalasaval hatdroztam meg. A fajtak
kozotti atlagos genetikai tavolsagokat a 4-11. tablazatban foglaltam Ossze. Ezek szerint a vizsgalt fajtak kozotti
atlagos genetikai tavolsagok HF-MT (0,119) < HF-HuF (0,178) < HuF-MT (0,201) < MSZ-MT (0,231) < MSZ-HuF'
(0,297) < MSZ-HF (0,307) iranyban nének.

Ezek a genetikai tavolsagok teljes mértékben megegyeznek azon tavolsagokkal, amelyeket olyan
meggondolasok alapjan varnank, hogy ismerjiik mely fajtak és milyen génarannyal vettek részt a kiilonbdzo
allomanyok kialakitasaban. A legkisebb genetikai tavolsag (0,119) a HF és MT kozott van, ami varhatdé annak
ismeretében, hogy a vizsgalt HF allomany nem fajtatiszta, hanem egy része r, €s rs nemzedékbe tartozo keresztezett
(az allatok kb. 40%-a 0,78-25% MT vérhanyaddal rendelkezik). A HuF fajta kialakitasaban 0-25%-ban MT, 12,5-
62,5%-ban jersey és 25-75%-ban kanadai-amerikai HF vett részt. Erthetd tehat, hogy a HuF genetikai tivolsiga a
kialakitasaban legnagyobb %-ban szerepet jatszo fajtahoz, a HF-hez a legkisebb (0,178), és valamivel nagyobb a
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genetikai tavolsag (0,201) a fajta kialakitasaban szintén, de kisebb %-ban résztvevé MT-hoz. A MSZ-hez pedig mar
csak nagyon tavoli genetikai kapcsolat flizi (0,297), ami annak a kovetkezménye, hogy az részt vett a MT fajta
kialakitasdban. A legnagyobb genetikai tavolsag (0,307) pedig hasonlé meggondolasok alapjan a MSZ és a HF
kozott van: csak a MT vérhanyaddal rendelkez6 egyedeken keresztiil van igen tavoli kapcsolata a MSZ fajtahoz.

4-11. tablazat: Négy hazai szarvasmarha fajta atlagos genetikai tavolsaga Oishi és Tomita [1976] modszere

szerint
MSZ MT HF HuF
Magyar sziirke (MSZ) 0,0
Magyartarka (MT) 0,231 0,0
Holstein-friz (HF) 0,307 0,119 0,0
Hungarofiiz (HuF) 0,297 0,201 0,178 0,0
4.2. Tejfehérje polimorfizmus hatasa a termelési paraméterekre

A tejtermelésre hasznalt fajtaknal - HF, MT, HuF - vizsgaltam a kiilonb6z0 tejfehérje genotipusok hatasat
az allatok termelési paramétereire és a tej dsszetételére (standard 305 napos tej-, tejfehérje- és zsirtermelés, fehérje
%, zsir %), valamint a reproduktiv teljesitményre (atlagos ellésszam, az elsé és masodik ellés kozott eltelt 1do,
tehénhasznalat intenzitasa). A vizsgalt HF és MT éllatok tejmintdi és termelési adatai egy-egy torzstenyészetbol
szarmaztak, a HuF tehenekét pedig két tenyészetbdl gytijtdttem be. Mindharom fajtanal mind az els6, mind a
masodik laktacié termelési adatait értékeltem. A statisztikai értékelésbe bevont allatok szamat a M2-16. tablazatban
tiintettem fel (1d. fiiggelék).

4.2.1. Tejhozam

Igen nagyszamu, a tejfehérje genetikai polimorfizmus és a tejhozam kapcsolatat taglald irodalmi adat all
rendelkezésre. Azonban a kiilonb6zd tanulmanyok nem mindig jutnak azonos kovetkeztetésekre, sot, gyakran
egyenesen ellentmondanak egymasnak. Ennek oka tobbféle lehet. A kiilonb6zo vizsgalatok eredményei altalaban
nem igazan Osszevethetok. Kiilonboz6 fajtakrol van sz, eltér a tanulmanyozott populaciok 1étszama, nem azonos a
vizsgalatokba bevont allélok frekvencia megoszlasa, kiilonboznek a tejhozam meghatarozasara alkalmazott
modszerek, és a statisztikai analizis soran igen nehezen lehet figyelembe venni olyan, a tejhozamra szignifikansan
hat6 tényezoket, mint pl. a tehén életkora, az évszak hatasa, a laktaciok szama, vagy az allatok egészségi allapota és
genetikai hattere. Ahhoz, hogy barmilyen megbizhaté kovetkeztetést le lehessen vonni elébb a fent emlitett
faktorokra korrigalni kell az eredményeket. fgy az egyes allélok hatasa a tejhozamra sziikebb értelemben csupan
statisztikai Osszefiiggés, és az allélok kozott megfigyelhetd kiilonbségek esetében egyszerii egybeesésrdl van csak
$z0. A valddi, ok-okozati Osszefiiggésekrdl a legtobb esetben igen keveset lehet tudni [Ng-Kwai-Hang, 1997].

A hazai fajtak esetében a kiilonbozo genotipusoknak a populacié atlagos tejtermelésétol valo eltérését a
M2-7. és M2-8. abraban (Id. fiiggelék) foglaltam Ossze. A populacidatlagokat a M2-17. tablazat (1d. fiiggelék)
tartalmazza.

asj-CN

Az ag-CN lokuszban a kutatok egy része [McLean és mtsai, 1984; Gonyon és mtsai, 1987; Haenlein és
mtsai, 1987; Ng-Kwai-Hang és mtsai, 1990a; Bovenhuis és mtsai, 1992; Kim és mtsai, 1996] ayrshire, brown swiss,
jersey, guernsey ¢és holstein-friz allomanyokat vizsgalva tobb laktacion keresztiil, nem talalt szignifikans
kiilonbséget az egyes genotipusok tejhozama kozott. Ahol azonban voltak ilyen kiilonbségek [Pupkova, 1980;
Yebrosky és Komissarenko, 1982; Ng-Kwai-Hang és mtsai, 1984, 1986, 1990a; Lin és mtsai, 1986; Aleandri és
mtsai, 1990; Mao és mtsai, 1992; Chung és mtsai, 1991; Jing és Manzhu, 1992; Sang és mtsai, 1994], ott minden
esetben kovetkezetesen a B allél tejtermelése bizonyult magasabbnak. A hazai HF, MT és HuF populacidokban az
elso laktacioban hasonlo tendenciat tapasztaltam az og-CN genotipusok kozott (4-15. abra). A legmagasabb atlagos
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tejtermelést a BB genotipusu tehenek produkaltak: 3 (HF), 33 (MT) és 43 kg-mal (HuF) tobbet mint a
populacidatlagok. A masodik laktacidban ez a tendencia megvaltozott a HF és MT allomanyban: a BC genotipust
HF tehenek atlagosan 169 kg-mal, a CC genotipusi MT tehenek pedig 393 kg-mal multak feliil a BB genotipusok
tejtermelését, ill. 160 és 423 kg-mal a populacidatlagokat. A HF allomanyban a BB genotipusu egyedek a populacid
atlagtermelését sem érék el.

A HuF fajta esetében az as;-CN genotipusok az egytényezds varianciaanalizis szerint (M2-18. tablazat, 1d.
fliggelék) kozel szignifikans (P<0,1) hatassal vannak a termelt tej mennyiségére. A BB genotipusok termelése (5546
kg) szignifikdnsan (P=0,021) magasabb (M2-17. tablazat, 1d. fiiggelék), mint a BC genotipusoké (5120 kg), vagyis
+85 ill. -341 kg-mal tér el a populacidatlagtol.

Tejhozam (1. laktacio)

kg 8000 -
7000
6000
5000 -
4000
3000 -
2000
1000 ~
0,
asi-CN BB BC CC
HF 784 £ 60 7577 +£219 -
MT 4994 + 81 4477 £ 146 4562 £ 521
HuF 4550 £ 78 4641 =209 4374 + 442
Tejhozam (2. laktdcio)
kg 10000 -
8000 -+
6000 -+
4000
2000 -~
0+
asi-CN BB BC CC
HF 86 + 84 8585 £ 297 -
MT S8 £ 94 5040 £ 145 5631 + 895
HuF 546 £80 j 5120 £ 164 5124 + 808

4-15. abra: Az as;-CN genotipusok hatdsa a standard 305 napos tejhozamra (kg + SE). j-j P=0,021.

BCN

McLean [1984], Gonyon [1987], Haenlein [1987], Aleandri [1990] valamint Lin [1986] és munkatarsaik
nem talaltak szignifikdns kapcsolatot a B-CN genotipusok €s a tejhozam kozott. Az ayrshire fajtaban Kim és mtsai
[1996], valamint Tkonen és mtsai [1999] az 4° allé] folényérdl szamoltak be az A’ alléllal szemben. Bovenhuis és
mtsai [1992], Ng-Kwai-Hang és mtsai [1984, 1986, 1990a], Chung és mtsai [1991], és Matyukov [1983] egyarant
arra a kovetkeztetésre jutottak, hogy a B-CN A° allél jelenléte magasabb tejtermelést eredményez, mint akar az A’,
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akar a B allél. A legnagyobb tejhozamot az 4°4° (6568 kg), a legalacsonyabbat pedig az 4°B genotipust tehenek
produkaltak [Ng-Kwai-Hang és mtsai, 1990a]. Ezzel jo egyezést mutatnak az altalam vizsgalt HF allomanyban
kapott eredmények. A MT és HuF é4llomanyban azonban mds tendencidk érvényesiilnek (4-16. abra). A B-CN
10kuszban az A°4° (HF), A’B (MT) ill. A'C (HuF) allatok els6 laktacios tejtermelése volt a legnagyobb, atlagosan
1044 (HF), 328 (MT) és 449 (HuF) kg-mal tobb mint a 7611, 4561 és 4817 kg-os populacidatlagok (M2-7. abra, 1d.
fliggelék).

Tejhozam (1. laktdcio)
I

kg 9000 | | |
8000
7000
6000
5000 -
4000 |
3000
2000
1000

O,
BCN  A'A' A'A? A'B AlC A’A7 AB A'C A’A! A’A’ BB BC

HF = 7561 7573 7678 - 7757 7456 - 6706 8655 6946 -
+ 134 + 82 +315 +121 +297 +1212

MT = 4116 4634 4824 4173 4506 4889 4438 4737 4826 - -
+246 +102 +243 +134 +208 + 630

HuF O 4881 4736 4774 5266 4812 4975 4873 - - 3715 4674
+ 185 + 140 +203 + 165 +153

Tejhozam (2. laktdcio)

kg 12000
10000 |
80001
6000 |

4000+

2000+
0 :
B-CN  A'A' A'A* A'B A'C A’A> AB A’C A’A' A’A* BB BC

HF Wl 8627 8474 8500 - 8183 8067 - 8814 11190 | 5144
+174 | £111 | £3%4 +183 | £367 +1633
a.c d b ae f bedef
MT = 4957 5401 5031 5371 5093 5133 5836 4555 5947
+241 | £151 | £252 +124 | +£268 + 131
HuF O 5497 5342 5544 5873 5296 5790 6805 - 4509 4454
+175 | £132 | +221 +141 | £159

4-16. abra: Az B-CN genotipusok hatasa a standard 305 napos tejhozamra (kg + SE). a-a P=0,082; b-b P=0,038; c-c
P=0,022; d-d P=0,064; e-e P=0,026; f-fP=0,031.

A mésodik laktacioban a HF és MT fajtaban ugyancsak az 4°4° genotipusii tehenek adték a legnagyobb mennyiségii
tejet, 2535 és 1121 kg-mal tobbet mint az els6 laktacidban, ami 2765 ill. 739 kg-mal magasabb, mint a 8425 és 5208
kg-os populéacioatlagok (M2-8. abra, 1d. fiiggelék). A HF allomanyban a B-CN genotipusok kozel szignifikans
(P<0,1) hatassal vannak a tejhozamra (egytényezOs varianciaanalizis, M2-18. tablazat, 1d. fiiggelék). T-teszt
segitségével e lokuszon beliil a ritka 4°4° genotipus tejtermelése szignifikansan magasabb mint a leggyakoribb
genotipusoké (4-16. abra). GLM moddszerrel egyetlen esetben sem sikeriilt szignifikans kapcsolatot kimutatni a
tejhozam és a B-CN genotipusok kozott (M2-19. tablazat, 1d. fiiggelék).
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x-CN

A x-CN genotipusok hatdsara vonatkozéan kiilonboz6 tendencidkrol szamoltak be. Szamos kutato,
kozottik McLean és mtsai [1984], Haenlein és mtsai [1987], Ng-Kwai-Hang és mtsai [1984, 1990a], Lin és mtsai
[1986] nem talalt kiilonbséget a k-CN lokusz kiilonb6z6 genotipusai kozott. Ezzel szemben Bovenhuis és mtsai
[1992], Gonyon és mtsai [1987], valamint Chung és mtsai [1991, 1996] a holstein-friz fajtdban a tejhozamra
vonatkozoan az A4 genotipus folényét tudtdk kimutatni (A4>AB>BB). Ozbeyaz és mtsai [1991] szerint a jersey
fajtaban a kK-CN A4 bizonyult jobbnak, Kim és mtsai [1994] valamint Ng-Kwai-Hang és mtsai [1986] szerint pedig a
heterozigota AB tehenek tobb tejet termeltek, mint barmely homozigdta. A ritka EE genotipus kivételével ez utdbbi
tendenciat mutatja a hazai HF allomany is (4-17. abra). Akarcsak a finn ayrshire fajtaban [lkonen és misai, 1999] az
els6 laktacio soran itt is a homozigéta k-CN EE egyedek termelése volt a legkedvezdbb. Ezt kovették a heterozigdta
(AB>AE>BE) allatok. A legkevesebb tejet a BB genotipus adta, atlagosan 301 kg-mal maradt el a populacidatlagtol
(M2-7. abra, 1d. fiiggelék). Az elsé laktacioban legkevesebbet termeld BB genotipus a masodik laktacioban (M2-8.
abra, 1d. fiiggelék) atlagosan 176 kg-mal haladta meg a populacio atlagos tejhozamat. Ezt egyediil a BE genotipus

Tejhozam (1. laktdcio)

kg 10000 -
8000 -
6000 -
4000 -
2000 -
0-
xCN AA AB BB AE BE EE
HF = 7534 7752 7310 7748 7743 8635
+ 80 +112 + 224 + 186 + 309 + 725
MT m 4725 4371 3709 5368 - -
+85ab + 121 ac +311b,c
HuF O 5031 4798 4659 5043 3999 -
+1454d +117 +1154d + 631
Tejhozam (2. laktdcio)
kg 10000
8000 -
6000 -
4000 -
2000 -
0,
x-CN AA AB BB AE BE EE
HF = 8327+ 111 | 8450 £ 150 | 8601 £321 [ 8514 +303 | 8838 £444 | 8452 +413
MT ] 5399 £102 | 5061 £139 | 4524 +227 4687 - -

gh gi hi
HuF O | 55874122 | 5427+ 119 | 5399 + 131 | 5547 +732 | 5630 + 754 -

4-17. abra: A x-CN genotipusok hatasa a standard 305 napos tejtermelésre (kg £+ SE). a-a P=0,016; b-b P=0,001; c-c
P=0,051; d-d P=0,046; g-g P=0,049; h-h P=0,004; i-i P=0,096.
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volt képes feliilmilni 8838 kg-os termeléssel (ami 413 kg-mal van a populacioatlag felett). Mind a MT mind a HuF
tehenek esetében AE>AA>AB>BB(>BE) iranyban csokken az els¢ laktacios tejtermelés. A MT populacidban az
egyetlen AE genotipust mutatd egyed 807 kg-mal haladta meg, a BB egyedek pedig 852 kg-mal maradtak el a
populacioatlagtol. A HuF tehenek esetében ez +226 ill. -158 kg volt. Itt a legkevesebb tejet egy BE genotipust tehén
termelte, 818 kg-mal maradva el a populacio atlagos tejtermelésétol. A masodik laktacioban a HF tehenek esetében
BE>BB>AE>EE>AB>AA iranyban csokken a tejtermelés (4-17. abra). A legmagasabb teljesitményt nyajt6 BE
genotipus 413 kg-mal mulja feliil, a legkevesebbet termelé 44 genotipus pedig 98 kg-mal marad el a populacio
atlagtermelésétdl. Ha a ritka genotipusokat nem vettem figyelembe, akkor a masodik laktacios MT és HuF
allomanyban ugyanaz a tendencia érvényesiilt, mint az elsd laktacioban (44>AB>BB). Mindkét laktacioban
szignifikansnak adodott a k-CN 16kusz genetikai hatasa (M2-18. és M2-19. tablazat, 1d. fiiggelék) a MT
allomanyban mind egytényezds varianciaanalizissel (P<0,001), mind GLM modszerrel (P=0,05) vizsgalva, és
szintén szignifikans a HuF fajtadban (P<0,05) GLM moddszerrel nézve az elsé laktacioban.

Tejhozam (1. laktdcio)

kg 8000-
7000-
6000-
5000-
4000-
3000-
2000-

1000+
0,
BLG AA AB BB AD
HF = 7486 + 117 7665 + 86 7593 £ 105 -
MT o 4570 £ 141 4524 £ 95 4673 + 155 3496
HuF O 4804 +£219 | 4861 +107 | 4767 +109 -
Tejhozam (2. laktdcio)
kg 10000
8000+
6000+
4000
2000+
04
BLG AA AB BB AD
HF = 8416+ 189 | 8447 +114 | 8409 + 140 -
MT u 4963 + 207 | 5235+ 106 | 5345+ 154 4663
HuF O 5565+ 175 | 5502+101 | 5378 +£124 -

4-18. abra:

A B-LG genotipusok hatdsa a standard 305 napos tejhozamra (kg + SE).
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BLG

A B-LG genotipusok esetében a kutatok egy része tobb fajtat is vizsgalva nem talalt Gsszefiiggést a
tejhozammal [Comberg és mtsai, 1964; Gonyon és mtsai, 1987; Haenlein és mtsai, 1987; Jairam és Nair, 1983; Lin
és mtsai, 1986; McLean és mtsai, 1984; Ng-Kwai-Hang és mtsai, 1984, 1990a].

A hazai fajtak koziil egyediil GLM modszerrel vizsgalva és kizardlag a HuF 4llomany esetében van a 3-LG
lokusznak szignifikans (P<0,05) hatasa az els6 laktacios tejtermelésre (M2-18. és M2-19. tablazat, 1d. fliggelék).

Bar az egyes genotipusok kozotti kiilonbségek nem szignifikansak, mind az els6, mind a masodik laktacios
HF allatok, valamint az elsd laktaciés HuF tehenek koziil az AB heterozigdta genotipus adta a legtobb tejet (7665 kg
és 8447 kg, ill. 4861 kg) (4-18. abra), ami megegyezik Pupkova [1980] és Curic és mtsai [1993] altal az észt tarka
ill. kroat szimentali fajtaban megfigyeltekkel. Comberg és mitsai [1964] ugyancsak az AB genotipus folényét
tapasztaltdk az 44 genotipussal szemben, de naluk a 16kusz hatésa is szignifikansnak adodott. Ng-Kwai-Hang és
mtsai [1986], Bovenhuis és mtsai [1992], Aleandri és mtsai [1990] szintén a B-LG genotipusok szignifikans hatasat
de ezen beliil az 4 allél magasabb tejhozamat tapasztaltak. Tkonen és mtsai [1999] vizsgalatai szerint pedig a l6kusz
hatasa kozel szignifikans (P=0,051). A hazai allomanyokban az egyes B-LG genotipusok hatdsa nem adoédott ugyan
szignifikansnak, de a masodik laktacioban hasonld tendencia érvényesiil: az A4 genotipusti HuF tehenek termelték a
legtobb tejet (5565 kg), ami 104 kg-mal magasabb a populacié atlaganal (M2-8. éabra, 1d. fiiggelék). A MT
allomanyban pedig, akarcsak a Janicki [1978] éltal tanulméanyozott holstein-friz populacidoban, mind az elsd, mind a
masodik laktacidban a 3-LG BB egyedek termelése volt a legmagasabb.

Az egyes allomanyokra jellemz0 atlagos tejtermelés az elsd laktacioban 7611 (HF), 4561 (MT) és 4817 kg-
nak (HuF) adodott. Ez 814, 647 illetve 644 kg-mal volt kevesebb, mint a masodik laktacioban (M2-17. tablazat, 1d.
fliggelék).

4.2.2. Fehérjetartalom

4.2.2.1. 305 napos tejfehérje-termelés

A vizsgalt tehénpopulaciok atlagos elsé és masodik laktacios tejfehérje-termelését a M2-17. tablazat (1d.
fiiggelék) tartalmazza. Az atlagos, standard 305 napos tejfehérje-termelésnek a megfeleld populacidatlagoktol valo
eltérését a M2-9. és M2-10. abra szemlélteti (1d. fiiggelék).

as I-CN

A tejfehérje genotipusok és a tej Osszetételének kapcsolatat vizsgald szerzok egy része arra a
kovetkeztetésre jutott, hogy nincs kapcsolat az ag-CN genotipusok és a tej fehérjetartalma kozott [Kim, 1994;
Gonyon és mtsai, 1987; Ng-Kwai-Hang, és mtsai, 1990a; McLean és mtsai, 1984). Aleandri és mtsai [1990]
valamint Bovenhuis és mtsai [1992] viszont arr6l szamolnak be, hogy az ag-CN lokusz szignifikans hatdssal van a
fehérjetermelésre. A hazai fajtak vizsgalata soran sem "egy-génes" analizissel, sem GLM moédszerrel nem sikertilt
egyik laktacioban sem szignifikans kapcsolatot kimutatni a tejfehérje-termelés és az og-CN genotipusok kozott
(M2-18. és M2-19. tablazat, 1d. fiiggelék). Azonban mind a harom fajtdban és mindkét laktacioban a BB genotipust
hordozé allatok feliilmultak az AB genotipusokat (4-19. abra). Ez tendencidjaban megegyezik Lin és mtsai [1986],
Graml és mtsai [1986a], McLean és mtsai [1984], Ng-Kwai-Hang és mtsai [1984], valamint Aleandri és mtsai
[1990] megfigyelésével. Ok e 10kusz szignifikans hatisarél szamoltak be, és szintén a BB genotipus magasabb
tejfehérje-termelését tapasztaltadk. A hazai fajtdk mindegyike esetében a BB genotipusok tejfehérje-termelése
meghaladta a megfelelé populacidatlagokat, és az elsd laktacioban 4,5 (HF), 2,77 (MT) ill. 4,1 kg-mal (HuF), a
masodik laktacioban pedig 11,4 (HF), 7,2 (MT) és 7 kg-mal (HuF) multdk feliil a BC genotipusok termelését,
melyek mindig a populacidatlagok alatt maradtak (M2-9. és M2-10. abra). Ahol a C allél homozigota formaban is
eléfordult (MT és HuF), ott a CC genotipusok még a BB genotipusnal is kedvezobb fehérjetermelést mutattak.
Homozigéta CC genotipusu allatokat, azok alacsony el6fordulasi gyakorisdga miatt, csak kevesen vontak be
vizsgalataikba. Graml és mtsai (1986a] a bajor tarka fajtdban hasonld tendenciat figyeltek meg (CC>BB>BC), a
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bajor Braunvieh - brown swiss keresztezett allatok esetében azonban azt talaltak, hogy a CC genotipus
fehérjetermelése meghaladta ugyan a BC genotipusét, de alulmaradt a BB-vel szemben.

Fehérjetermelés (1. laktdcio)

kg 2507

507

O 1
aS]'CN BB BC CcC
HF = 2383 +2,0 233,8 £ 8,8 -
MT o 151,7£2,5 148,3 £ 5,0 152,6 £ 13,3
HuF O] 1659+ 3,1 161,8 £ 8.5 172,3+17,0
Fehérjetermelés (2. laktdcio)
kg 3007
2507
200
1507
100
507
0 .
as;-CN BB BC CcC
HF = (269,629 2582+ 12,0
MT W [175,7+3,0 168,5 + 4,4 179,8 £27,6
HuF O [192,7+29 185,7+5,4 194,54+ 29,6

4-19. dbra: Az os;-CN genotipusok hatédsa a standard 305 napos tejfehérje-termelésre (kg + SE).

B-CN

A kutatok egy része [pl. Bech és Kristiansen, 1990; Bovenhuis és mtsai, 1992; Graml és mtsai, 1986a;
Ikonen és mtsai [1999]; Lin és mtsai, 1986; NgKwai-Hang és mtsai, 1984] a B-CN genotipusok ¢és a tejfehérje-
termelés szignifikdns kapcsolatar6l szamolnak be. Bech és Kristiansen [1990] a dan voros és fekete-tarka fajtakat
vizsgalva arra a megéllapitasra jutott, hogy mind az els6, mind a masodik lakticioban az A°4° genotipusok
felilmaljak az 4’4" genotipusok termelését. NgKwai-Hang és mtsai [1984] a homozigota B-CN A genotipusok (4,
A’ vagy A’) folényérél szamoltak be. Bovenhuis és mtsai [1992] mind "egy-génes" (P=0,007), mind "tobb-génes"
analizissel (P=0,005) a B-CN lokusz szignifikans hatasat allapitottak meg holstein-friz keresztezett allomanyokban.
Graml és mtsai [1986a] a kiillonboz6 A allélok kozott kiilonbséget nem téve P=0,05 szinten taldltak szignifikans
Osszefiiggést a fehérjetermelés és a B-CN lokusz kozott. Az altaluk vizsgalt dllomanyokban BC>AC>BB>AA>AB
tendencia szerint alakult az allatok teljesitménye. Lin és mtsai [1986], ITkonen és mtsai [1999] pedig az 4° allél
folényérdl (4°4°>A4"4°>4"A") szamoltak be. Aleandri és mitsai [1990], Ng-Kwai-Hang és mtsai [1990a], McLean és
mtsai [1984] szerint viszont a B-CN genotipusok hatdsa nem szignifikdns. Hozz4juk hasonléan én sem tudtam



4. EREDMENYEK 57
szignifikans kapcsolatot kimutatni (M2-18. és M2-19. tablazat, 1d. fiiggelék). A hazai fajtakban, ahol jelen voltak,
minden esetben a ritka 4°4° (HF 1+2.lakt., MT 1. lakt.) ill. 4°C (MT 2. lakt., HuF 1+2. lakt.) genotipus mutatta a
legmagasabb fehérjetermelést (4-20. abra), messze meghaladva a populdcidatlagokat (M2-9. és M2-10. abra, 1d.
fliggelék). A szintén ritka BB, BC és A°A" genotipusok pedig kovetkezetesen, minden fajtiban, a laktacio szamatol
fiiggetleniil atlagon aluli fehérjetermelést produkaltak. A tobbi genotipus esetében ilyen altalanos érvényii tendencia
nem allapithaté meg, azok a vizsgalt fajtatdl fliggéen hol a populdcidatlagok felett, hol alatta termelnek. Csak a
leggyakoribb (4°4°, A'4%, 4'A") genotipusokat tekintve a HF populécioban az els6 laktacié soran az
A’A*>4'4">4"47 tendencia érvényesiil, itt az 4°4° genotipusok atlagos fehérjetermelése 243,7 kg, ami 5,7 kg-mal
haladja meg a populécio6 atlagat, ill. 6,7 kg-mal az 4'A’, és 8,5 kg-mal az 4’4” genotipusok termelését. A masodik
laktacioban ez a tendencia megvaltozik (4'4'>A4'47>4°4%), az A'4" termelése 9,2 kg-mal haladja meg a populacio
atlagat és 110,3 ill. 116,1 kg-mal az 4’47 ill. 4°4° genotipusok atlagos termelését. A MT allomanyban mindkét
laktacioban az A’4° genotipus termeli a legtobb fehérjét, 151,7 és 178,1 kg-ot, vagyis 0,7 ill. 3,7 kg-mal tobbet a
populacidatlagnal. A legalacsonyabb fehérje-kg-ot az elsé lakticidban az A°4°, a mésodikban viszont az 4’4’
produkalja. Ez az els6 laktacidban az atlagos termelés koriil alakul (+0,1 kg), mig a masodikban alatta marad (-4,2
kg). Egyediil a HuF tehenek korében mutatkozik mind az elsd, mind a masodik laktacioban ugyanaz a tendencia
(A’A7>A'4">4"47). Az 4’47 mintegy 8,3 (1. lakt.) ill. 10,9 kg-mal (2. lakt.) mulja feliil az 4’A° genotipust.

Fehérjetermelés (1. laktdcio)

kg 350
300+
250+
200+
150+
100+

50+

07 1
HCN AlA1l A1A2 A1B A1C A2A2 A2B A2C A3A1 A3A2 BB BC
HF | | 237,0 | 235,2 | 242,0 - 2437 | 237,9 - 186,9 | 322,8 | 195,2 -
+44 | £27 | £9,6 +39 | £9,7
MT W | 151,1 | 151,7 | 159,3 | 144,4 | 149,5 | 150,5 | 158,5 | 141,4 | 163,9 - -
+69 | £33 | £7,0 +4,0 | £0,2
HuF 0 1693 | 161,6 | 160,8 | 171,7 | 169,9 | 170,6 | 180,8 - - 131,7 | 158,7
+9,1 | +£52 | £6,1 +6,1 | £8,1
Fehérjetermelés (2. laktdacio)
1
HCN AlA1l AlA2 A1B A1C A2A2 A2B A2C A3A1 A3A2 BB BC
HF [} 2779 | 167,6 | 277,2 - 161,8 | 2574 - 260,1 | 409,8 - -
+62 | 4,1 | £2,8 +6,1 | £153
MT [ | 170,2 | 178,1 | 165,7 | 187,0 | 171,4 | 176,4 | 207,5 | 162,0 - - -
+83 | 45| £9,2 +3,6 | £10,4 +5,3
HuF O 193,71 190,5 | 183,6 | 206,4 | 201,4 | 186,3 | 246,2 - - 163,1 | 149,3
+65 | +44 | £89 +53 | £5,1

4-20. abra:

A B-CN genotipusok hatasa a standard 305 napos tejfehérje-termelésre (kg + SE).




4. EREDMENYEK 58

x-CN

A k-CN lokuszban legaltalanosabban eléforduld genotipusok az A4, AB és BB. A fellelhetd irodalmak
tobbsége ezen genotipusokra vonatkozik. Ng-Kwai-Hang és mtsai [1984, 1990a], Aleandri és mtsai [1990] holstein-
friz tehenek termelési adatait vizsgalva a k-CN lokusz tejfehérje-termelésre gyakorolt szignifikans (P<0,05) hatasat
mutattak ki, és mindkét csoport a BB genotipus folényét tapasztalta. Ezzel szemben Bovenhuis és mtsai [1992],
Graml és mtsai [1986a] Tkonen és mtsai [1999], valamint Lin és mtsai [1986] nem talaltak szignifikans kapcsolatot a
Kk-CN lokusszal. Graml és mtsai [1986a] a vizsgalt fajtatdl fiiggben azonban hol az 44 (bajor fekete-tarka) hol a BB
(bajor Braunvieh - brown swiss keresztezett) genotipus lokuszon beliili legmagasabb tejfehérje-termelésérdl
szamoltak be. Lin és mtsai [1986] szerint pedig a BB genotipus a legelonydsebb (BB>AB>AA). lkonen és mtsai
[1999] vizsgalatai kiterjedtek a ritka, k-CN E allélt tartalmaz6 genotipusok vizsgalatara is. Az altaluk vizsgalt finn
ayrshire fajtaban a k-CN genotipusok koziil a BE volt a legkedvezobb (BE>AB>AE> >EE>BB>AA). A hazai

Fehérjetermelés (1. laktdcio)

ke 300"

CN AA AB BB AE BE EE
HF (] 236,1 2413 230,5 241,5 2433 263,4
+27 +3,7 +6,8 +5,9 +973 +223
MT [ | 154,8 143,9 137,7 - - -
+25a +42a +8,8
HuF | 165,5 163,6 165,0 196,5 - -
£39 +49 45 +324

Fehérjetermelés (2. laktacio)

kg 300
2501
2001
1501
1001

507

O -
~CN AA AB BB AE BE EE
HF B[ 2647 267,9 281,3 270,9 286,5 287,9
+4,0 +54 +10,5 +103 +13,6 +14,7
MT = 178,0 1713 160,0 167.3 . .
+3,2 +4,9 £93
HuF O 1988 187, 190, 1986 203,0
+44 +37 £55 +46,3

4-21. abra: A «-CN genotipusok hatasa a standard 305 napos tejfehérje-termelésre (kg + SE). a-a P=0,022.

fajtak sem mutatnak egységes képet. A k-CN lokusz hatasa a vizsgalt hazai allomanyok esetében egy kivétellel nem
szignifikans. Az els6 laktacios MT allomanyban talaltam egyértelmiien szignifikdns (P<0,05) Osszefliiggést a
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tejfehérje-termelés és a k-CN genotipusok kozott (M2-18. és M2-19. tablazat, 1d. fiiggelék), ahol a termelt tejfehérje
mennyisége 44 (154,8 kg) > AB (143.,9 kg) > BB (137,7 kg) iranyban csokkent, ami +3,8, -7,1 ill. -13,3 kg-mal tér
el a populacio atlagos termelésétol (M2-9. és M2-10. abra, 1d. fiiggelék). Az A4 ill. AB genotipusok kozotti
kiilonbség t-probaval vizsgalva szignifikansnak adddott (P=0,022). Ez a tendencia, att6l fiiggetleniil, hogy a 16kusz
hatdsa mar nem szignifikans, a masodik laktacioban sem valtozik. Tovabbra is az A4 genotipusok termelik a legtobb
fehérjét, atlagosan 178 kg-ot (4-21. abra), ami 6,7 ill. 18 kg-mal haladja meg az AB ill. BB genotipusokat, €s 3,6 kg-
mal a populacidatlagot. A HuF tehenek korében az 44>BB>AB tendencia érvényesiil. A BB és AB genotipusok éves
atlagos fehérjetermelése mindkét laktacidban a populacidatlag alatt maradt (-0,3 és -0.,4, ill. -1,7 és -3,7 kg), csupan
az AA tehenek haladtdk azt meg 0,2 ill. 7,6 kg-mal. A HF éllomanyban kiilonbozé tendencia érvényesiilt a
kiilonbozo laktaciokban. Az els6ben az AB genotipus 5,2 ill. 10,8 kg-mal multa feliil az A4 ill. BB genotipusokat és
3,3 kg-mal a populacio 238 kg-os atlagat. A masodikban pedig a BB genotipus bizonyult 13,4 ill. 16,6 kg-mal
jobbnak mint az AB ill. A4, 12,6 kg-mal tobbet termelve, mint a populaci6 atlaga. Altaldnosan érvényes, hogy ahol a
ritka EE ill. BE genotipusok el6fordulnak, ott ezek mindig meghaladjak nemcsak a populécid atlagtermelését,
hanem az A4, AB és BB genotipusok termelését is. E mellett az £ allél homozigota formaban még elénydsebb, mint
heterozigotaként (EE>BE).

BLG

A B-LG l6kusz szignifikans hatasarol a fehérjetermelésre tobb kutatdcsoport is beszamolt [Aleandri és
mtsai, 1990; Bech és Kristiansen, 1990; Bovenhuis és mtsai, 1992; Ng-Kwai-Hang és mtsai, 1984, 1990a]. Aleandri
és mtsai [1990] és Ng-Kwai-Hang és mtsai [1984] holstein-friz, Tkonen és mtsai [1999] pedig finn ayrshire tehenek
tejfehérje-termelését értékelve arra a kovetkeztetésre jutottak, hogy a ldkuszon belil az 44 genotipus a
legelénydsebb, felillmalja mind a BB, mind az AB genotipusok termelését. Ezzel szemben Bech és Kristiansen
[1990], valamint Bovenhuis és mtsai [1992] vizsgalatai azt mutattak, hogy a BB genotipus termelése a legmagasabb.
Graml és mtsai [1986a], Lin és mtsai [1986] nem tudtak szignifikans kapcsolatot kimutatni a B-LG 16kusz és a
tejfehérje-termelés kozott, de a bajor fajtakban az A4>AB>BB, mig a holstein-friz - ayrshire keresztezett allatok
esetében a 44>BB>AB tendencia volt megfigyelhetd. Ahol a ritka 4D és BD genotipus képviselve volt, ott azok
termelése feliilmulta az 6sszes tobbi genotipust [Gram! és mtsai, 1986a].

A hazai allomanyok koziil csupan az elsé laktaciés HuF allomanyban bizonyult a B-LG 16kusz hatasa kozel
szignifikdnsnak (P<0,1) (M2-19. tablazat, 1d. fiiggelék). Itt az egyes genotipusok kozotti kiillonbségek ugyan nem
szignifikansak, de a legmagasabb fehérjetermeléssel az AB genotipus rendelkezik (4-22. éabra), 2,6 kg-mal
magasabbal, mint a populacioatlag (M2-9. abra, 1d. fiiggelék). A BB és AA4 genotipusok 1,9 ill. 4.5 kg hijan nem érik
el ezt az atlagot. A masodik laktacidban ez a sorrend kissé megvaltozik (M2-10. abra, 1d. fiiggelék), a legelénydsebb
genotipus marad az 4B (193 kg), de az A4 genotipus (192,2 kg) itt mar feliilmulja a BB-t (189 kg), a populacio
atlaga pedig 191,2 kg-ra emelkedik. A MT esetében mindkét laktacidban a BB>AB>AA sorrend érvényes (4-22.
abra). A BB genotipust tehenek az els6 laktacioban 6,7 kg-mal, a méasodikban pedig 3,3 kg-mal haladjdk meg a
populécio atlagat (151 ill. 174,4 kg). A HF tehenek esetében kiilonb6z6 tendencia érvényesiil az elsé és masodik
laktacioban. Az elsében az AB genotipus rendelkezik a legmagasabb fehérje-kg értékkel, a legalacsonyabbal pedig
az A4 (4-22. abra). A masodik laktacidban az A4 és BB termelése azonos (269,4 kg), ami 1 kg-mal haladja meg az
AB genotipust.

4.2.2.2. A tej %-os fehérjetartalma

A tej %-os fehérje-tartalmanak alakulasat a 4-23., 4-24., 4-25. és 4-26. abra szemlélteti. A %-os
fehérjetartalom populacidatlagtol valo eltérését a M2-11. és M2-12. abra tiinteti fel (Id. fiiggelék). A tej
fehérjetartalma a HF fajtaban a legalacsonyabb, a populacié atlaga az elsd laktacioban 3,12%, a masodikban pedig
3,18%. A MT teheneké atlagosan 3,30 ill. 3,36% fehérjét tartalmaz, mig a legmagasabb fehérjetartalma a HuF
tehenek tejének volt, ez mintegy 3,61% ill. 3,67% (M2-17. tablazat, 1d. fiiggelék).
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Fehérjetermelés (1. Laktacio)

BLG AA AB BB AD

HF B[ 2318+37 | 240,1+28 | 2384+34 -
MT W[ [476+53 150,6 + 2,8 1577+ 46 118,6
HuF O 160865 1679+ 4,8 163,4+3,9 -

Fehérjetermelés (2. Laktdcio)

BLG AA AB BB AD

HF B[ 2694+63 2684 +4,1 2694 +52 -
MT ® | 1681465 1754 3.6 177,7 +4,5 151,5
HuF O 1922+74 193,0 + 3,6 189,0 + 4,1 -

4-22. abra: A B-LG genotipusok hatasa a standard 305 napos tejfehérje-termelésre (kg + SE).

as I-CN

Kim [1994], Gonyon és mtsai [1987], McLean és mtsai [1984] nem tudtak szignifikdns Osszefiiggést
kimutatni a tej %-os fehérjetartalma és az og;-CN genotipusok kozott. A szerzok tobbsége [Aleandri es mtsai, 1990;
Bovenhuis és mtsai, 1992; Buchberger és mtsai, 1982; Haenlein és mtsai, 1987; Hoogendoorn és mtsai, 1969; Lodes
és mtsai, 1997; Ng-Kwai-Hang és mtsai, 1990a] szerint viszont az ag;-CN lokusz szignifikans hatdssal van a
fehérje-tartalomra. E szerz6k Haenlein és mtsai [1987] kivételével, aki Graml és mtsai-hoz [1985] hasonldéan a CC
genotipusnal talalta a legmagasabb fehérjetartalmat, altaldban a BC genotipus folényérdl szamoltak be. A BC
genotipus folényét egyetlen hazai fajta sem mutatta (4-23. dbra). Az els6 laktacios MT és mindkét laktacioban a HuF
tehenek koziil a CC tejének fehérjetartalma volt a legmagasabb, 3,36% (MT, 1. lakt.), 3,94% (HuF, 1. lakt.) és
3,80% (HuF', 2. lakt.), ami 0,06, 0,33 ill. 0,13%-kal haladta meg a populacidatlagokat (M2-11. és M2-12. abra, 1d.
fiiggelék). Az elsd laktacios MT allatok esetében tapasztalhato CC>BC>BB tendencia a masodik laktacioban pont az
ellenkezdjére fordul. A CC genotipus mar nem a legjobb, hanem a legalacsonyabb fehérje %-ot produkalja (3,20%),
a BB pedig a legmagasabbat (3,38%). A HF populacidban mind az els6, mind a masodik lakticid soran azonos
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Fehérjetartalom (1. laktdcio)

%

as-CN BB BC cC
HF = 3,13£0,01 3,08 £ 0,08 -
MT o 3,29 £ 0,02 3,30 £ 0,05 3,36 £ 0,09
Hul’ [ 3,59+0,02 a 3,67+£0,05b 3,94+ 0,07 a,b
Fehérjetartalom (2. laktacio)
%
aSI—CN BB BC CC
HF B (320+0,01 ¢ 3,00+ 0,07 ¢ -
MT B | 338+0,02 3,31 +£0,05 3,20+ 0,10
HuF 01 [3,65+0,02de 3,75+ 0,04 d 3,80+ 0,05 ¢

4-23. abra: Az as-CN genotipusok hatésa a tej fehérje-tartalmara (% + SE).
a-a P=0,013; b-b P=0,064; c-c P<0,0005; d-d P=0,021; e-e P=0,080.

tendencia érvényesiil. A BB allatok tejének atlagos fehérjetartalma (3,13% ill. 3,20%) magasabb mint a BC allatoké
(3,08 ill. 3,00%). E lokuszon beliil nincs olyan genotipus, amely laktaciotol és fajtatol fiiggetlentil atlagon feliili %-
os fehérjetartalmat mutatna.

Ellentétben Haenlein és mtsaival [1987], akik mind "egy-génes", mind "tdbb-génes" analizissel az og-CN
lokusz szignifikans hatasat irtak le a guernsey fajtdban, Bovenhuis és mtsai [1992] holstein-friz allatokat vizsgalva
csak az "egy-génes" modell segitségével talaltak szignifikans hatast (P=0,003). "Tobb-génes" analizissel mar nem,
ill. csak kozel szignifikansnak (P=0,089) adodott a kapcsolat. Hasonlo a helyzet a hazai HF és HuF alloméanyban.
EgytényezGs varianciaanalizissel kiértékelve az allatok termelési eredményeit a HuF allatok esetében mindkét
laktacioban (P<0,05), a HF teheneknél pedig a masodik laktacioban (P<0,0005) talaltam szignifikans Gsszefliggést
(M2-18. tablazat, 1d. figgelék). GLM modszerrel a 16kusz hatdsa nem szignifikans (M2-19. tablazat, 1d. fiiggelék),
de az egyes genotipusok kozotti kiilonbségek t-probaval szignifikansnak bizonyultak (4-23. &bra). A MT
allomanyban pedig sem az els6, sem a masodik lakticioban nincs szignifikans hatdsa az ag;-CN 16kusznak.
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Fehérjetartalom (1. laktdcio)

HF m | 3,13 | 3,11 | 3,09 - 3,14 | 3,15 - 2,79 | 3,27 | 2,81 -
+0,03 | £0,01 | £0,06 +0,02 | +0,05

MT m | 334 | 327 | 3,31 | 3,46 | 3,30 | 3,29 | 3,57 | 3,57 | 3,44 - -
+0,05 | £0,03 | +0,07 +0,03 | +0,10

HuF [ | 3,65 ] 3,62 | 3,56 | 3,26 | 3,62 | 3,62 | 3,71 - - 3,55 | 3,40
+0,07 | £0,04 | £0,06 0,05 | 0,06

Fehérjetartalom (2. laktdcio)

% 47
3,57
3 ||
2,57 ]
o ||
157 ]
1- -
0,57 IR I
0,
FCN AIAL AIA2 AIB AIC A2A2 A2B A2C A3A1 A3A2 BB BC
HF m | 322 | 3,16 | 3,13 - 3,21 | 3,17 - 2,95 [ 3,20
0,03 | 0,02 [ 0,02 +0,02 | 0,08
MT m | 329 | 334 | 329 | 348 | 3,37 | 3,44 | 3,56 | 3,55 -
0,06 | 0,04 [ 0,02 0,04 | 0,08 +0,01
HuF 0O | 3,65 ] 3,72 ] 3,63 | 3,51 | 3,66 | 3,67 | 3,62 - - 3,62 | 3,35
0,06 | 0,04 | +0,05 +0,03 | +0,04

4-24. dbra: A B-CN genotipusok hatdsa a tej fehérje-tartalmara (% + SE).

BCN

Aleandri és mtsai [1990], Haenlein és mtsai [1987], Hartung és Gernand [1993] Kim [1994], McLean és
mtsai [1984], valamint Ng-Kwai-Hang és mtsai [1990a] nem tudtak 6sszefiiggést kimutatni a B-CN genotipusok és a
fehérjetartalom kozott. A B-LG 10kusz szignifikans hatasat irtak le Bech és Kristiansen [1990] jersey, Hoogendoorn
és mtsai [1969] tejeld shorthorn, lkonen és mtsai [1999] finn ayrshire fajtdban, Bovenhuis és mtsai [1992] holstein-
friz tipust keresztezett allomanyban, és Lodes és mtsai [1997] tobb német fajtahoz tartoz6 egyedi tejmintak
vizsgalata alapjan. Bovenhuis és mtsai [1992] és Ng-Kwai-Hang és mtsai [1986] arrdl szamoltak be, hogy az 4’B és
BB tej fehérjetartalma magasabb mint a 4’4’ tejé, és ITkonen és mtsai [1999] szerint az A°A” ill. A’A” is jobb, mint az
AlAT (A4 > 447 > A'4"). Gonyon és misai [1987] is igazoltik Ng-Kwai-Hang és misainak [1986] azt a
megfigyelését, miszerint a B-CN A’ allél elénydsebb, mint az A°. Bech és Kristiansen [1990] azt tapasztaltak, hogy
az A’A’ genotipus magasabb fehérjetartalmat mutat, mint a BB. Lodes és mtsai [1997] vizsgalati eredményei szerint
is szignifikans kiilonbségek vannak az egyes genotipusok fehérjetartalma kozott: a legalacsonyabb fehérje %-kal a
BB vagy A’4’ tejek, mig a legmagasabbal az 4°C genotipushoz tartozok rendelkeznek. Graml és mtsai [1985] a
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harom A allél (47, 4%, 4%) koz6tt kiilonbséget nem téve a legmagasabb fehérjetartalmat az AC genotipushoz rendelte.
A hazai allomanyok esetében leggyakrabban a legritkabb genotipusok, pl. 4°C vagy 4’4’ mutatjik a legmagasabb
fehérjetartalmat (1. laktacio: HF - A°4°, MT - A°C, HuF - A°C; 2. laktacio: MT - A’C) (4-24. &bra). Ezekbol az
adatokbodl azonban nem lehet messzemend kovetkeztetéseket levonni, mert rendszerint csupan 1-1 allatrdl van szd,
igy statisztikai értékelés nem lehetséges. Azonban utalni szeretnék a kiemelkedd teljesitményt nyujto, ritka
genotipusokat hordoz6 egyedek potencialis jelentdségére az embriddonor ill. sejtmagdonorként torténd hasznositas
terén. A B-CN 10kusz gyakoribb, fajtanként legaldbb 4 egyeddel képviselt genotipusai az A4°4°, 4°A’, 4’4", A'B és
A’B (M2-16. tiblazat, 1d. fiiggelék). Ezek koziil azonban egyetlen olyan genotipust sem taldltam, amely
kovetkezetesen, fajtatol és laktacidszamtdl fliggetleniil mindig a populédcidatlag feletti vagy alatti fehérjetartalmat
mutatott volna, az A'B genotipus azonban az elsé laktacios MT alloméany kivételével mindig a legalacsonyabb
fehérje %-ot produkalja. Az elsé laktacios HF allomanyban és a masodik laktacios MT allatok esetében a
leggyakoribb genotipusok koziil az 4°B volt a legelénydsebb, 3,15%-o0s és 3,44%-os fehérjetartalommal, ami 0,03
ill. 0,08%-kal haladta meg a populacio-atlagokat (M2-11. és M2-12. abra, 1d. fiiggelék), és 0,06 ill. 0,15%-kal a
leggyengébb A'B genotipust. Az elsé laktacios MT és részben a HuF allomanyban (itt A’A’=A4'A’=4"47), valamint a
masodik laktacios HF populcioban a statisztikailag értékelhetd szammal képviselt genotipusok koziil az 4’4’
mutatja a legmagasabb fehérje %-ot (3,34%, 3,65% ¢és 3,22%), mely mindharom esetben 0,04%-kal haladja meg a
populacioatlagokat. A masodik laktacios HuF allomany az egyetlen, ahol az 4’A’ genotipus fehérjetartalma
meghaladja mind az 4°4°, mind az A’4’ genotipusokat (4-24. abra). A HF populacioban laktacioszamtol
figgetleniil, és az els6 laktacios MT allomanyban az A’4° genotipus mindig rosszabb, mint a homozigota 4’ és 4°. A
masodik laktaciés MT éllatok koziil az A’4° fehérjetartalma az A°4° és A'A’ kozé esik, az els6 laktacios HuF
tehenek korében pedig 4’4" vezet, 0,03%-kal feliilmiilva az azonos, 3,62%-os fehérjetartalmu tejet produkalé 4’47,
A’A%, és A’B genotipusokat. EgytényezOs varianciaanalizissel egyetlen esetben sem, GLM modszerrel pedig csak a
masodik laktacios MT allomanyban talaltam szignifikdns (P<0,05) kapcsolatot B-CN lokusz és a tej %-os
fehérjetartalma kozott (M2-18. és M2-19. tablazat, 1d. fiiggelék).

x-CN

Bar Haenlein és mtsai [1987], Kim [1994], Lodes és mtsai [1997] valamint McLean és mtsai [1984] nem
talaltak szignifikans kiilonbséget a k-CN lokusz kiilonb6z6 genotipusai kozott, a 1okusz szignifikans hatasat is tobb
szerz0 leirta [Aleandri és mtsai, 1990; Bovenhuis és mtsai, 1992; Gonyon és mtsai, 1987; Hoogendoorn és mtsai,
1969; Ikonen és mtsai, 1999; Munro, 1978; Ng-Kwai-Hang és mtsai, 1984, 1986, 1990qa], és mind arrdl szamoltak
be, hogy a BB genotipus mutatja a legmagasabb fehérjetartalmat, és legtobbszor a BB>AB>AA tendencia figyelhetd
meg. Graml és mtsai [1985] viszont tobb mint 4000 tejmintat megvizsgalva az A4 genotipus esetében talaltak
magasabb fehérje %-ot, bar a kiilonbség nem volt szignifikans. A ritka AC, AE, BC és BE genotipusok hatasat eddig
csak kevesen vizsgaltak. Lodes és mtsai [1997] szerint az AC genotipus alacsonyabb fehérje-tartalommal bir, mint
az A4, mig a BC és BB tejek kozott nincs kiilonbség. A k-CN AE tipusu tej 0,03%-kal alacsonyabb fehérjetartalmat
mutatott, mint az A4, a BE tej pedig alig magasabbat, mint a BB. Delacroix-Buchet és mtsai [1993] az AC és AA
genotipusok kozill az AC-t talaltak elonydsebbnek. Oloffs [1991] az AE ill. BE genotipusokat az AA ill. BB
genotipusokkal kozel azonosra értékelte.

A gyakoribb genotipusok (44, AB, BB) a hazai fajtdk koziil a MT és HuF allomanyban az irodalmi adatok
tobbségével megegyez6 modon a BB>AB>AA tendencia érvényesiil mindkét laktacidban (4-25. abra). A HF tehenek
esetében azonban az els laktacio soran BB>AA>AB a sorrend. A BB genotipus 0,01%-kal haladta meg az AA-t,
0,04%-kal az AB  genotipust ¢és  0,02%-kal a populacio  atlagit  (3,12%). A  masodik
laktacioban az A4 és BB genotipust allatok teje azonosan 3,18% fehérjét tartalmazott, ami éppen megfelel a
populacidatlagnak, és 0,01%-kal tobb, mint az 4B genotipus.

A ritka genotipusok sem mutatnak sokkal egyontetiibb képet. Oloffs [1991] eredményeihez hasonldan az
els6 laktacios HF allomanyban a BE ill. AE genotipusok a BB ill. 44-val megegyezé fehérje %-ot mutatnak
(BB=BE>AA=AE). Ez 3.14 ill. 3.13%, ami 0,02 ill. 0,01%-kal haladja meg a populacié atlagat (3,12%). A négy
egyeddel képviselt EE genotipus pedig a 10kusz leggyengébb értékét mutatja (3,05%). A masodik lakticioban az
egyetlen EE genotipust allat termelte a legmagasabb fehérjetartalmu tejet (3,41%), 0,23%-kal magasabbat, mint a
populacio atlaga (M2-12. abra, 1d. fiiggelék), és a tobbi ritka genotipus is magasabb fehérje %-ot produkalt, mint az
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AA, AB és BB genotipusok (FEE>BE>AE>...). A masodik laktaciés MT allatok koziil egyetlen allat képviselte az AE
genotipust (M2-17. tablazat, 1d. fiiggelék). Tejének fehérjetartalma a BB és AB genotipus kozé esett. A HuF
allomanyban az els6 laktacioban a lokuszon beliil az AE genotipus a legkedvezdbb, 0,11%-kal haladja meg a 3,61%-
os populacidatlagot. A masodik laktacioban a BE képviseli az egyik, az AE pedig a masik végletet
(BE>BB>AB>AA>AE). A BE genotipust egyetlen allat, az AE-t harom képviseli. Tejiik fehérjetartalma 0,49%-kal
haladja meg, ill. 0,10%-kal marad el a populacio atlagatol.

A k-CN BB és ahol jelen volt ott a BE genotipus is kdvetkezetesen, a fajtatdl és a laktacido szamatol
fiiggetleniil a populacio atlagat meghalado fehérje %-ot eredményezett, egyediil a masodik laktaciés HF esetében
volt azonos a populacidatlag értékével (M2-11. és M2-12. abra, 1d. fiiggelék).

Fehérjetartalom (1. laktdcio)

% 4-
351
3,
2,5
2,
1,51
1,
0,5-
0,
CN  AA AB BB AE BE EE
HF B 3,13 3,10 3,14 3,13 3,14 3,05
+0,02 +0,02 +0,03 +0,02 +0,06 +0,03
MT m 3.27 3.33 3,57 - _ _
+002ab | £003a | £006b
HuF [ 3,58 3,59 3,67 3,72 - -
+004c | +003d +005 | £0,04cd

Fehérjetartalom (2. laktdcio)

«CN  AA AB BB AE BE EE
HF [} 3,18 3,17 3,18 3,21 3,25 3,41
+0,02 +0,03 +0,04 +0,04 + 0,04 + 0,08
MT ] 3,33 3,35 3,64 3,57 - -
+£0,02e +0,047 | +£0,08ef
HuF M 3,66 3,67 3,69 3,57 4,16 —
+0,04 +0,03 +0,04 +0,02

4-25. abra: A x-CN genotipusok hatasa a tej fehérje-tartalmara (% = SE).
a-a P=0,086; b-b P=0,015; c-c P=0,018; d-d P=0,025; e-e P<0,0005; f-f P=0,003.

A «-CN lokusznak mind az elsé (P<0,05), mind a masodik laktacidban (P<0,005) egytényezds
varianciaanalizissel és GLM modszerrel egyarant szignifikans hatdsa van a tej %-os fehérje-tartalmara a MT
allomanyban (M2-18. és M2-19. tablazat, 1d. fliggelék). Itt az egyes genotipusok kozotti kiilonbségek is
szignifikansak (4-25. abra). Ez megegyezik Bovenhuis és mtsai [1992] eredményeivel, akik a k-CN 16kusz hatasat
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"egy-génes" analizissel és "tobb-génes" modszerrel egyarant szignifikansnak (P<0,001) talaltdk holstein-friz tipust
keresztezett populaciokat vizsgalva. Hoogendoorn és mtsai [1969] jersey fajtaban (P<0,05), Tkonen és mtsai [1999]
a finn ayrshireben (P<0,001), Ng-Kwai-Hang és mtsai [1990a] kanadai holstein allatokban (P<0,01 az els6 és
masodik laktacioban, P<0,05 a harmadik laktacioban) mutattak ki a k-CN lokusz szignifikans hatasat. A HF és HuF'
fajtaban azonban nem tudtam ilyen kapcsolatot kimutatni.

Fehérjetartalom (1. laktdcio)

%
3,6+
3,57
3,4+
3,31
3,24
3,14

3,
2,91

2’spLLG AA AB BB AD
HF = 3,10+ 0,02 3,13+0,01 3,13+ 0,03 -
MT u 3.37+0,05 3,29 £ 0,02 3,25+ 0,03 3,39
HuF O 3,57 £ 0,06 3,63 + 0,03 3,60 + 0,03 -
Fehérjetartalom (2. laktdcio)
%
3,67
3,51
3.4
3,31
3,21
3,1
3-
2,9
LG AA AB BB AD
HF = 3,21 £ 0,03 3,17+ 0,02 3,18 £ 0,03 -
MT u 3,43 + 0,05 3,33+ 0,03 3,39+ 0,05 3,25
HuF O 3,70 + 0,06 3,67 £ 0,03 3,67 £ 0,03 -

4-26. dbra: A B-LG genotipusok hatasa a tej fehérje-tartalmara (% + SE).

BLG

Bar néhany szerzé [pl. Hill, 1993; Hill és Paterson, 1994; Haenlein és mtsai, 1987] nem tudtak
Osszefliggést kimutatni, a vizsgalatok tobbsége szerint a 3-LG lokuszban az 4 allél magasabb fehérje-tartalommal
bir, mint a B [Aleandri és mtsai, 1990; lkonen és mtsai, 1999; McLean és mtsai, 1984; Ng-Kwai-Hang és mtsai,
1984, 1986, 1990a; Mao és mtsai, 1992; Sacchi és mtsai, 1993; Rozzi és mtsai, 1989; Graml és mtsai, 1985]. Ezzel
ellentétben a B allél magasabb fehérje-tartalmat tapasztaltak Bovenhuis és mtsai [1992], Bech és Kristiansen [1990],
valamint Lodes és mtsai [1997].

A hazai fajtdknal a masodik laktacidban kovetkezetesen az A4 genotipus mutatta a legmagasabb
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fehérjekoncentraciot (4-26. abra). A HF' és MT allomanyokban a homozigdta genotipusok megel6zik a heterozigdta
genotipust (44>BB>AB), a HuF-ben pedig az AB és BB tejek zsirtartalma megegyezik (44>AB=BB). Az AA
genotipusu allatok tejének fehérjetartalma 0,03 (HF), 0,07 (MT) és 0,03%-kal (HuF) 1épik til a populacioatlagokat
(3,18%, 3,36% ¢és %) (M2-11. és M2-12. abra), ill. 0,04, 0,10 és 0,03%-kal a megfelel fajta 4B genotipusanak
fehérje %-at. Az elsd laktacioban a HF populacioban az AB és BB genotipusok azonos fehérjetartalmat produkaltak,
0,03%-kal megelézve az A4 genotipust (AB=BB>AA), amely 0,02%-kal marad a populaci6 atlagértéke alatt. A M7-
ban az A4 allél a kedvezobb, a legalacsonyabb fehérje %-ot a BB genotipust tej mutatja, 0,05%-kal kevesebbet, mint
a populacidatlag. Az elsé laktacios HuF allomanyban pedig AB>BB>AA iranyban csokken a fehérjetartalom. Itt az
AB genotipus 0,02%-kal haladja meg, az 44 pedig 0,04%-kal marad el a populécio atlagatol (3,61%).

A ritka genotipusok koziil egyediil az AD képviseltette magat a MT allomanyban. Az elsé laktacioban az
Osszes B-LG genotipus koziil a legmagasabb, a masodik laktacioban pedig a legalacsonyabb fehérjetartalmat
mutatta. Mivel azonban csupan egyetlen allatrél van szo, a statisztikai értékelésbe nem tudtam bevonni és termelési
adataibol sem lehet kovetkeztetéseket levonni.

A B-LG lokuszon belill nem talaltam olyan genotipust, amely a fajtatol és laktacioszamtol fiiggetleniil
atlagon feliili vagy atlagon aluli fehérje %-ot eredményezett volna.

Ellentétben Bech és Kristiansen [1990], Lodes és mtsai [1997], valamint Ng-Kwai-Hang és mtsai [1986,
1990a] eredményeivel, akik a B-LG lokusz szignifikans hatasat irtak le dan, német és kanadai szarvasmarha
fajtakban, a HF ¢és HuF allatok esetében semmilyen Osszefiiggést sem sikeriilt kimutatnom sem "egy-génes"
analizissel, sem GLM moddszerrel (M2-18. és M2-19. tablazat, 1d. fiiggelék). Az els6 laktaciés MT populacioban
viszont, Gonyon és mtsaihoz [1987] és lkonen és mtsaihoz [1999] hasonléan a l6kusz kozel szignifikans hatasat
(P<0,1) tudtam kimutatni egytényez6s varianciaanalizissel. Ha azonban a tobbi lokusz esetleges hatasat is
figyelembe vessziikk (GLM modszer), tobbé mar egyaltalan nem szignifikans a B-LG genotipusok és a tej fehérje-
tartalmanak kapcsolata (M2-18. és M2-19. tablazat, 1d. fiiggelék).

4.2.3. Zsirtartalom

4.2.3.1. 305 napos tejzsirtermelés

A HF, MT és HuF tehenek els6 és masodik laktacios standard 305 napos tejzsirtermelését a 4-27., 4-28., 4-
29. és 4-30. abra tartalmazza. A kiillonboz6 fajtak teljes populdciora vetitett atlagos tejzsirtermelését a M2-17.
tablazat tartalmazza (ld. fliggelék). Az egyes genotipusok standard 305 napos tejzsir-termelésének a megfeleld
populacidatlagoktol vald eltérését az elso laktacioban a M2-13. abra, a masodik laktacioban pedig a M2-14. abra
szemlélteti (1d. fliggelék).

as I-CN

Aleandri és mitsai [1990], Chung és mtsai [1991] és Farnir és mtsai [1994] az ag;-CN genotipusok
szignifikans hatasat irtak le. Az Aleandri és mtsai [1990] altal tanulmanyozott 2005 holstein-friz tehén termelési
adatai szerint a BB genotipus mintegy 16 kg-mal termelt tobb tejzsirt, mint a BC genotipus. Chung és mtsai [1991],
valamint Farnir és mtsai [1994] szintén a BB genotipus zsirtermelését talaltdk magasabbnak. Az irodalmi adatok
tobbsége [Bovenhuis és mtsai, 1992; Graml és mtsai, 1986; Hoogendoorn és mtsai, 1969; Lin és mtsai, 1986;
McLean és mtsai, 1984; Ng-Kwai-Hang és mtsai, 1990a] arra enged kovetkeztetni, hogy nincs kapcsolat az as-CN
16kusz és a tejzsirtermelés kozott. En is erre a kovetkeztetésre jutottam a hazai szarvasmarha fajak standard 305
napos tejzsirtermelési adatainak kiértékelésekor. GLM modszerrel (M2-19. tablazat, 1d. fiiggelék) egyetlen esetben
sem tudtam szignifikans kapcsolatot ki mutatni az ag;-CN lokusz és a zsirtermelés kozott. Egyediil az egytényezds
varianciaanalizis utal arra, hogy a masodik laktacidoban a 16kusznak kozel szignifikans (P<0,1) hatasa lehet (M2-18.
tablazat, 1d. fuiggelék).
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Zsirtermelés (1. laktdcio)

kg 300 T
250

200 -

150

100 -

50

0-
as-CN BB BC CcC

HF W | 2594+20
MT B | 1759+29
HuF O 215,8+3,5

258,6 £ 7,8 -
1743 +5.4 176,5 £ 16,1
202,6 +7,3 1904 + 7,6

Zsirtermelés (2. laktdacio)

kg 300
250 -
200 -
150 -
100 -

50
o

CKgI-CN BB

BC

CC

HF

276,3+2,9

279,4+122

MT

OjmmE

201,1+3,8

193,5+9,1

197,2 +32,5

HuF

240,7+3.8a

2203+75a

2223+304

4-27. abra: Az ag;-CN genotipusok hatasa a standard 305 napos tejzsirtermelésre (kg + SE).
a-a P=0,020.

Nincsen olyan a5;-CN genotipus, amely fajtatol és laktacioszamtol fiiggetleniil a populacidatlag alatti vagy
feletti tejzsirtermelést eredményezett volna (M2-13. és M2-14. abra, 1d. fiiggelék). Az Aleandri és mtsai [1990],
Bovenhuis és mtsai [1992], Graml és mtsai [1986], valamint Lin és mtsai [1986] altal tanulmanyozott
allomanyokhoz hasonldan az elsd laktacios HF populacioban, valamint a MT és HuF fajtaban mindkét laktacio
soran a BB genotipusu allatok tobb tejzsirt termeltek, mint a BC genotipusuak (4-27. abra). Ez az éves termelés
szintjén 0,8 kg (HF, 1. lakt.), 1,6 és 7,6 kg (MT, 1. és 2. lakt.), ill. 13,2 és 20,4 kg (HuF, 1. és 2. lakt.) tobbletet
jelent a BC genotipushoz képest. A BB genotipus egyediil az elsé laktacios HF allatoknal nem éri el a megfeleld
populacioatlagokat (M2-13. dbra, 1d. fiiggelék). Ebben az esetben a 16kuszon beliil a legtobb tejzsirt a BC egyedek
termelték, 3,0 ill. 3,1 kg-mal tulszarnyalva a populacioatlagot ill. a BB genotipust. Ez megegyezik a McLean és
mtsai [1984] altal, tapasztaltakkal, akik szintén a BC genotipus f6lényérdl szamoltak be.
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Zsirtermelés (1. laktdacio)

BCN A'AL AAZ AlB A'lC APA7 APB AC APAY AA° BB BC
HF ] 263,3 | 257,1 | 256,0 - 260,9 | 262,8 - 250,7 | 271,5 | 229,0 -
+49 | £2,6 | +94 +40 | £10,6 +13
MT ] 160,3 | 178,4 | 179,6 | 166,1 | 172,8 | 183,8 [ 176,7 | 188,9 | 177,8 - -
+8,8| £35 | £43 +51 | £8,3 +26,6
HuF O 214,1 | 216,2 | 205,2 | 199,4 | 206,9 | 2223 | 211,1 - - 163,7 | 222,3
+5,9] 65| £8,5 +69 | £64

Zsirtermelés (2. laktdacio)

BCN A'A' AIAZ A'B AlC AA2 AB AC AAT AA? BB BC
HF 3] 277,6 | 278,1 | 271,2 - 2724 | 2724 - 286,1 | 361,8 | 140,6 -
+58 | £4,1 | £112 +6,0 | £6,0 +15
MT m 188,9 | 208,1 | 192,0 [ 204,2 | 198,8 | 183,5 | 211,3 | 186,5 - - -
+98 | £5,6 | £13,6 +55 | £16,5 +0,55
HuF 0 243,0 | 235,5 | 229,8 | 241,5 | 228,7 | 251,7 | 242,8 - - 1914 | 187,5
+81 [ +68 | £9,3 +70 | £6,5

4-28. abra: A B-CN genotipusok hatasa a standard 305 napos tejzsirtermelésre (kg + SE).

B-CN

Graml és mtsai [1986] a B-CN genotipusok szignifikans hatdsar6l szamoltak be és a bajor barna
(Braunvieh) populacioban a B allél tejzsir-termelésének folényét észlelték. Akarcsak Aleandri és mtsai [1990],
Bovenhuis és mtsai [1992], Ikonen és mtsai [1999], Lin és mtsai [1986], McLean és mtsai [1984], valamint Ng-
Kwai-Hang és mtsai [1990a], én sem talaltam szignifikans Osszefiiggést a B-CN genotipusok és a tejzsirtermelés
kozott sem "egy-génes", sem "tobb-génes" analizissel (M2-18. és M2-19. tablazat, 1d. fiiggelék). A statisztikailag
értékelhetd, gyakoribb genotipusok koziil (4’47, A4°4°, A'4°, A'B, A’B) a HF és HuF allomanyban a laktacio
szamatol fiiggetleniil az 4’4’ genotipus tejzsirtermelése megel6zi az A°4° genotipusét (4-28. abra). Ugyanezt a
tendenciét tapasztaltak Aleandri és mtsai [1990] valamint McLean és mtsai [1984] is. A MT populacioban az A'4°
genotipus mindig, a HF allomanyban pedig a masodik lakticioban elénydsebb, mint az 4°4° és A’4’. Az A’B pedig
a MT-ban az elsé lakticioban a legmagasabb (4°B>A'4’>4°47>4'4"), a maésodik lakticioban viszont a
legalacsonyabb (4'4’>A°4°>A'4'>A’B) tejzsir-kg értékkel bir, mig a HF-ben teljesitménye a laktacid szamatol
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fiiggetleniil az 4’4’ és 4’47 genotipusok kozé esik (4-28. abra). A HuF allatok koziil szintén laktacioszamtol
fiiggetleniil az 4°B tehenek tejzsirtermelése a legmagasabb a B-CN lokuszon beliil, 9 és 15 kg-mal tobb, mint a
megfeleld elsd és masodik laktacios populacidatlag (M2-13. és M2-14. dbra, 1d. fliggelék).

Csak két ritka genotipus esetében mondhat6 el az, hogy ahol el6fordul, ott laktacioszamtol és fajtatol
fiiggetleniil, kvetkezetesen atlagon feliili (4°4°) illetve atlagon aluli (BB) tejzsir mennyiséget produkal.

Zsirtermelés (1. laktdcio)

&CN AA AB BB AE BE EE
HF = 2594£2,7 | 261,7£3,7 | 2373£7,3 | 267,6£6,2 | 2649 £6,7 272,8 +
a b a,b,c,d c d 29,9
MT | 179,5+£3,1 | 170,2£4,6 | 149,7 11,0 215,5 - -
ef e f
HuF O 227,7£6,6 | 210,6 £4,8 | 205,6 5,1 | 213,4£242 182,0 -
gh g h

Zsirtermelés (2. laktacio)

kg 300-
250"
200-
150"
100-

50-

0/
xKCN AA AB BB AE BE EE

HF B | 2762439 | 276,5+5,5 | 2743 +11,8 | 2754+94 | 277,0+12,5 | 292,7+
20,5
MT W | 2057+46 | 1940£58 | 177,7+7,3 187,1 _ —

i i
HuF [0 | 248,7+63 | 231,554 | 2365+64 | 2259+ 241,6 + -
J J 23,6 19,9

4-29. abra: A «-CN genotipusok hatdsa a standard 305 napos tejzsirtermelésre (kg + SE).
““ p=0,005; " P=0,003; “ P=0,002; ““ P=0,019; * P=0,082;
1 p=0,008; £ P=0,038; " p=0,010; " P=0,042; /7 P=0,055.

x-CN

A k-CN genotipusok és a tejzsir mennyisége kozott a kutatok egy része [Aleandri és mtsai, 1990; Graml és
mtsai, 1986; lkonen és mtsai, 1999; Lin és mtsai, 1986; McLean és mtsai, 1984] nem talaltak szignifikans
Osszefiiggést. Ezzel szemben Bovenhuis és mtsai [1992] és Ng-Kwai-Hang és mtsai [1990a] a 16kusz szignifikans
(P<005) hatasat bizonyitottak "egy-génes" analizissel holstein-friz allomanyokban. A hazai fajtak esetében
egytényezOs varianciaanalizissel sikeriilt ugyanilyen szinten (P<0,05) szignifikans &sszefiiggést kimutatni az elsd
laktacios HF és MT populacidban (M2-18. tablazat, 1d. fiiggelék). GLM modszerrel pedig az elsé és masodik
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laktacios MT és HuF allomanyban talaltam a k-CN genotipusoknak a tejzsirtermelésre gyakorolt kozel szignifikans
(P<0,1) hatasat (9.19. tablazat, 1d. fiiggelék). A HF esetében a legtobb zsirt az EE genotipusu allatok termelték,
atlagosan 273,8 (1. lakt.) és 292,7 kg-ot (2. lakt.), ami 13,4 ill. 16,3 kg-mal haladja meg az els6 ill. masodik
laktacios a populacidatlagot (M2-13. és M2-14. abra, 1d. fiiggelék). A MT és HuF éallomanyban (az egyetlen els6
laktacios, AE genotipust egyedet figyelmen kiviil hagyva) mindkét laktacioban az 44 genotipus a legkedvezdbb (4-
29. ébra). A BB genotipus tejzsirtermelése viszont fajtatol és laktacioszamtol fliggetleniil mindig a populédcidatlag
alatt marad, gyakran a 16kusz leggyengébb eredményét produkalva.

Zsirtermelés (1. laktacio)

kg 300-
250-
200-
150-
100-

50-

BLG

AA

AB

BB

AD

HF =

253,6 £4,0

261,027

260,2 £3,8

MT ]

175,2+ 4,8

173,2+34

180,4 +5,9

164,3

HuF O

210,0 £10,5

216,0 £4,8

211,5+4,0

Zsirtermelés (2. laktdcio)

50-
&

BLG AA AB BB AD
HFE W | 2775+63 | 2751+40 | 2782+50 -
MT B | 1940+83 | 1998+48 | 2023+6,0 202,3
HuF [0 | 2394+92 | 2400+51 | 232,152 -

4-30. abra: A B-LG genotipusok hatasa a standard 305 napos tejzsirtermelésre (kg + SE).

BLG

Tkonen és mtsai [1999] kozel szignifikans, Bech és Kristiansen [1990] valamint Lin és mtsai [1986] pedig
szignifikans kapcsolatot irtak le a B-LG lokusz és a tejzsirtermelés kozott. Ezzel szemben a hazai szarvasmarha
fajtakban mas szerzékhoz hasonléan [Aleandri és mtsai, 1990; Bovenhuis és mtsai, 1992; Graml és mtsai, 1986;
McLean és mtsai, 1984; Ng-Kwai-Hang és mtsai, 1990a] nem sikeriilt sesmmilyen &sszefiiggést kimutatnom (M2-18.
és M2-19. tablazat, 1d. fiiggelék).
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Egyetlen olyan genotipus sincsen, amely fajtatol és laktacioszamtol fliggetleniil atlagon feliili vagy az alatti
tejzsir-kg értéket eredményezett volna (M2-13. és M2-14. abra, 1d. fiiggelék). A kiilfoldi szerzok fajtatol ill.
allomanytdl fiiggden hol az A4 [Lin és mtsai, 1986], hol az AB [McLean és mtsai, 1984], vagy a BB [Aleandri és
mtsai, 1990; Bech és Kristiansen, 1990; Bovenhuis és mtsai, 1992; Graml és mtsai, 1986; Ikonen és mtsai, 1999]
genotipus kedvezdbb hatasat irtak le. Hasonloan vegyes a kép a hazai fajtakban is (4-30. abra). A HF allomanyban
az elsd laktacioban AB>BB>AA, a masodikban BB>AA>AB irdnyban csokken a termelt zsir mennyisége. A legjobb
genotipusok atlagosan 7,4 (1. lakt.) ill. 3,1 kg-mal (2. lakt.) termelnek tobb zsirt, mint a legrosszabbak. A MT-ban
mindkét laktacidban a BB genotipus a legkedvezdbb, 5,2 ill. 2,9 kg-mal jobb, mint az elsd illetve masodik laktacios
populécidatlag (M2-13. és M2-14. ébra, Id. fiiggelék). A HuF allatok koziil mindkét laktacidban az 4B tehenek
zsirtermelése volt a legmagasabb, atlagosan 5,1 ill. 7,9 kg-mal szarnyalva tal a leggyengébb genotipusokat (1. lakt.
AA, 2. lakt. BB).

A ritka genotipusokra vonatkozoan kevés irodalmi adat all rendelkezésre. Graml és mtsai [1986] szerint a
ritka BD és AD genotipusok megelézik az 0sszes tobbi genotipust. A MT allomanyban az egyetlen AD genotipusu
allat a masodik laktacioban valoban egyike a legjobbaknak, az els¢ laktacidban azonban a leggyengébb eredményt
mutatja (4-30. abra).

4.2.3.2. A tej %-os zsirtartalma

A kiilonb6z6 hazai szarvasmarha allomanyok elsé és masodik laktacios tejének atlagos zsirtartalma a M2-
17. tablazatban szerepel (1d. fiiggelék). Az egyes genotipusok populacidatlagtol valod eltérését az elsé laktacid soran
a M2-15. abra, a masodik laktacioban pedig a M2-16. abra szemlélteti (1d. fliggelék).

asj-CN

Aleandri és mitsai [1990], Bovenhuis és mtsai [1992], Gonyon és mtsai [1987], Hoogendoorn és mtsai
[1969], Lodes [1995] és Ng-Kwai-Hang és mtsai [1990a] nem talaltak szignifikdns 6sszefliggést az as;-Cn 16kusz és
a tej zsirtartalma kozott, és a vizsgalt fajtatol illetve allomanytdl fliggben a BB, vagy a BC genotipus folényét
tapasztaltak. Ezzel szemben Munro [1978] valamint Ng-Kwai-Hang és mtsai [1986] a BC genotipusok szignifikans
hatasat irték le. Ok a BC genotipus magasabb zsirtartalmarél szdmoltak be. A homozigota CC genotipus hatdsara
igen kevés adat all rendelkezésre. Lodes [1995] tigy talalta, hogy a BC ¢és CC tejek egyforman elénydsek a
zsirtartalom szempontjabol (BC=CC>BB), McLean és mtsai [1984] pedig a BC és BB genotipus k6zé rangsorolta
(BC>CC>BB).

A hazai allomanyok vizsgalata soran nem talaltam szignifikans kapcsolatot az ag;-CN 1okusz és a tej
zsirtartalma kozott (M2-18. és M2-19. tablazat, 1d. figgelék). A HF és HuF' allomanyban a lakticié szamatol
fliggetleniil a BB genotipusok tejének zsirtartalma alig tért el a populacidatlagtol (M2-15. és M2-16. abra, 1d.
fliggelék), de minden esetben magasabb atlagos zsirtartalmat mutatott, mint a BC genotipus (4-31. abra). Forditott a
helyzet a MT-nal. Itt mind az els6, mind a masodik laktacioban a BC genotipus az eldnydsebb, a tej zsirtartalma 0,07
(1. lakt.) ill. 0,01%-kal (2. lakt.) magasabb, mint a BB genotipusnal. Homozigéta CC genotipust a MT és HuF
allomanyban egyarant 3-3 egyed képviseli (M2-16. tablazat, 1d. fiiggelék). A CC tipust tejek zsirtartalma az elsé
laktacios HuF' és masodik laktacios MT tehenek esetében az 6sszes as;-CN genotipus koziil a legalacsonyabb értéket
mutatja, atlagosan 0,05 ill. 0,34%-kal elmaradva a populacidatlagtol (M2-15. és M2-16. abra, 1d. fiiggelék). Az elsd
laktacios MT allomanyban a CC genotipus zsirtartalma a BC és BB koz¢é esik, mig a masodik laktacios HuF tejek
koziil a CC mutatja a 16kuszon beliil legmagasabb zsir %-ot (4-31. abra).

B-CN

A kutatok egy rész [Aleandri és mtsai, 1990; Chung és mtsai, 1991; Gonyon és mtsai, 1987; Haenlein és
mtsai, 1987; Kim, 1994; Lodes, 1995] nem talalt szignifikdns kapcsolatot az ag;-CN genotipusok és a tej
zsirtartalma kozott. Mas szerzok szerint viszont szignifikdns a kapcsolat [Bech és Kristiansen, 1990; Bovenhuis és
mtsai, 1992; Hoogendoorn és mtsai, 1969; lkonen és mtsai, 1999; Kiddy és mtsai, 1970; Munro, 1978; Ng-Kwai-
Hang és mtsai, 1986, 1990a]. A hazai fajtakban a 16kusz szignifikdns hatdsat egyetlen esetben sem tapasztaltam
(M2-18. és M2-19. tablazat, 1d. fiiggelék).
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Zsirtartalom (1. laktdcio)

as;-CN BB BC cC
HF = 3,44 + 0,02 3,43 £0,06 -
MT [ | 3,84 +£0,03 3,91 £0,05 3,89 £ 0,09
HuF O 4,47+ 0,04 4,47+ 0,04 4,41 +0,26

Zsirtartalom (2. laktdcio)

CZSI-CN BB BC CcC
HF = 3,31 +£0,02 3,25+ 0,08 -
MT o 3,85+£0,04 3,86 £0,15 3,50+0,13
HuF O] 4,36 + 0,04 4,33+ 0,06 4,37+0,27

4-31. abra:

Az ag-CN genotipusok hatésa a tej zsirtartalmara (% * SE).

Egyetlen olyan genotipus sincsen, amely fajtatol és laktacioszamtol fiiggetleniil atlagon feliili vagy az alatti
tejzsir-kg értéket eredményezett volna (M2-13. és M2-14. abra, 1d. fiiggelék). A kiilfoldi szerzok fajtatol ill.
allomanytol fiiggben hol az A4 [Lin és mtsai, 1986], hol az AB [McLean és mtsai, 1984], vagy a BB [Aleandri és
mtsai, 1990; Bech és Kristiansen, 1990; Bovenhuis és mtsai, 1992; Graml és mtsai, 1986; Ikonen és mtsai, 1999]
genotipus kedvezdbb hatasat irtak le. Hasonléan vegyes a kép a hazai fajtakban is (4-30. abra). A HF allomanyban
az els6 laktacioban AB>BB>AA, a masodikban BB>AA>AB iranyban csokken a termelt zsir mennyisége. A legjobb
genotipusok atlagosan 7,4 (1. lakt.) ill. 3,1 kg-mal (2. lakt.) termelnek tobb zsirt, mint a legrosszabbak. A MT-ban
mindkét laktacioban a BB genotipus a legkedvezobb, 5,2 ill. 2,9 kg-mal jobb, mint az elsé illetve masodik laktacios
populacidatlag (M2-13. és M2-14. abra, 1d. fiiggelék). A HuF' allatok koziil mindkét laktacidban az AB tehenek
zsirtermelése volt a legmagasabb, atlagosan 5,1 ill. 7,9 kg-mal szarnyalva til a leggyengébb genotipusokat (1. lakt.
AA, 2. lakt. BB).

A leggyakoribb genotipusok esetében (4’4", 4'4°, A°4?) altaldban az A’A"> vagy = A'4*>4°4’ tendencia
érvényesiil a tej zsirtartalmat figyelembe véve [Aleandri és mtsai, 1990; Ikonen és mtsai, 1999; Lodes, 1995; Munro,
1978; Ng-Kwai-Hang és mtsai, 1986, 1990a], de McLean és mtsai [1984], valamint Kiddy és mtsai [1970] az A° allél
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%

Zsirtartalom (1. laktacio)

S—
B-CN  A'AY A'A2 A'B A'C A’A* A’B AC APAT APA” BB BC
HF m | 350 [343 ]33 [ - [339[35 ]| - [374[318] - _
+0,04 | 40,03 | +0,07 +0,04 | 40,09 40,29
MT m | 391 [ 387 [ 374 [ 398 [ 384 [ 376 [ 398 [ 398 [ 368 | - -
+0,06 | +0,04 | +0,10 40,04 | +0,06 +0,03

HuF ] | 446 | 457 [ 433 [ 379 | 436 | 450 | 433 - — | 441 | 476
+0,12 | +0,06 | +0,09 +0,07 | 40,10

Zsirtartalom (2. laktdcio)
0 . A
LCN  ATAY ATA* A'B A'C A*AT A'B A'C A’A' AA* BB BC

HF gl 325 [330]32 ~ [ 336 [ 345 ] — [ 32532871273 _
+0,05 [ £0,03 | +0,08 +0,04 [£0,11 +0,34

MT g | 382387 [ 380 [ 380 |38 [357[362]410] - — _
+0,08 | +0,06 | +0,09 +0,06 | +0,24 +0,11

HuF | 445 [ 441 [ 420 [ 411 [ 433 [439 [ 357 | - — | 424 | 421
+0,11 ] +0,06 | +0,08 +0,06 | +0,08

4-32. abra:

A B-CN genotipusok hatésa a tej zsirtartalmara (% = SE).

magasabb tejzsirtartalmarol szamoltak be. Az elsé laktacios HF és MT, valamint a masodik laktacios HuF
allomanyban az A'A'>A'A’>4°A’ sorrend érvényesiil (4-32. 4bra). Az A’A’ genotipusok tejének zsirtartalma
atlagosan 0,11 (HF), 0,07 (MT) és 0,12%-kal (HuF) haladja meg az 4°A° genotipus zsirtartalmat, és 0,06%-kal (HF
és MT) ill. 0,09%-kal (HuF) a megfeleldo populacidatlagokat (M2-15. és M2-16. abra, 1d. fiiggel¢k). Forditott
tendencia (4°47>4"47>4"4") érvényesiil az els6 lakticios HF és MT allomanyban. Az A’B genotipus a HF
allomanyban (az egyetlen elsd laktacios 4’4" allatot figyelmen kiviil hagyva) a 10kusz legmagasabb tejzsir %-at

mutatja.

A ritka A’B, 4’47 ill. BB genotipusok, ahol jelen vannak, ott fajtatol és laktacioszamtol fiiggetleniil
populécidatlag alatti tejzsirtartalommal rendelkeznek (M2-15. és M2-16. abra, 1d. fiiggelék).
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Zsirtartalom (1. laktdcio)

x-CN AA AB BB AE BE EE
HF W | 347+0,02 | 3,40+0,03 | 3,27+0,07 | 3,48+0,05 | 3,48+0,10 | 3,16 £0,21
a,b a,c b,c,d d
MT m| 3.81+0,03 | 3,90+0,05 | 4,06£0,10 4,01 - -
ef e S/
HuF 11| 458+0,08 [ 443+0,05 | 443+0,07 | 4,15£0,16 4,55 -

Zsirtartalom (2. laktdcio)

x-CN AA AB BB AE BE EE

HF W |334+0,03 | 3,29+0,04 | 3,19+£0,07 | 3,29+£0,09 | 3,18£0,09 | 3,46+0,08
MT W | 3,82+0,06 | 3,84+0,06 | 401+0,11 3,99 - -
HuF O | 4444007 | 430+0,04 | 441+0,09 | 4,11+£0,20 | 4,32+0,22 -

4-33. abra: A «-CN genotipusok hatasa a tej zsirtartalmara (% + SE).
@@ p_0,066 >? P=0,006 < P=0,099 “? P=0,024 “° P=0,086 "/ P=0,015.

x-CN

A k-CN genotipusok és a tej zsirtartalma kozotti osszefiiggést vizsgalo cikkek tilnyomo tobbsége altalaban
csak az altalanosan el6fordulod A4 és B allélt hasonlitja 6ssze. A kutatok tobbsége egyetért abban, hogy a x-CN BB
tejnek magasabb a zsirtartalma. Azon szerzok koziil, akik nem talaltak szignifikans kapcsolatot a k-CN allélok és a
zsirtartalom kozott, feltétlentil emlitést érdemelnek Aleandri és mtsai [1990], Bovenhuis és mtsai [1992], Gonyon és
mtsai [1987], Haenlein és mtsai [1987], Hoogendoorn és mtsai [1969], Kim [1994] és McLean és mtsai [1984]. 1908
holstein-friz tehenet két laktacion keresztiil vizsgalva Ng-Kwai-Hang és mtsai [1986] a k-CN lokusz szignifikans
(P<0,01) hatasat és a BB tej magasabb (BB>A4A>AB) zsirtartalmat figyelték meg. Ugyanez a csoport késdbb [Ng-
Kwai-Hang és mtsai, 1990a] egy masik holstein-friz populaciét tanulmanyozva harom laktacion keresztiil, arrol
szamolt be, hogy az A4 genotipusu tej tartalmaz magasabb zsir %-ot. Hasonld eredményeket tettek kdzzé Jing és
Manzhu [1992], valamint Chung és mtsai [1991]. Curic és mtsai [1993] szimentali fajtaban a BC genotipus
magasabb zsirtartalmat figyelték meg.
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A hazai fajtdk koziil az els6é laktacios MT allomanyban GLM modszerrel szignifikans (P<0,05)
Osszefiiggést kaptam a k-CN 10kusz és a tej zsirtartalma kozott. Ugyanebben az allomanyban egytényezds
varianciaanalizissel, akarcsak Tkonen és mtsai [1999], én is a l6kusznak mar csak kozel szignifikans hatasat tudtam
megfigyelni.

Az elsd laktaciés HF allomanyban a k-CN genotipusoknak csak egytényezGs variancia-analizissel volt
szignifikans hatasa (P<0,05). Az els6 laktacios HuF populdcidban, valamint a masodik laktacio soran egyik hazai
fajtaban sem tapasztaltam szignifikans kapcsolatot a tej zsirtartalmaval (M2-18. és M2-19. tablazat, 1d. fliiggelék).
Ettdl fiiggetleniil, a HF és HuF allomanyban mindkét laktacioban az A4 genotipus teje tobb zsirt tartalmazott, mint
az AB illetve BB (4-33. 4bra). E két fajtdban az A4 genotipusok tejének atlagos zsirtartalma mindig meghaladta a
populécidatlagot (M2-15. és M2-16. abra, 1d. fiiggelék). A MT-ban pedig pont ellenkez6 tendencia figyelheté meg:
BB>AB>AA iranyban csokken a zsirtartalom (4-33. dbra). A MT-ban a k-CN genotipusok kozill az 44 az egyetlen,
melynek zsirtartalma a populacioatlag alatt marad (M2-15. és M2-16. abra, 1d. fiiggelék).

A ritka k-CN allélek koziil a hazai populaciokban egyediil az E fordul eld. Lodes [1995] eredményei szerint
az AE és BE genotipusok zsirtartalma magasabb, mint az 44, AB és BB genotipusoké. Az els6 laktacios HF
allomanyban én is ezt tapasztaltam. A ritka EE genotipus pedig a 16kusz legalacsonyabb zsirtartalmat produkalta (4-
33. 4bra), akarcsak az lkonen és mtsai [1999] altal tanulmanyozott finn ayrshire allomanyban. Ez a legjobb és
legrosszabb genotipus kozott a zsirtartalomban 0,31% kiilonbséget jelent. A masodik laktacidban a tendencia
megvaltozik, az EE genotipus teje mutatja a legmagasabb, a BE pedig a legalacsonyabb zsirtartalmat. A HuF
allomanyban az els6 laktacidé soran az AF, a masodik laktacioban pedig a BE genotipus a leggyengébb. Nem
talaltam egyetlen olyan genotipust sem, amely fajtatol és laktacioszamtol fliggetleniil minden esetben a
populécidatlag alatti, vagy feletti zsirtartalmat eredményezett volna (M2-15. és M2-16. abra, 1d. fiiggelék)

BLG

A B-LG volt az els6 tejfehérje, amelyrdl allapitottdk, hogy befolyasolja a tejosszetételt. A téméaval
foglalkozo kutatok zome, pl. Bovenhuis és mtsai [1992], Gonyon és mtsai [1987], Haenlein és mtsai [1987],
Hoogendoorn és mtsai [1969], Tkonen és mtsai [1999], Lodes [1995] és Ng-Kwai-Hang és mtsai [1986] szignifikans
kapcsolatot allapitottak meg a B-LG 16kusz és a tej zsirtartalma kozott. A hazai allomanyok koziil egyediil a MT-ban
tudtam szignifikans hatast kimutatni (M2-18. és M2-19. tablazat, 1d. fiiggelék). Akarcsak Aleandri és mtsai [1990],
Gonyon és mtsai [1987], valamint Ng-Kwai-Hang és mtsai [1990a] az altalam tanulmanyozott szarvasmarha
allomanyokban, én sem taldltam a hazai HF és MT populdciéban a B-LG lokusz szignifikdns hatasat. A cikkek
altalaban arrol szamolnak be, hogy akar szignifikans a lokusz hatasa, akar nem, a BB genotipus magasabb
tejzsirtartalommal parosul, mint az A4 és AB. Ez a hazai fajtak esetében csak az els6 laktacioban valosul meg (4-34.
abra) A masodik lakticioban az A4 vagy ugyanolyan jo, mint a BB genotipus (HF), vagy jobb, mint a BB ill. AB
(MT), vagy pedig, hasonldan az els6 laktacidhoz, rosszabb mindkettonél (HuF).

4.3. Tejfehérje polimorfizmus hatasa a reproduktiv tulajdonsagokra

A kiilonbozo tejfehérje genotipusok és a fertilitas kapcsolatat az elsé és masodik ellés kozott eltelt id6 és a
tehénhasznalat intenzitasi index (I,) segitségével értékeltem. Ezen kiviil néztem az allomanyok atlagos ellésszamat
is.

A tehenek fertilitisa a tejtermelés gazdasadgossaganak egyik meghatarozo tényezdje. A fertilitas
vizsgélatira szdmos modszert hasznélnak a termelésellendrzés [Mészaros és mtsai, 1998], és a reprodukcié genetikai
paramétereinek vizsgalata soran [Choma és mtsai, 1999]. Ebben a munkaban a fertilitas értékelésére a hagyomanyos
kifejezési modok - az elsé és masodik ellés kozott eltelt id6 és az atlagos ellésszam - mellett a tehénhasznalat
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Zsirtartalom (1. laktdcio)

LG AA AB BB AD
HF = 3,41 +0,04 3,44 £0,02 3,45+£0,03 —
MT o 3,85 +£0,06 3,84 +£0,03 3,86 £ 0,06 4,7
HuF O 4,39+0,10 4,47 £ 0,05 4,48 £ 0,05 —
Zsirtartalom (2. laktdcio)
% 57
4
3,
2,
1,
O,
LG AA AB BB AD
HF = 3,33 +£0,05 3,28 £0,03 3,33 +£0,04 —
MT [ 3,91 £0,08 3,82 £0,05 3,81 £0,09 4,34
HuF | 4,33 £0,08 4,38 £ 0,05 4,34 £ 0,05 —

4-34. abra:

A B-LG genotipusok hatédsa a tej zsirtartalmara (% + SE).

intenzitasi indexet (I,) alkalmaztam [Vagi, 1990], mely szemben a hagyomanyos mutatokkal, normalis eloszlast
mutat. A tehénhasznalat intenzitasi indexet cé€lszerli a tehenek atlagos ellésszam mutatoival egyiitt hasznalni,
ugyanis a két paraméter egyiittesen a "szaporasagi kapacitas" komponenseiként is értelmezhetd. Az 1. és 1. ellés
kozott eltelt id6, az atlagos ellésszam €s a tehénhasznalat intenzitasi index értékeinek populacidatlagtol vald
eltérését a M2-17., M2-18. és M2-19. abra szemlélteti, a populacio-atlagokat pedig a M2-20. tablazat foglalja 6ssze
(1d. fuggelék).

Az egyes tejfehérje lokuszok fertilitasra gyakorolt hatasat "egy-génes" analizissel vizsgaltam (M2-21.
tablazat, 1d. fuiggelék).

(243 I-CN

Egyik hazai tejelé allomanyban sem tudtam szignifikans Osszefiiggést kimutatni az og;-CN genotipusok és
az L. és II. ellés kozott eltelt id6, valamint a tehénhasznalat intenzitasa kozott (M2-21. tablazat, 1d. fiiggelék). Az 1.
és II. ellés kozott eltelt id6, az atlagos ellésszam és a tehénhasznalat intenzitdsanak értékeit a kiilonb6zo
genotipusokra ill. fajtakra lebontva a 4-35. abra tartalmazza.
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L és 11. ellés kozott eltelt ido (nap)

a s1-CN BB BC ccC
HF ] 4413 +4.7 446,54 16,8 -
MT o 383,7+52 4048 £ 14,5 373,7+£7.9
HuF ] 3799 +4.4 3712477 356,0 + 8,7

Atlagos ellésszim (db)

asi-CN BB BC CC
HF = 3,64 £0,07 4,03+£0,24 —
MT | 3,59+0,15 3,09+0,24 5,67+0,33
HuF O 5,34+ 0,16 5,10+ 0,31 3,67+0,67

Tehénhaszndlat intenzitdisa (%)

95+
90+
85+
80

75
asi-CN BB BC cc

HF = 90,40 £ 0,38 89,60 £ 1,27 -
MT ] 94,05 £ 0,92 93,98 £2,34 94,17 £ 1,40
HuF O 89,96+ 0,91 91,62 £ 1,40 82,79 £3,26

4-35. abra: Az ag;-CN genotipusok hatdsa a vizsgalt tejeld szarvasmarha allomanyok fertilitasara.

A reproduktiv tulajdonsagok szempontjabdl nincs szignifikans kiilonbség az egyes genotipusok kozott.
Egységes tendencia egyediil a MT esetében tapasztalhatd. A legelénydsebb genotipus az ag;-CN CC. Ezeknél az
allatoknal legrovidebb az I. és II. ellés kozott eltelt id6, legmagasabb az atlagos ellésszam és a tehénhasznalat
intenzitasa. A BB genotipus rosszabb, mint a CC, de minden esetben eldnydsebb, mint a leggyengébb, ag;-CN BC
genotipus (4-35. abra). A HuF tehenek koziil a CC genotipusok esetében legrovidebb ugyan az elsd két laktacio
kozott eltelt id6, de egyben legalacsonyabb az atlagos ellésszam és az I, értéke is. Az atlagos ellésszam a BB
genotipusnal, a tehénhasznalat intenzitasa viszont a BC genotipusndl a legkedvezdbb. A HF populacioban ezzel
ellentétes tendenciak érvényesiilnek. A BB allatoknal rovidebb az I. és II. ellés kozott eltelt idé és magasabb az I,
értéke, mint a BC esetében, ahol viszont magasabb az atlagos ellésszam, mint a BB allatoknal.
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L és IL. ellés kozott eltelt ido (nap)

800
6001
400+
200+

O,

B-CN A'AL AA® A'B A'C AN AB AC AAY AA® BB BC
HF 4474 | 4424 | 4188 | - | 4423 | 4235 | - 606 | 4445 | 3460 | -
£103 | 46,7 | +24.0 495 | £16.9 4335
MT 392,1 | 398,0 | 379.3 | 375,0 | 377.4 | 3862 | 346,0 | 379.0 [ 4050 | - -

+18,7 | #8,7 [ 4269 +7,0 | #17.0 +41,0
HuF O | 3818 [ 3741 | 3739 | 3340 [ 379.2 | 3840 | 3740 [ - - | 386,0 | 368,0
+105 | 53 | 9.1 495 | #127
Atlagos ellésszam (db)
8,
B-CN ATAT ATA? AB A'C A AB AC AT AW BB BC
HF m | 362 | 370 [ 400 - 342 | 423 - 500 | 500 | 5,00 -
40,15 | 0,10 | +0.41 40,16 | 0,38
MT 331 [ 336 | 443 | 700 [ 352 | 344 | 7,00 [ 500 [ 500 - -
40,36 | £0.21 | 0,30 4021 | 0,34
HuF g | 55 | 523 [ 496 | 500 [ 531 [ 552 | 4,00 - - 4,00 | 6,00
4046 | £0,23 | +0,39 40,33 | 0,38
Tehénhasznadlat intenzitdsa (%)
150
100
50 -
0,

B-CN AlAL ATAZ ATB Al A%A® ATB AC APAY APA? BB BC
HF @ | 89.87 | 9041 [ 9185 [ - | 90,63 [ 8990 [ - | 7692 | 80,86 | 1016 | -
40,79 | 0,53 | +1.74 40,72 | 1,79 +1,80
MT 96,33 | 92,31 | 93,72 | 92,87 | 94,28 | 95,88 | 92,15 | 119,37 [ 119,37 - -

41,92 | £2,05 | +2.29 40,83 | +2,01
HuF O | 9143 | 9143 [ 8728 | 89,70 | 89,86 [ 89,67 | 8735 | - — | 88,89 [ 8832
+1,54 | £1,04 | +3.41 +1,36 | *1,99

4-36. abra: Az B-CN genotipusok hatdsa a vizsgalt tejeld szarvasmarha allomanyok fertilitasara.

BCN

A B-CN lokusz egyetlen hazai fajtdban sem gyakorolt szignifikans hatast az allatok reproduktiv
tulajdonsagaira (M2-21. tablazat, 1d. fiiggelék).

Mindhérom vizsgalt fajtanal az &sszes 16kusz dsszes genotipusa koziil a f-CN genotipusok esetében volt a
legrovidebb az elsé és masodik ellés kozott eltelt id6 (4-36. abra): 346 nap a HF (B-CN BB) és MT allomanyban (B-
CN A°C), ill. 334 nap a HuF allatok esetében (B-CN A’C). A két ellés kozott eltelt leghosszabb id6t (606 nap) a HF
alloméanyban az egyetlen B-CN 4’4’ genotipust allat esetében észlelték, ez 165,5 nappal hosszabb, mint a populacio
atlaga (M2-17. abra, 1d. fiiggelék).

A legalabb 9 egyeddel képviselt genotipusok esetében sem tapasztalhaté a B-CN lokuszon beliil egységes
tendencia (4-36. dbra). A populacioatlagnal révidebb az . és II. ellés kozott eltelt idé a HF fajtaban az A’B és A°B, a
MT-ban az A’A’ és A’B, valamint a HuF-ban az A'A’, A’B és A’A’ genotipusok esetében. Az atlagos ellésszam
populaciéatlagon feliili értéket mutat az A°B, A'B és A'A" genotipust HF tehenek, valamint az A°B, A'A’ és 4’4’
genotipusii HuF tehenek esetében. A MT allomanyban egyediil a ritka 4’B genotipus esetében atlagon feliili az
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ellésszam (M2-18. 4bra, 1d. fiiggelék). Az I, értéke pedig a HF B-CN A'B, A°A°, A'A°, MT A’A’, A’B, A°A” és HuF
A'A", A'4? tehenek esetében haladja meg a megfelelé populacidatlagokat (M2-19. abra, 1d. fiiggelék).

L és I1. ellés kozott eltelt idé (nap)

x-CN AA AB BB AE BE EE
HF O | 4468+ 65 | 4443+ 88 | 41624152 [ 4349+148 | 4121+12,7 | 4257+434
MT W | 3888+67 | 3850+ 7,8 | 381,7+ 3,0 420,0 _ _
HuF O [ 375577 [ 3796+ 60 | 3771+ 6,6 | 39324317 | 3435+215 -
/ftlagos ellésszam (db)
8 —
6 4
4
2 -
O 4
x-CN AA AB BB AE BE EE
HF B | 3604010 | 3854015 | 361026 | 3574023 | 3,70+038 | 3,50+0,50
MT B | 334+0,14 | 3594023 | 6294052 4,00 - -
HuF O | 5544030 | 5184020 | 532+031 | 5254095 | 3,00+2,00 -
Tehénhaszndlat intenzitdsa (%)
xk-CN AA AB BB AE BE EE
HF 89,69 90,12 93,15 92,32 91,87 90,57
+0,50 a,b +0,74 ¢.d +1,09 a,c +1,07 bd +1,85 +5,49
93,30 95,60 95,39 94,95 - -
Mr 1,22 +0,90 +1,94
90,39 91,01 89,88 93,60 48,99 -
HuF , .
+1,13g +0,86 h +1,314 +4,09 +47,99 g hi

4-37. abra: Az «-CN genotipusok hatasa a vizsgalt tejel szarvasmarha allomanyok fertilitasara.
a-a P=0,005; b-b P=0,045; c-c P=0,048; d-d P=0,094; g-g, h-h, i-i P<0,0005.

x-CN

Egytényez0s varianciaanalizissel vizsgalva a HF allomanyt, kozel szignifikans (P<0,1) a k-CN 16kusznak a
tehénhasznalat intenzitasi indexre gyakorolt hatdsa. A HuF populacioban szignifikans (P<0,001) a k-CN
genotipusok ¢és az I, kapcsolata, a MT allomanyban pedig egyetlen esetben sem tapasztaltam szignifikans
Osszefiiggést a k-CN 10kusz és a tehenek reproduktiv teljesitménye kdzott (M2-21. tablazat, 1d. figgelék).

Az Osszes lokuszt figyelembe véve, a fertilitds szempontjabdl legrosszabb, vagyis a két ellés kozott eltelt
leghosszabb id6t a MT és HuF allomanyban a k-CN AE genotipus esetében észlelték (420 ill. 393,2 nap). Jairam és
Nair [1983] szignifikans kapcsolatot (P<0,01) igazolt a k-CN 16kusz és az elsé és masodik ellés kozott eltelt id6
kozott. Az altala tanulmanyozott tharparkar és vords sindhi fajtaban a BB genotipust teheneknél rovidebb volt az
els6 és masodik ellés kozott eltelt id6, mint az A4 esetében. A hazai alloméanyokban ilyen szignifikans 0sszefliggést
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nem tapasztaltam, de a HF és MT fajtaban ugyanez a tendencia érvényesiil (4-37. abra). A k-CN lokuszon beliil a
HF éllomanyban a BE genotipus esetében a legrovidebb az 1. és II. ellés kozott eltelt id6. A populécidatlag alatti,
vagyis a fertilitas szempontjabol kedvezé genotipusok a BE<BB<EE<AE. A MT Aallatok koziil szintén
populédcidatlagon aluli értéket mutatnak a BB<AB genotipusok, a HuF allomanyban pedig a BE<AA<BB. A
populacioatlagtol valo atlagos eltérés a HF k-CN BE és AE genotipusok esetében majdnem egy honap (25,3 ill.
29,4 nap), a HuF fajtdban az AE éllatoknal pedig tobb mint egy honap (34,3 nap) (M2-17. abra, 1d. fliggelék).
Populacioatlagon feliili tehénhasznalat intenzitasi index érteket mutatnak csdkkend sorrendben a HF allomanyban a
k-CN BB>AE>BE>EE, a MT-ban az AB>BB>AF, a HuF-ben pedig az AE>AB>AA genotipusok (M2-19. ébra, Id.
fliggelék). Az atlagos ellésszam szempontjabol, amely azt tiikrézi, hogy az allatok mennyi ideig tarthatok a
termelésben, nincsen fajtatdl fliggetleniil, egységesen megfigyelgeté tendencia. A HF allomanyban az AB
genotipusok, a MT7-ban a BB, a HuF-ben pedig az A4 tehenek voltak leghosszabb ideig aktiv szolgalatban (4-37.
abra; M2-18. abra, 1d. fliggelék). A reproduktiv tulajdonsagok szempontjabol egységes tendencia érvényesiil a MT
és HuF allomanyban. A MT allatok esetében a BB és AB minden szempontbdl elénydsebb, mint az 44, a HuF
allomanyban pedig forditott a helyzet, az A4 kedvezébb, mint a BB.

BLG

Az egytényezOs varianciaanalizis szerint a HF allomanyban a B-LG genotipusok szignifikans (P<0,001)
hatassal vannak az els6 és masodik ellés kozott eltelt idOre, valamint a tehénhasznalat intenzitasi indexre A HuF
fajtaban pedig kozel szignifikans (P<0,1) a 16kusz I,-re gyakorolt hatasa. A vizsgalt MT allomanyban viszont
egyetlen esetben sem tapasztaltam szignifikdns Osszefiiggést a B-LG genotipusok és a tehenek reproduktiv
teljesitménye kozott (M2-21. tablazat, 1d. fiiggelék).

A HF allomanyban mindharom vizsgalt paramétert figyelembe véve az A4 genotipus elonydsebb, mint az
AB ill. BB (AA>AB>BB) (4-38. abra). A tehénhasznalat intenzitasi index esetében az A4 és BB genotipusok kozotti
kiilonbség szignifikans (P<0,007). A MT fajtaban nem ennyire egységes a kép, de az igaz, hogy az AB
genotipus mindig elénydsebb, mint az 44, és csak az I, érték esetében nem éri el a populacidatlagot (M2-19. abra,
1d. fiiggelék). A HuF teheneknél AA<BB<AB iranyban nd az 1. és Il ellés kozott eltelt id6, AB>BB>AA iranyban
csokken az atlagos ellésszam és a tehénhasznalat intenzitdsa. A BB genotipusok pedig mindhdrom paraméter
tekintetében a populacidatlag alatt maradnak.

4.4. A kiilonb6z6 termelési paraméterek kozotti osszefiiggések vizsgalata

Egy szelekcios stratégia kidolgozasa soran figyelembe kell venni, hogy a termelt tej, tejfehérje és tejzsir
mennyisége, a tej %-os fehérje- és zsirtartalma egymadstdl nem fiiggetlen paraméterek. Ha az egyik paraméterre
szelektalunk, akkor a vele pozitiv vagy negativ korrelacioban 1évé paraméter is megvaltozik. Igy pl. a tej-kg és a
tejzsir-kg (7= 0,9), ill. tej-kg és tejfehérje-kg kozott igen szoros pozitiv korrelacio van. A tejmennyiség és zsir %,
valamint a tejmennyiség és a fehérje % kozott negativ (populdciok szerint eltérd szorossagu), a tejfehérje % és
tejzsir % kozott pedig pozitiv (r= 0,4 - 0,6) korrelacio tapasztalhatd [Guba, 1985].

Az e dolgozatban vizsgalt hazai szarvasmarha fajtak esetében a termelési paraméterek -a termelt tej
mennyisége, a tejosszetétel és a reprodukcios tulajdonsagok- kdzott fennalld korrelacidkat a M2-22., M2-23. és M2-
24. tablazat (Id. fliggelék) tartalmazza. A termelt tej mennyisége €és Osszetétele kozotti korrelaciok nem mutatnak
Iényeges eltérést a fent leirt tendencidkhoz képest. Az 1. és II. ellés kozott eltelt id6 fajtanként eltérd szorossagu
pozitiv korrelaciét mutat a tej-kg ill. fehérje-kg értékekkel, és a MT és HuF fajtaban a zsir-kg értékekkel is. A
tehénhaszalat intenzitasi index (I,) esetében pedig kiillonbozd szorossagu, negativ korrelaciot tapasztaltam a tej-kg €s
fehérje-kg értékekkel, valamint az I-11. ellés kozott eltelt idovel.
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L és IL. ellés kozott eltelt ido (nap)

600
400
200
0
LG AA AB BB AD
HF O | 4186+94 4377+ 5,6 463,6 + 10,1 -
MT ] 397,0+ 12,7 384,5+ 6,3 388,1+ 10,6 361,0
HuF O 366,5+9,1 380,1+5,9 378,0 £5,5 -
Atlagos ellésszim (db)
6,
4+
2,
0,
BLG AA AB BB AD
HF o 3,7140,16 3,67+0,10 3,64 40,13 -
MT ] 3,57 40,33 3,58 40,17 3,39 40,23 5,00
HuF O | 476+041 5,52 40,21 5,10 40,21 -
Tehénhasznalat intenzitiasa (%)
105
100+
95
90
85 -
80+
75+
BLG AA AB BB AD
HF O | 9188+074e | 90,59+0497 | 8898+073¢/| -
MT B | 923241725 94,04 + 1,33 94,46 + 0,96 104,54
HuF O | 88,07+4,62 91,56 +0,89 j 88,91+ 0,89/ —

4-38. abra:

Az B-LG genotipusok hatasa a vizsgalt tejeld szarvasmarha allomanyok fertilitasara.
e-e P=0,007; £-f P=0,058; j-j P=0,040.
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4.5. Uj tudomanyos eredmények

e A magyar sziirke tehenek tejében egy eddig nem ismert, 0 B-laktoglobulin allélt (B-LG J) sikeriilt kimutatni
CA-IPG-IEF modszerrel. Ennek izoelektromos pontja (pI=5,393) nativ koriilmények kozott 0,014 pH egységgel
savasabb, mint a B allélé.

e Két német munkacsoporttal egyiittmiikodve meghataroztam az uj B-LG allél aminosav sorrendjét. Elsodleges
szerkezete egyetlen aminosavban tér el a B alléltol. A 126. pozicidban, ahol a tobbi allélnal egy prolin talalhato,
ott a J allél esetében egy leucin helyezkedik el a fehérjelancban.

o A tenyészték munkajat segitendd bedllitottam egy polimeraz lancreakcion (PCR) és restrikcids fragmenshossz
polimorfizmuson (RFLP) alapulé médszert, melynek segitségével vérmintabol izolalt genomialis DNS-t Mspl
enzimmel emésztve mar akar az allat sziiletésével egyidoben megallapithatd, hogy hordozza-e a B-LG J allélt
vagy sem.

e A hetvenes évek eleje Ota egyediil én vizsgaltam, az akkoriban hasznalatos modszernél (keményitd
elektroforézis) sokkal érzékenyebb gélelektroforetikus technikakkal (CA-IEF és CA-IPG-IEF) hazai
magyartarka és magyar sziirke tehenek tejfehérje genotipusat. Sajat eredményeimet az irodalmi adatokkal
Osszevetve megallapitottam, hogy az elmult husz év alatt a MSZ allomanyban az ag;-CN és B-CN lokuszban
nem valtoztak szignifikdnsan a géngyakorisagok, mig a MT allomanyban a B-CN A allél gyakorisaga
szignifikansan megnétt, a B-CN C allélé pedig csokkent.

e A k-CN genotipus-vizsgalatok mellet el6észor hataroztam meg hazai tejeld holstein-friz (fajtatiszta valamint
magyartarkaval keresztezett) €s hungarofriz alloméanyok oy;-, és B-CN, valamint B-LG tejfehérje genotipus-
megoszlasat.

o  Eloszor vizsgaltam két kiilonbozé statisztikai mddszerrel (,,egy-génes” és ,,tobb-génes” analizissel) — melyeket
célszerii egyiittesen alkalmazni — hogy a fébb hazai tejeldé szarvasmarha allomanyok esetében a kiilonb6zo
tejfehérje genotipusoknak milyen hatdsa van a termelt tej, tejfehérje és tejzsir mennyiségére, ill. a tej
Osszetételére. Az irodalmi adatokhoz hasonldéan a genotipusok hatdsa a hazai allomanyokban is erésen fiiggott
az allatok genetikai hatterétdl (fajta). A tejfehérje lokuszok koziil a k-CN az, amely a legtobb vizsgalt
paramétert befolyasolja. Az els6 laktidciés MT allomany esetében pl. szignifikans hatast gyakorol nemcsak a
tejhozamra, a fehérje- és zsirtermelésre, hanem a tej fehérje- s zsirtartalmara is.

e Megvizsgaltam a tejfehérje genotipusok és egyes reproduktiv tulajdonsagok kozotti osszefiiggéseket is. Itt is
erds fajtafiiggést tapasztaltam. A x-CN és a B-LG 16kusz szignifikans hatasat sikeriilt kimutatni az 1. és II. ellés
kozott eltelt idore, ill. a tehénhasznalat intenzitasi indexre.
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Az elmult 15-20 év soran vilagszerte intenziven folyo tejfehérje kutatasok arra utalnak, hogy egyes allélok
kapcsolatban allhatnak a termelési paraméterekkel, a tej dsszetételével, ill. annak fizikai-kémiai tulajdonsagaival.
Ezek az eredmények nagy érdeklédésre szamithatnak a tenyésztok korében, mert ha a tejfehérje géneket szelekcios
markerként lehetne hasznalni a tenyésztésben, akkor ez a szelekcid hatékonysaganak novelése révén 4j lehetdsége-
ket nyitna a tejhozam emelésére és a tejosszetétel javitasara iranyulo erdfeszitések terén.

A tejfehérje allélok és a termelési paraméterek, valamint a tejosszetétel kozotti osszefiiggések vizsgalata
soran a tejfehérje genotipusok meghatarozasara hasznalt egyre nagyobb szamu és érzékenyebb modszer az altalano-
san el6forduld, gyakori allélek mellett egy sor 1j, ritka allél felfedezését is eredményezte. Ilyen 1j, kordbban nem
ismert allél példaul a MSZ fajtaban talalt B-LG J. Ezt az allélt azdta kimutattak még egy szintén Bos primigenius
eredeti koszovoi fajtaban is. Feltétleniil érdemes lenne megvizsgalni, hogy ez az Gj B-LG allél hogyan befolyasolja
a tej minéségét, Osszetételét ill. fizikai-kémiai tulajdonsagait, és van-e hatasa a tejhozamra vagy a reproduktiv tulaj-
donsagokra.

A tejfehérje genotipusoknak a termelési paraméterekre (pl. tejhozam) gyakorolt hatdsara vonatkozo iro-
dalmi adatok igen ellentmondasosak. A valodi ok-okozati Osszefiiggésekrdl a legtobb esetben igen keveset lehet
tudni. Feltételezik azonban, hogy az egyes tejfehérje genotipusok hatasa altaldban nem kozvetleniil, hanem mas,
kapcsolt géneken keresztiil, kdzvetve érvényesiil, és szdmos kornyezeti és genetikai tényezé mellett (pl. a tehén
¢letkora, évszak hatasa, laktaciok szama, egészségi allapot, genetikai hattér) a kiértékeléshez alkalmazott mérési
modszerek és statisztikai modellek is szamottevéen befolyasolhatjak. gy az irodalmi adatok kozvetleniil nem al-
kalmazhatok a hazai szarvasmarha allomanyokra. Ezért, miel6tt nekiallhatnank egy tejfehérje markereket is magéaba
foglald, tejhozam emelésére vagy tejosszetétel megvaltozatasara iranyulé szelekciods stratégia kidolgozasanak, rend-
kiviil fontosnak tartom a hazai fajtak ill. allomanyok vizsgalatat, és nemcsak a tenyésztésben, hanem a termelésben
hasznalt allatok tejfehérje genotipusanak meghatarozasat is, valamint a termelési paraméterekkel ill. tejosszetétellel
mutatott Osszefiiggések tanulmanyozasat.

Megaéllapithat, hogy a tanulmanyozott hazai allomanyokban fajtatdl fiiggetleniil, mind "egy-génes", mind
"tobb-génes" analizissel vizsgalva a k-CN ¢és B-LG genotipusok nagyobb hatast gyakorolnak a tejhozamra, tejossze-
tételre és a fertilitdsra, mint az ag;- €s B-CN genotipusok.

A tej fehérje- és kazeintartalma, az alvadasi id6, valamint az alvadék keménysége és a sajtkinyerés szem-
pontjabol kedvezobb k-CN B allélt szamos orszag szarvasmarha-tenyésztéi (pl. Svajc, Dénia, Olaszorszag) a sze-
lekci6 soran elonyben részesitik. A jelen munkaban tanulmanyozott szarvasmarha allomanyok esetében a k-CN BB
genotipusu egyedek a vizsgalt paraméterek koziil (tejhozam, fehérjetermelés, zsirtermelés, fehérjetartalom, zsirtarta-
lom, reproduktiv tulajdonsagok) egyediil a tej %-os fehérjetartalmaban mutattak mindkét laktacioban, fajtatol fiig-
getleniil, atlagon feliili teljesitményt. A B allél gyakorisagdnak novelése tamogatando torekvés akkor, ha a szelekcio
célja a tej Osszetételének ill. technologiai értékének a sajtgyartas szempontjabol kedvezdbb iranyti megvaltoztatasa.
Nem szabad azonban figyelmen kiviil hagyni, hogy pl. a tejhozam és a tej zsir- és fehérjetartalma negativ korrelaci-
ot mutat, mig a zsir % és a fehérje % kozott pozitiv korrelacio érvényesiil.

A masik tejfehérje allél, melyet érdemes lenne bizonyos szelekcids stratégidkba bevonni a -LG B. Az
irodalmi adatok szerint ez az allél a kazeintartalom és kazeinszam, a zsirtartalom és a kinyerhetd sajt mennyisége
szempontjabol kedvezobb, mint a B-LG A. A hazai allomanyokban és az alkalmazott modszerekkel e lokusz nem
mutatott szignifikans hatést a tejhozam, tejzsir- €s tejfehérje-termelés, ill. a tej fehérje- és zsirtartalmanak alakulasa-
ra. A B-LG BB genotipusu egyedek egyetlen esetben sem produkaltak fajtatdl fiiggetleniil atlagon feliili eredménye-
ket.

A ritka allélok ill. genotipusok hatasanak statisztikai értékelése az alacsony egyedszam miatt (1-4 allat)
nem volt lehetséges. Annak kideritésére, hogy ezek a ritka allélok (as;-CN C, B-CN A% B és C, k-CN E, B-LG D)
hogyan befolyasoljak a tej Osszetételét ill. a termelési €s reproduktiv paramétereket még tovabbi, nagyobb szamu
egyeden végzett vizsgalatok sziikségesek.

A tejfehérje genetikai polimorfizmus jo segitséget nyujthat a meglévé szarvasmarha populaciok ill. fajtak
(pl. MSZ) genetikai variabilitasanak és diverzitasanak fenntartasat célzo szelekcios stratégiak kidolgozasaban is.

A MSZ tejfehérje-genotipus vizsgalatok pozitiv visszhangjat jelzi, hogy e dolgozatom targyat képezod allo-
méanyok vizsgalatan feliil 1997-ben a Magyar Allattenyésztok Egyesiilete Magyar Sziirke Barati Korének megbiza-
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sabdl tobb mint 120 MSZ tehén B-LG genotipusanak meghatarozasat végeztem el. Ezen kiviil az Alta Genetics
(Calgary, Kanada) eurodpai részlegének munkatarsai is nagy érdeklédést mutattak az 0j f-LG allél irant.

A tovabbiakban javaslom a jelen dolgozat keretében vizsgalt allomanyok esetében a kdvetkezd generaciok
tejfehérje genotipus vizsgalatat. Az altalam tipizalt tehenek valdszintileg mara mar kikeriiltek a termelésbdl, helyii-
ket pedig leanyaik, unokaik vették at. Ezek genotipusat is meghatarozva lehet6ség nyilna a haplotipusok vizsgalata-
ra, s6t, QTL analizisre is.

Javasolnam tovabba a MSZ tej tovabbi vizsgalatat olyan szempontbol, hogy a J allél hogyan befolyasolja a
sajtgyartassal kapcsolatos tulajdonsagokat. Mivel azonban a MSZ igen nehezen kezelhetd, célszer(i lenne kereszte-
zéssel mas fajtaba atvinni a J allélt és Gigy vizsgalni a hatasat.
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A tejfehérjék igen fontos szerepet jatszanak a human taplalkozasban. A fejlett orszagokban a lakossag
osszfehérje sziikségletének mintegy 30%-at a tej és tejtermékek biztositjak. A tejfehérje genetikai polimorfizmus
felfedezése 1j megvilagitasba helyezte a tej mindségében és a feldolgozasa soran, kiilondsen a sajtgyartas teriiletén
tapasztalt kiilonbségeket. Az elmult évtizedekben bizonyitast nyert, hogy a fobb tejfehérjék mindegyike kisebb-
nagyobb mértékben befolyasolja a tej dsszetételét vagy a tejfeldolgozas szempontjabol fontos tulajdonsagokat (pl.
hoéstabilitas, alvadasi id6), esetleg mindkettot. S6t, egyes orszagokban mar a tenyésztésben is figyelembe veszik a
tejfehérjék genetikai polimorfizmusat és eldnyben részesitik pl. a k-CN B allélt hordozo egyedeket. A magyarorsza-
gi tejeld szarvasmarha allomany mindségi javitasahoz, ill. az alacsony 1étszamu, génrezervként fontos szerepet jat-
sz6 magyar sziirke allomany genetikai diverzitdsanak megdrzéséhez elengedhetetlen a meglévo populaciok génal-
lomanyanak felmérése, és egy ennek megfeleld szelekcios stratégia kidolgozasa.

Munkam f6 célja a legfontosabb hazai szarvasmarha fajtak ill. allomanyok tejfehérje genetikai 0sszetétel-
ének meghatarozasa, egy Uj tejfehérje allél (B-laktoglobulin J) bemutatdsa és jellemzése, valamint a fébb hazai
tejeld fajtak esetében a kiilonbozo tejfehérje allélok és a tejosszetétel, termelési tulajdonsagok és reproduktiv tulaj-
donsagok kozotti 6sszefliggések vizsgalata.

Négy hazai szarvasmarha fajtdhoz tartozo, kozel 1400 tehén (magyar sziitke [MSZ] - 325, magyartarka
[MT] - 296, holstein-friz [HF] - 578, hungarofriz [HUF] - 190) ag;-, B-, k-kazein [CN] és B-laktoglobulin [LG]
genotipusat allapitottam meg egyedi tejmintakbol izoelektromos fokuszalassal. Meghataroztam az egyes fajtakra, ill.
allomanyokra jellemz6 genotipus és allélgyakorisagokat, valamint az egyes fajtak kozotti genetikai tavolsagokat.

A vizsgalt szarvasmaha allomanyok genetikai egyensulyban vannak, a tapasztalt és a Hardy-Weinberg
torvény alapjan szamolt vart genotipus gyakorisdgok k6zott nincsen szignifikans eltérés. Az og-CN B és C alléljai
minden eddig vizsgalt szarvasmarha populdcioban, igy a hazai allomanyokban is megtalalhatok. A nyugat-eurdpai
ill. tengerentali HF allomanyokhoz hasonloan a hazai fajtak koziil is a HF populécid esetében a legalacsonyabb,
csupan 3,65% az ag-CN C allél gyakorisaga. A HUF esetében ez 10,9%, a MT -nal pedig 12,07%. A MSZ fajtaban
a C allél aranya viszont igen magas, eléri a 26,57%-ot. Ez mind a MT-nal, mind a HF-nél és HuF-nél szignifikansan
magasabb (P<0,0001) C allélgyakorisagot jelent. Egyediil a MT és HuF kozotti kiilonbségek nem szignifikansak.
Az ag-CN lokuszban a 70-es évek elején és az altalam (90-es évek) tapasztalt allélgyakorisagok kdzott az eltérés
nem szignifikans sem a MSZ, sem a MT esetében. Az igen ritka o5;-CN A és D allél a vizsgalt hazai populacidkban
nem fordult el6. A B-CN lokuszban a hazai populacidk vizsgalata soran minden esetben az A? allél gyakorisagat
talaltam magasabbnak. Az A? allélt hordozé éllatok szama MSZ (78,18%) > MT (64,8%) > HF (49,04%) > HuF
(44,95%) iranyban csokken, mig az A" allélt hordoz6 egyedek szama kozel hasonlé médon nd: MSZ (19,39%) < MT
(27,38%) < HUF (38,03%) < HF (45,57%). Az A® allél csak a MT és HF allomanyban fordult el, 0,5% ill. 0,26%-
os gyakorisaggal. Az vizsgalt hazai populaciok kozotti kiilonbségek nem szignifikansak az A® allél esetében, viszont
szignifikansak a HF és HUF populaciok kozotti kiilonbségek kivételével az A? és A allél esetében. Ha nem tesziink
kiilonbséget az A, A% és A? allélek kozott, akkor a 70-es évek elején mért allélgyakorisagokhoz képest a MSZ allo-
many mara nem valtozott szignifikansan. Ezzel szemben a MT fajta esetében az elmult két évtizedben szignifikan-
san (P<0,0001) megndvekedett (81,9%-101 92,7%-ra) az A allél ardnya, méghozz4 a C rovasara. A kozonséges szar-
vasmarha fajtak tobbségében a B-CN B allél gyakorisaga nem haladja meg a 10%-ot. A hazai allomanyok esetében
el6fordulasi gyakorisaga 2,44% (MS2Z), 5,13% (HF), 6,46% (MT) és 16,22% (HuF). A B allél gyakorisagat tekintve
egyediil a MT és a HF kozott nincsen szignifikans kiilonbség. A B allélra nézve a mai MSZ és MT populaciok nem
kiilonboznek szignifikansan a 70-es évek elején vizsgalt allomanyoktol. A B-CN C allél a MSZ-ében és a HF-ben
nem fordul el6, mig gyakorisaga a MT-ban 0,85%, a HuF-ben pedig 0,8%. A MT allomany B-CN C
allélgyakorisaga ma tobb mint 70%-kal alacsonyabb (P<0,0001) mint a 70-es években. A két leggyakoribb k-CN
allél, az A és B az eddig vizsgalt Gsszes szarvasmarha fajtaban megtalalhato. A fajtak tobbségében az A allél fordul
elé nagyobb gyakorisaggal. A hazai allomanyok a HUF kivételével ebbe a kategoriaba tartoznak: MSZ (67,8%), HF
(70,4%) és MT (77,7%). A HUF esetében, a fajta 12,5-62,5%-os jersey vérhanyadanak koszonheten az A allél
gyakorisaga csupan 47,6%, mig a B allélt hordoz6 allatok aranya 50,27%. A vizsgalt fajtak kozotti
allélgyakorisagbeli kiilonbségek altalaban szignifikansak, kivéve az A allélgyakorisagokat a MSZ és HF kozott, ill. a
B all¢lgyakorisdgokat a MT és HF kozott. A ritka k-CN C allélt kizarélag heterozigota forméaban és csak a MT és
HuF allomanyokban sikeriilt detektalni, 1,18% ill. 0,27% gyakorisaggal. A fajtak kozotti, allélgyakorisagbeli eltéré-
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sek szignifikansak a MT és MSZ (P=0,0063), ill. a MT és HF esetében (P=0,0005). A «-CN E allél mind a MT ¢és
HF, mind a HUF tehenek tejébdl kimutathato (allélgyakorisagok: 0,34%, 6,61% ¢és 1,86%), és az allélgyakorisagbeli
kiilonbségek egyediil a MSZ és MT kozott nem szignifikdnsak. A B-LG allélok koziil a Bos taurus fajtak tilnyomo
tobbségére a B allél nagyobb gyakorisaga jellemz6. Ez igaz a hazai fajtakra is. A HUF tehenek 62,37%-a, a MSZ
tehenek kozil pedig még ennél is tobb, 79,72% hordozza a B allélt. A MT és HF esetében kozel azonos gyakorisag-
gal fordul el6 az A (45,61% ill. 45,33%) és B (53,38% ill. 54,67%) allél. Ezzel a MT és HF szignifikansan kiilonbo-
zik a tobbi hazai fajtatol és azok A és B allélgyakorisagai is szignifikdnsan eltérnek egymastol. A jelen tanulmany
keretében vizsgalt MT populacio B-LG allélgyakorisagai nem kiilonbdznek szignifikansan a 70-es évek elején ta-
nulmanyozott MT allomanytol. A ritka D allél a hazai fajtak koziil egyediil a MT-ban fordul elé, méghozza 1%-os
gyakorisaggal. A MSZ fajtaban ezen kivill sikeriilt kimutatni egy 0j, az irodalombél eddig még nem ismert B-LG
allélt (B-LG J), melynek allélgyakorisaga 4,87%, és a tobbi hazai fajtdban nem fordul elo.

A vizsgalt hazai szarvasmarha fajtak kozotti, a négy tejfehérje lokuszra vonatkozo atlagos genetikai tavol-
sagokat Oishi és Tomita (1976) modszere alapjan, az egyes fajtakra jellemz0, azok dlloméanyainak Osszesitett adata-
ibol nyert allélgyakorisagi értékek felhasznalasaval hataroztam meg. Ezek szerint a vizsgalt fajtak kozotti atlagos
genetikai tdvolsagok HF-MT (0,119) < HF-HUF (0,178) < HUF-MT (0,201) < MSZ-MT (0,231) < MSZ-HuF (0,297)
< MSZ-HF (0,307) iranyban nének. Ez teljes mértékben egyezik azon tavolsagokkal, amelyeket olyan meggondola-
sok alapjan varnank, hogy ismerjiik mely fajtdk és mekkora vérhanyaddal vettek részt a kiilonb6z6 allomanyok
kialakitasaban.

A MSZ tehenek tejfehérje genotipusanak meghatarozasa soran felfedezett uj B-LG J allél immobilizalt pH-
gradiensen torténd izoelektromos fokuszalassal (CA-IPG-IEF) mutathat6 ki nativ koriilmények kozott. 1zoelektro-
mos pontja (pI=5,393) 0,014 pH-egységgel savasabb, mint a B-LG B allélé. Két német kutatocsoporttal egylittmii-
kddve izolaltuk az uj allélt és meghataroztuk elsédleges szerkezetét. Aminosavlanca a B-LG B allélhoz képest a 126.
pozicidban mutat eltérést: ahol a tobbi allélnal egy prolin talalhato, ott a J allél esetében egy leucin helyezkedik el a
fehérjelancban. Ez az aminosavcsere (néma mutdcid) valdszinlileg a szomszédos (127. pozicidban 1€vo)
iranyba tortént eltolodasaért. Ezt igazolja az a tény is, hogy denaturald/redukaléd koriilmények kozott a B és J allél
kozotti pH-kiilonbség megszliinik. A tenyészt6k munkajat segitendé kidolgoztunk egy polimerdz lancreakcion
(PCR) és restrikcios fragmenshossz polimorfizmuson (RFLP) alapulé moédszert, melynek segitségével mar akar az
allat sziiletésével egyidoben megallapithato, hogy hordozza-e a B-LG J allélt vagy sem. A vérmintabol készitett
genomialis DNS felhasznalasaval, a B-LG gén 5. exonjanak amplifikalasa utan Mspl enzimmel emésztve a PCR
reakcioterméket, majd elektroforetikusan megfuttatva és festve, megallapithato a J allélra jellemzd 85 nukleotid
hossziisagit DNS fragment jelenléte vagy hianya.

Egy-egy MT és HF, valamint két HUF allomany termelési adatait felhasznalva, statisztikai modszerekkel
vizsgaltam a kiilonb6z6 tejfehérje genotipusok és a 305 napos standard tejhozam, tejfehérje- €s zsirtermelés, a tej
Osszetétele (fehérjetartalom, zsirtartalom), valamint a reproduktiv tulajdonsagok (els6 €s masodik ellés kozott eltelt
ido, atlagos ellésszam, tehénhasznalat intenzitasa) kozotti Osszefliggéseket. Amint az mar az irodalmi adatokbol is
varhatd volt, az egyes tejfehérje genotipusoknak a tej 0sszetételére ill. a termelési paraméterekre gyakorolt hatasa
kozvetve érvényesiil, és szamos kornyezeti €s genetikai tényez6 mellett (pl. a tehén életkora, évszak hatasa, laktaci-
ok szama, egészségi allapot, genetikai hattér) a kiértékeléshez alkalmazott mérési modszerek és statisztikai model-
lek is jelentsen befolyasoljak. Az ag;-CN lokusz hatasa szignifikans vagy kozel szignifikans "egy-génes" analizis-
sel vizsgalva a tejhozamra (HUF, 2. laktacioé P<0,1), a fehérjetartalomra (HF, 2. lakt. P<0,0005; HuF, 1. és 2. lakt.
P<0,05) és a tejzsir-termelésre (HUF, 2. lakt. P<0,1). A B-CN lokusz hatasa szignifikans vagy kozel szignifikans
"egy-génes" analizissel vizsgalva a tejhozamra (HF, 2. lakt. P<0,1), "tobb-génes" analizissel pedig a fehérjetarta-
lomra (MT, 2. lakt. P<0,05). A x-CN lokusz hatasa szignifikans vagy kozel szignifikans "egy-génes" analizissel
vizsgalva a tejhozamra (MT, 1. lakt. P<0,001és 2. lakt. P<0,05), a tejfehérje-termelésre (MT, 1. lakt. P<0,05), a
fehérje-tartalomra (MT, 1. lakt. P<0,05 és 2. lakt. P<0,005), a zsirtermelésre (HF, 1. lakt. P<0,05; MT, 1. lakt.
P<0,05) és a zsirtartalomra (HF, 1. lakt. P<0,05; MT, 1. lakt. P<0,1), "tobb-génes" analizissel pedig a tejhozamra
(MT, 1. lakt. P<0,005 és 2. lakt. P<0,05; HuF, 1. lakt. P<0,05), a tejfehérje-termelésre (MT, 1. lakt. P<0,05), a fe-
hérje-tartalomra (MT, 1. lakt. P<0,05 ¢és 2. lakt. P<0,005), a tejzsir-termelésre (MT, 1. és 2. lakt. P<0,1; HuF, 1.
lakt. P<0,1 és 2. lakt. P<0,1) és a tej zsirtartalmara (MT, 1. lakt. P<0,05). A B-LG genotipusok hatasa pedig kozel
szignifikans ill. szignifikdns "egy-génes" analizissel vizsgalva a tej fehérje- (MT, 1. lakt. P<0,1) és zsirtartalmara
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(MT, 1. lakt. P<0,05).

A tejfehérje genotipusok a reproduktiv tulajdonsagokat is befolyasoljak. A HF allomanyban az elsd és
masodik ellés kozott eltelt idére a B-LG lokusz fejt ki szignifikans hatast (P<0,001). A populacidatlagok HuF
(377,8 nap) < MT (387,4 nap) < HF (441,5 nap) tendencia szerint valtoznak. A tehénhasznalat intenzitasi index
alakuldsara a HF allomanyban a x-CN lokusz kozel szignifikans (P<0,1), a B-LG lokusz pedig szignifikans
(P<0,001) hatast gyakorol, a HUF allomanyban pedig a k-CN lokusz hatasa szignifikans (P<0,001), mig a B-LG
genotipusok csak kozel szignifikans (P<0,1) hatassal birnak. A tehénhasznalat intenzitdsa a MT allomanyban a
legmagasabb, a populacidatlagok 90,36% (HF), 94,06% (MT) és 90,13% (HUF). A harom vizsgalt fajta koziil leg-
hosszabb ideig a HUF teheneket tartjak a termelésben, itt az atlagos ellésszam 5,27, ami 30 ill. 33%-kal magasabb,
mint HF és MT populacioban.

Megallapithat6, hogy a tanulmanyozott hazai dllomanyokban fajtatol fliggetleniil a k-CN ¢és B-LG genoti-
pusok nagyobb hatast gyakorolnak a tejhozamra, tejosszetételre és a fertilitdsra, mint az og;- és B-CN genotipusok.
Az 0j szelekcids stratégiak kidolgozasa soran a k-CN B allél gyakorisaganak novelése timogatandé torekvés akkor,
ha a szelekcio célja a tej Osszetételének ill. technologiai értékének a sajtgyartas szempontjabol kedvezobb iranyba
torténd megvaltoztatasa. Nem szabad azonban figyelmen kiviil hagyni, hogy pl. a tejhozam és a tejzsirtermelés
altalaban negativ korrelaciot mutat a tej fehérjetartalmaval, ugyanakkor a zsir % pozitiv korrelacioban van a fehérje
%-kal. A ritka allélok hatasanak statisztikai értékelése az alacsony egyedszam miatt ¢ munkaban nem volt lehetsé-
ges, ez tovabbi vizsgalatokat igényel. A ritka allélek megdrzése, vagyis a meglévé szarvasmarha populaciok ill.
fajtak genetikai variabilitasanak és diverzitdsanak fenntartdsa igen fontos szempont a kis 1étszamu populaciok (pl.
MSZ) esetében. A tejfehérje polimorfizmus jo segitséget nyujthat az allattenyésztok szamara ilyen szelekcios straté-
giak kidolgozasaban is.
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SUMMARY

Milk proteins play an important role in human nutrition. In the developed countries about 30% of the re-
quired total protein intake is provided by milk and milk products. The discovery of milk protein polymorphisms
have put the differences observed in the quality of milk and during milk processing, in particular cheesemaking in a
new light. In the last decades it has been proved, that each of the main milk proteins to a smaller or higher degree
have an effect on milk composition or on some properties important during milk processing (e.g. heat stability,
clotting time) or on both. In fact, in some countries milk protein polymorphisms are considered in breeding pro-
grams and animals bearing for e.g. the k-casein B allele are preferred. To improve the quality of the Hungarian dairy
cow populations or to preserve genetic diversity in breeds with a small population, which play an important role as a
genetic resource (e.g. Hungarian grey) it is essential to examine the genetic pool of the existing populations and
accordingly to establish a proper selection strategy.

The main objectives of this work are to describe the milk protein genetic composition of the most important
Hungarian cattle breeds, to demonstrate and characterise a new milk protein genetic variant (B-lactoglobulin J) and
to examine the effect of different milk protein genetic variants on milk production, milk composition and reproduc-
tive properties.

Individual milk samples of nearly 1400 cows belonging to four Hungarian cattle breeds (325 Hungarian
grey [MSZ], 296 Hungarian red spotted [MT], 578 Hungarian Holstein Friesian [HF] and 190 Hungarofriesian
[HuF]) were typed for asg;-, B-, k-casein (CN) and B-lactoglobulin (LG) using isoelectric focusing. Genotype and
gene frequencies for the different breeds were determined and genetic distances were calculated.

The examined cattle populations are in genetic equilibrium, found and expected genotype frequencies, the
latter calculated according to the Hardy-Weinberg law, are not significantly different. Like in all cattle populations
examined so far og;-CN B and C variants are also present in the Hungarian breeds. As in western European or trans-
atlantic Holstein populations among the Hungarian dairy breeds studied the HF has the lowest o5;-CN C gene fre-
quency, only 3.65%. In case of the HUF it amounts to 10.9% and in MT 2.07%. The highest as;-CN C gene fre-
quency is found in MSZ, 26.5%. This is significantly (P<0.0001) higher than in MT, HF and HuF. Only between
MT and HuF is the difference not significant. In case of the MSZ and MT breed the gene frequencies at the ag-CN
locus have not significantly changed during the past 20-25 years. The very rare o5;-CN A and D alleles are not
present in the examined Hungarian cow populations. In the B-CN locus the A? is the most common allele in all
Hungarian cattle breeds. Its frequency decreases in order MSZ (78.18%) > MT (64.8%) > HF (49.04%) > HuF
(44.95%), while the frequency of the A" allele nearly in the same order increases: MSZ (19.39%) > MT (27.38%) >
HuF (38.03%) > HF (45.57%). Variant A% is only present in the MT and HF populations with a frequency of 0.5%
and 0.26%. At the B-CN locus differences between the gene frequencies in the Hungarian populations are not sig-
nificant for variant A%, but are significant for variants A* and A% except between HF and HuF. If we don't distin-
guish between variants A*, A? and A® the gene frequency for B-CN A measured in the seventies has not significantly
changed in the MSZ breed compared to the present population. On the other hand in MT it has significantly
(P<0.0001) increased from 81.9% to 92.7% at the cost of allele C. In the most common cattle breeds the frequency
of B-CN B is usually not higher than 10%. In the Hungarian cattle populations its frequency is 2.44% (MSZ), 5.13%
(HF), 6.46% (MT) and 16.22% (HuF). Differences in B-CN B frequencies between the Hungarian breeds are sig-
nificant, except between MT and HF, which is not significant. In MSZ and MT the B allele frequencies have not
significantly changed in the past 20-25 years. Variant C is not present in the MSZ and HF breed, but its frequency
amounts to 0.85% in MT and 0.8% in HuF. Compared to the seventies in the MT breed the B-CN C allele is over
70% more frequent today (P<0.0001). The two most common genetic variants of k-CN (A and B) are present in all
cattle breeds. In most breeds variant A is more frequent. Except HUF this is also true for the examined Hungarian
cow populations belong to this group: 67.8% (MSZ), 70.4% (HF) and 77.7% (MT). In the HUF breed thanks to its
12,5-62,5% Jersey bloodshare the k-CN A gene frequency is only 47.6%, while the B allele reaches 50.27%. In
most cases differences for this variants between the breeds studied are usually significant, except for variant A be-
tween MSZ and HF and for variant B between MT and HF. The rare k-CN C allele appears only as heterozygote and
only in MT and HUF animals with a gene frequency of 1.18% and 0.27%. The differences in gene frequencies are
significant between MT and MSZ (P<0.0063) and between MT and HF (P<0.0005). k-CN variant E is present in the
milk of the MT, HF and also HUF cows (gene frequencies are 0.34%, 6.61% and 1.86%) and only the difference
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between MSZ and MT is not significant. In most of the Bos taurus breeds B-LG B is the more common allele. This is
also true for the Hungarian breeds. Among the HUF cows 62.37%, and the MSZ cows even more, 79.72% have the
B allele. In the MT and HF breeds the frequencies of B-LG variant A and B are almost equal (0.4561 and 0.5338 for
MT, 0.4533 and 0.5467 for HF). The differences between the Hungarian breeds are all significant for f-LG A and B,
except between MT and HF. The gene frequencies at the B-LG locus in the present MT population are not signifi-
cantly different from that in the seventies. The rare D allele occurs only in MT animals with a frequency of 1%. In
MSZ it was also possible to demonstrate the presence of a new B-LG genetic variant (B-LG J) in nearly 10% of the
cows. This genetic variant could not be found in the other Hungarian cattle populations examined.

The overall genetic distances between the Hungarian cattle breeds studied are based on the gene frequen-
cies of the four milk protein loci typed and were calculated according to the method of Oishi and Tomita (1976).
The genetic distances are increasing in order HF-MT (0.119) < HF-HuF (0.178) < HuF-MT (0.201) < MSZ-MT
(0.231) < MSZ-HuF (0.297) < MSZ-HF (0.307). This is in good agreement with distances expected by considering
the known genetic composition of the breeds examined.

The new B-LG J variant discovered during phenotyping MSZ milk samples can be separated by immobi-
lized pH-gradient isoelectric focusing in the presence of carrier ampholytes under native conditions. Its isoelectric
point (pI=5.393) is 0.014 pH-units higher than that of variant B. In co-operation with two German research groups
the new B-LG genetic variant has been purified and its primary sequence determined. The amino acid sequence
shows a "silent" exchange of a Pro to Leu at position 126 compared to variant B. Very likely this amino acid substi-
tution results in an increased dissociation of the carboxyl group of the neighbouring Glu (at position 127), leading to
an acidic shift of about 0.014 pH-units as compared to -LG B. This is also supported by the fact, that under dena-
turing/reducing conditions the pH difference between variant B and J is lost. To help the work of the breeders a
method using polymerase chain reaction (PCR) and restriction fragment length polymorphism (RFLP) has been
established to identify allele J from blood samples. After preparation of genomic DNA the 5™ exon of the B-LG
gene has been amplified and after digestion of the PCR fragment with Mspl restriction enzyme the presence or
absence of a 85 nucleotide DNA fragment characteristic for the J allele can be detected.

Production parameters of one MT, one HF and two HUF populations were evaluated using statistical meth-
ods to examine the effect of different milk protein genetic variants on the standard 305 day milk-, protein-, and fat
production, on milk composition (protein and fat content), and on reproduction parameters (time between first and
second calvings, average calvings and cow utilisation intensity index). As expected from data found in the literature
the effect of different milk protein loci on milk composition an production parameters was dependent not only on
environmental factors and genetic background (e.g. age, lactation number, health of the cow, breed) but was also
dependent on the method of measurement and the statistical models used ("single-gene" or "multi-gene" analysis).
Using "single-gene" analysis the os;-CN locus had a significant or near significant effect on milk production (HUF,
first lactation, P<0.1), protein content (HF, second lactation, P<0.0005; HuF, first and second lactation, P<0.05)
and fat production (HUF, second lactation, P<0.1). The B-CN locus showed significant or near significant effects on
milk production (HF, second lactation, P<0.1) with "single-gene" analysis and on milk content (MT, second lacta-
tion, P<0.05) using "multi-gene" analysis. According to "single-gene" analysis the k-CN locus had significant or
near significant effect on milk production (MT, first lactation, P<0.001, and second lactation, P<0.05), protein pro-
duction (MT, first lactation, P<0.05), protein content (MT, first lactation, P<0.05), fat production (HF, first lacta-
tion, P<0.05; MT, first lactation, P<0.05), and on fat content (HF, first lactation, P<0.05, and MT, first lactation,
P<0.1), while "multi-gene" analysis revealed effects on milk production (MT, first lactation, P<0.005, and second
lactation, P<0.05; HuF, first lactation, P<0.05), protein production (MT, first lactation, P<0.05), protein content
(MT, first lactation, P<0.05, and second lactation, P<0.005), fat production (MT, first and second lactation, P<0.1;
HuF, first and second lactation, P<0.1), and fat content (MT, first lactation, P<0.05). By "single-gene" analysis the
B-LG genotypes had in the first lactation MT breed near significant (P<0.1) effect on protein content and signifi-
cant effect (P<0.05) on fat content.

The reproduction parameters are also effected by the different milk protein genotypes. In the HF popula-
tion the B-LG locus had a significant (P<0.001) effect on the time between first and second calvings. The popula-
tion means are 377.8 days (HUF), 387.4 days (MT), and 441.5 days (HF). The cow utilisation intensity index (I,)
was near significantly influenced by the k-CN locus (P<0.1), and significantly by the B-LG locus (P<0.001) in the
HF population, while in HUF the effect of the k-CN locus was significant (P<0.001) and that of the B-LG locus near
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significant (P<0.1). The highest I, could be measured in MT. The population means are 90.36% (HF), 94.06%
(MT), and 90.13% (HUF). Among the three examined cow populations animals belonging to the HUF breed are kept
for the longest time in production. In this breed the number of average calvings is 5.27, which is 30% and 33%
higher than in the HF and MT populations.

It can be stated, that in the Hungarian dairy cattle populations examined x-CN and B-LG genotypes have a
greater effect on milk production, milk composition, and fertility, than og;-, and B-CN genotypes. Increasing the
number of animals bearing the k-CN B allele in new breeding strategies is recommended in case the aim of the
selection strategy is for e.g. to improve milk composition or technological properties for cheesemaking. But it must
be considered, that for e.g. milk and fat yield are in negative correlation with protein content in milk, and protein
content is in positive correlation with fat content. The statistical analysis of the effect of rare milk protein genetic
variants was not possible in this work due to the low number of animals bearing these rare alleles. This should be
done in the future. The preservation of rare alleles, maintaining the genetic variability and diversity of present cattle
populations is very important in case of breeds with a low population number (e.g. MSZ). Considering milk protein
genetic polymorphisms may help the breeders to develop such breeding strategies.
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1
H-Arg-Pro-Lys-His-Pro-1le-Lys-His-GIn-Gly-Leu-Pro-GIn- Glu-Val-Leu-Asn-Glu-Asn-Leu-

21
Leu-Arg-Phe-Phe-Val-Ala -Pro-Phe-Pro-Glu-Val-Phe-Gly-Lys-Glu-Lys-Val-Asn-Glu-Leu-

41
Ser-Lys-Asp-11e-Gly-SerP-Glu-SerP-Thr-Glu-Asp-GIn- Ala-Met-Glu-Asp-1le-Lys-GIn-Met-

61
Glu-Ala-Glu-SerP-1le-SerP-SerP-SerP-Glu-Glu- I le-Val-Pro-Asn-SerP-Val -Glu-GIn-Lys-His-

81
11e-GIn-Lys-Glu-Asp-Val-Pro-Ser-Glu-Arg-Tyr-Leu-Gly-Tyr-Leu-Glu-GIn-Leu-Leu-Arg-

101
Leu-Lys-Lys-Tyr-Lys-Val-Pro-GIn-Leu-Glu-1 le-Val-Pro-Asp-SerP-Ala-Glu-Glu-Arg-Leu-

121
His-Ser-Met-Lys-Glu-Gly-1le-His-Ala-GIn-GIn-Lys-Glu-Pro-Met- 1 le-Gly-Val-Asn-GIn-

141
Glu-Leu-Ala-Tyr-Phe-Tyr-Pro-Glu-Leu-Phe-Arg-GIn-Phe-Tyr-GlIn-Leu-Asp-Ala-Tyr-Pro-

161
Ser-Gly-Ala-Trp-Tyr-Tyr-Val-Pro-Leu-Gly-Thr-GIn-Tyr-Thr-Asp-Ala-Pro-Ser-Phe-Ser-

181 199
Asp-1le-Pro-Asn-Pro-1le-Gly-Ser-Glu-Asn-Ser-Glu-Lys-Thr-Thr-Met-Pro-Leu-Trp.OH

9-1. abra: Az og-CN B varians elsddleges szerkezete. A poszttranszlacios foszforilacio helyét doélt betii jelzi
(SerP, ThrP) (Mercier és mtsai, 1971).
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1
H.Lys-Asn-Thr-Met-Glu-His-Val-SerP-SerP-SerP-Glu-Glu-Ser-I le- 1 le-SerP-GIn-Glu-Thr-Tyr-
21
Lys-GIn-Glu-Lys-Asn-Met-Ala-1 le-Asn-Pro-Ser-Lys-Glu-Asn-Leu-Cys-Ser-Thr-Phe-Cys-
41
Lys-Glu-Val-Val-Arg-Asn-Ala-Asn-Glu-Glu-Glu-Tyr-Ser-1le-Gly-SerP-SerP-SerP-Glu-Glu-
61
SerP-Ala-Glu-Val-Ala-Thr-Glu-Glu-Val -Lys- 1 le-Thr-Val-Asp-Asp-Lys-His-Tyr-GIn-Lys-
81
Ala-Leu-Asn-Glu-11e-Asn-GIn-Phe-Tyr-Gln-Lys-Phe-Pro-GIn-Tyr-Leu-GIn-Tyr-Leu-Tyr-
101
GIn-Gly-Pro-1le-Val-Leu-Asn-Pro-Trp-Asp-Gln-Val-Lys-Arg-Asn-Ala-Val-Pro-1le-Thr-
121
Pro-Thr-Leu-Asn-Arg-Glu-GIn-Leu-SerP-Thr-SerP-Glu-Glu-Asn-Ser-Lys-Lys-Thr-Val -Asp-
141
Met-Glu-SerP-Thr-Glu-Val-Phe-Thr-Lys-Lys-Thr-Lys-Leu-Thr-Glu-Glu-Glu-Lys-Asn-Arg-
161
Leu-Asn-Phe-Leu-Lys-Lys-1le-Ser-GIn-Arg-Tyr-GIn-Lys-Phe-Ala-Leu-Pro-GIn-Tyr-Leu-
181
Lys-Thr-Val-Tyr-GIn-His-GIn-Lys-Ala-Met-Lys-Pro-Tip-1le-GIn-Pro-Lys-Thr-Lys-Val -
((E=Y))
201 207

1le-Pro-Tyr-Val-Arg-Tyr-Leu.CH

9-2. abra: Az ag-CN A varians elsddleges szerkezete. A poszttranszlacios foszforilacio helyét dolt betii jelzi
(SerP). (Brignon és mtsai, 1977)
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H-Arg-Glu-Leu-Glu-Glu-Leu-Asn-Val -Pro-Gly-Glu-1 le-Val -Glu-SerP-Leu-SerP-SerP-SerP-Glu-

1
21
Glu-Ser-1le-Thr-Arg-1le-Asn-Lys-Lys-1le-Glu-Lys-Phe-GIn-SerP-Glu-Glu-GIn-GIn-GIn-

41
Thr-Glu-Asp-Glu-Leu-GIn-Asp-Lys-1 le-His-Pro-Phe-Ala-GIn-Thr-GIn-Ser-Leu-Val-Tyr-

61
Pro-Phe-Pro-Gly-Pro-1le-Pro-Asn-Ser-Leu-Pro-GIn-Asn-1le-Pro-Pro-Leu-Thr-GIn-Thr-

81
Pro-Val-Val-Val-Pro-Pro-Phe-Leu-GIn-Pro-Glu-Val -Vet-Glu-Val-Ser-Lys-Val -Lys-Glu-

101
Ala-Met-Ala-Pro-Lys-His-Lys-Glu-Met-Pro-Phe-Pro-Lys-Tyr-Pro-Val-Glu-Pro-Phe-Thr-

121
Glu-Ser-GIn-Ser-Leu-Thr-Leu-Thr-Asp-Val-Glu-Asn-Leu-His-Leu-Pro-Leu-Pro-Leu-Leu-

141
GIn-Ser-Trp-Met-His-GIn-Pro-His-GIn-Pro-Leu-Pro-Pro-Thr-Val -Met-Phe-Pro-Pro-GIn-

161
Ser-Val-Leu-Ser-Leu-Ser-GIn-Ser-Lys-Val-Leu-Pro-Val-Pro-GIn-Lys-Ala-Val-Pro-Tyr-

181
Pro-GIn-Arg-Asp-Met-Pro-1le-GIn-Ala—-Phe-Leu-Leu-Tyr-GIn-Glu-Pro-Val -Leu-Gly-Pro-

201 209
Val-Arg-Gly-Pro-Phe-Pro-1le-1le-Val .CH

103

9-3.abra: A B-CN A4’ varians els6dleges szerkezete. A poszt-transzlacids foszfori-lacié helyét dolt betii jelzi
(SerP) (Brignon és mtsai, 1971).
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1
PyroGlu-Glu-GIn-Asn-GIn-Glu-GIn-Pro-1 le-Arg-Cys-Glu-Lys-Asp-Glu-Arg-Phe-Phe-Ser-Asp-

21
Lys-1le-Ala-Lys-Tyr-11e-Pro-11e-GIn-Tyr-Val-Leu-Ser-Arg-Tyr-Pro-Ser-Tyr-Gly-Leu-

1
Asn-Tyr-Tyr-GIn-GIn-Lys-Pro-Val-Ala-Leu-1 le-Asn-Asn-GIn-Phe-Leu-Pro-Tyr-Pro-Tyr-

61
Tyr-Ala-Lys-Pro-Ala-Ala-Val-Arg-Ser-Pro-Ala-GIn-1le-Leu-GIn-Trp-GlIn-Val-Leu-Ser-

8l
Asn-Thr-Val-Pro-Ala-Lys-Ser-Cys-GIn-Ala-GIn-Pro-Thr-Thr-Met-Ala-Arg-His-Pro-His-

101
Pro-His-Leu-Ser-Phe-Met-Ala-I le-Pro-Pro-Lys-Lys-Asn-GIn-Asp-Lys-Thr-Glu-1le-Pro-
A

11
Thr-1le-Asn-Thr-1l1e-Ala-Ser-Gly-Glu-Pro-Thr-Ser-Thr-Pro-Thr-Thr-Glu-Ala-Val -Glu-

141
Ser-Thr-Val-Ala-Thr-Leu-Glu-Asp-SerP-Pro-Glu-Val -1 le-Glu-Ser-Pro-Pro-Glu-1 le-Asn-

161 169
Thr-Val-GIn-Val-Thr-Ser-Thr-Ala-Val .CH

9-4. abra: A «-CN A varians elsddleges szerkezete (Mercier és mtsai, 1973). A poszttranszlacios foszforilacio
(SerP) és glikozilacié (Thr) helyét dlt betii jelzi. A chimozin enzim hasitohelyét (Phe'®-Met'%) pedig
fekete haromszog jeloli (). A
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1
H-Glu-GIn-Leu-Thr-Lys-Cys-Glu-Val-Phe-GIn-Glu-Leu-Lys-Asp-Leu-Lys-Gly-Tyr-Gly-Gly-

21
Val-Ser-Leu-Pro-Glu-Trp-Val-Cys-Thr-Thr-Phe-His-Thr-Ser-Gly-Tyr-Asp-Thr-Glu-Ala—

41
1le-Val-Glu-Asn-Asn-GIn-Ser-Thr-Asp-Tyr-Gly-LeuPhe-GIn-1 le-Asn-Asn-Lys- 1 le-Trp-

61
Cys-Lys-Asn-Asp-GIn-Asp-Pro-His-Ser-Ser-Asn-1 le-Cys-Asn-1le-Ser-Cys-Asp-Lys—Phe-

81
Leu-Asn-Asn-Asp-Leu-Thr-Asn-Asn-1le-Met-Cys-Val-Lys-Lys-1le-Leu-Asp-Lys-Val -Gly-

101
He-Asn-Tyr-Trp-Leu-Ala-His-Lys-Ala-Leu-Cys-Ser-Glu-Lys-Leu-Asp-GIn-Trp-Leu-Cys-

21 123
Glu-Lys-Leu.CH

9-5. abra: Az a-LA A varians elsddleges szerkezete (Brew és mtsai, 1970).
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1
H.Leu-11e-Val-Thr-GIn-Thr-Met-Lys-Gly-Leu-Asp-1 le-GIn-Lys-Val-Ala-Gly-Thr-Trp-Tyr-

21
Ser-Leu-Ala-Met-Ala-Ala-Ser-Asp-1 le-Ser-Leu-Leu-Asp-Ala-GIn-Ser-Ala-Pro-Leu-Arg-

41
Val-Tyr-Val-Glu-Glu-Leu-Lys-Pro-Thr-Pro-Glu-Gly-Asp-Leu-Glu-1 le-Leu-Leu-GIn-Lys-

61
Trp-Glu-Asn-Gly-Glu-Cys-Ala-GIn-Lys-Lys-11e-11e-Ala-Glu-Lys-Thr-Lys-1le-Pro-Ala-

81
Val-Phe-Lys-1l1e-Asp-Ala-Leu-Asn-Glu-Asn-Lys-Val-Leu-Val -Leu-Asp-Thr-Asp-Tyr-Lys-

101
Lys-Tyr-Leu-Leu-Phe-Cys-Met-Glu-Asn-Ser-Ala-Glu-Pro-Glu-GIn-Ser-Leu-Ala-Cys-GIn-
121
Cys-Leu-Val-Arg-Thr-Pro-Glu-Val-Asp-Asp-Glu-Ala-Leu-Glu-Lys-Phe-Asp-Lys-Ala-Leu-

141
Lys-Ala-Leu-Pro-Met-His-1le-Arg-Leu-Ser-Phe-Asn-Pro-Thr-GIn-Leu-Glu-Glu-GIn-Cys-

161 162
His-1le.(H

M2-6. abra: A B-LG B allél elsddleges szerkezete (Braunitzer és mtsai, 1973).
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107
kg
+1500 [ [ [ [ [ [
TEJHOZAM (1. lakticio) |
+1000 —
+500
Populacié =2 &L;
1%
atlag ] ﬂ
B8 A'A% | A'B
BC
500
cc | Alat
-1000
100 d  @si-CN B-CN I Kk-CN | B-LG J
HF ©H 3| 34 | s 38 67 | 16| -ss 905 | 1044 | -665 | | sor | w7 | 132 ] 1024 | -12s sa| 18
M7 W 33| -84 1| 445 73| 263 | 388 | -ss| 328 | -123| 176 | 265 164 | -190 | -852 | 807 - - 9| 37| 12| -106s
HuF [] 43| 176 | 443 64 | 81| 43| 440 5| 158 56 1102 | -143 | 214 | 19| 158 | 226 | -818 B a4 | -s0

M2-7. abra: A kiilonboz0 tejfehérje genotipusok atlagos standard 305 napos tejhozamanak (kg) eltérése a populacidatlagtol a vizsgalt hazai elsd

laktacios szarvasmarha alloméanyokban.
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kg
+3000 - I I I I [ [
| TEJHOZAM (1. laktdcio) |
+2000 A
+1000
AD
Populacio | | |
A ] m=dn 2o nadmimdl N
BB | BC | cC | A'A! |AlA? | AlB | AlC 2p? EE | AA | AB | BB
-1000
-2000
-3000
ag; - CN -LG
-4000 +4 St - a p r
HF @ 9 160 00| 49| 75 242 | 358 389 | 2765 | -3281 o8| 25| 16| so| anz| 27 9 2| -6
mr B 30 [ 168 | 43| asi| 193 | am| 1es| s | s | es| -6s3| 739 191 | -147 | 684 | 521 245 | 27| 137 | sas
HurF 8s | 34| 37| 36| 9| 83| a2 -1es| 329 | 1344 952 | -1007| 126 | 34| 2| se| 169 04 | 41| 83

108

M2-8. abra: A kiilonboz6 tejfehérje genotipusok atlagos standard 305 napos tejhozamanak (kg) eltérése a populacidatlagtol a vizsgalt hazai

masodik laktacios szarvasmarha allomanyokban.
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1007 N I I

| FEHERJE kg (1. laktdci) |

+80

+60

+40

+20-

Populaci6 ‘j P - 4
atlag T m mg

BB | BC | cC | Ala* | A'A2 | AB

- 20+

-40

-60 4 Og - CN ==

HF - 0,3 -4,2 - -1,0 -2,8 4,0 - 5.7 -0,1 - | 511 84,8 | -42,8 - -1,9 3.3 -7,5 3.5 53 25,4 -6,2 2,1 0,4
MT . 0,07 -2,7 1,6 0,1 0,7 83 -6,6 -1,5 -0,5 7.5 -9,6 12,9 - - 3.8 -7,1 ] -13.3 - - - -3.4 -0,4 6,7 | -324
HuF El 0,6 -3,5 7,0 4,0 -3,7 -4,5 6,4 4,6 53 15,5 - -1 -33.6 -6,6 0,2 -1,7 -0,3 31,2 - - -4,5 2,6 -1,9

M2-9. abra: A kiilonb6z6 tejfehérje genotipusok atlagos standard 305 napos tejfehérje-termelésének (kg) eltérése a populacidatlagtol a vizsgalt

hazai els6 laktacios szarvasmarha allomanyokban.
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+150 I I I I I
FEHERJE kg (. laktacio)
+100
+50. g |
1p2 2
AR A BB | BC AD
Populicié e 1 — :l | i P q -
BB | BC | cC | AA! AB | AlC B | AC AR | AR AA | AB | BB | AE |BE |EE | AA | AB | BB
50
-100
1504 05 -CN B-CN e k-CN E B-LG i
HF = 0,9 | -105 - 92 | -101.1 8.3 S| 1068 | L3 Sl ss | 1411 - S 40| wos 12.6 22 17.8 19.2 0.7 203 0,7 -
MT B | se 4| 42 7| w7 12s 3.0 20| 330 124 - - 3.6 5.1 | -144 7.1 - S| 83 1.0 5.3 | 229
HuF [ 1.3 5.3 33 2.5 0,7 6 152 10.2 49| 3550 - | 28| 419 6| 37 04 74| 118 - 1.0 1.8 22 -

M2-10. abra: A kiilonb6z6 tejfehérje genotipusok atlagos standard 305 napos tejfehérje-termelésének (kg) eltérése a populacidatlagtol a

vizsgalt hazai mésodik laktacios szarvasmarha allomanyokban.
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+0,4 - [ [ [ [ [
| | FEHERJE % (1. laktdcio)
+0,3
AC
+0,2
+0,1 -
Populacio
atlag m
017 B | Bc | cc | Aa AR | AlB AD
0,2
0,3
04 + og-CN B-CN = K-CN s B-1LG r
HF - 0,01 -0,04 0,01 -0,01 -0,03 - 0,02 0,03 -0,33 0,15 -0,31 0,01 -0,02 0,02 0,01 0,02 -0,07 -0,02 0,01 0,01
MT . -0,01 0 0,06 0,04 -0,03 0,01 0,16 0 -0,01 0,27 0,14 0,10 -0,03 0,03 0,27 0,07 -0,01 -0,05 0,09
HUF El -0,02 0,06 0,33 0,04 0,01 -0,05 -0,35 -0,01 0,01 0,10 -0,06 -0,21 -0,03 -0,02 0,06 0,11 -0,04 0,02 -0,01

M2-11. abra:

111

A kiilonbozd tejfehérje genotipusu tejek atlagos %-os fehérjetartalméanak eltérése a populacidatlagoktol a vizsgélt hazai els

laktacios szarvasmarha alloméanyokban.
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+0,5 1 [ : [ [ [ [
| FEHERJE % (II. laktéicid)

+0,4

+0,3 1

+0,2 1 BB BC cc | A | AR
+0,1 1
Populécio|
tlag
01+

BB BC A | AB AD

Aop2 BB BE | EE | MA | AB | BB

0,2 1

0,3 1

HF - 0,02 | -0,18 - 0,04 | -0,02 | -0,05 -| 0,03 ] -001 -] -0.23 0,02 - - 0| -0,01

o

0,03 0,07 0,23 0,03 | -0,01 0

MT - 0,02 | -0,05 | -0,16 | -0,07 | -0,02 | -0,07 0,12 0,01 0,08 0,20 0,19 - - -] -0,03 | -0,01 0,23 0,21 - - 0,07 | -0,03 0,03 | -0,11

HuF El -0,20 0,08 0,13 ] -0,02 0,05 | -0,04 | -0,16 | -0,01 0| -0,04 - - | -0,05] -0,32 | -0,01 0 0,02 | -0,10 0,49 - 0,03 0 0

M2-12. abra: A kiilonbdz6 tejfehérje genotipusu tejek atlagos %-os fehérjetartalmanak eltérése a populdcidatlagoktol a vizsgalt hazai masodik

laktacios szarvasmarha allomanyokban.
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+50 1 [ [ [ [

wao v LSIRkg (I laktacio)

+30 1

+20

BB | BC | cc | Aa| AR | AB | AlC BB BE
) 0
Porr)ulamol ﬂ:
-10 U
2B AE EE | M | AB | BB

=20 +

_307

-40 -

50M  0g-CN H K-CN B-1G
HF . 0,0 -0,8 3,9 2,3 =34 1,5 3,4 -8,7 12,1 -30,4 0,0 2,3 -22,1 8,2 5,5 13,4 -5,8 1,6 0,8
MT . 0,7 -0,9 1,3 -14,9 3,2 4.4 -9,1 -2,4 8,6 1,5 13,7 2,6 43 -5,0 -25,5 40,3 0,0 -2,0 52 -10,9
HMF D 2,5 -10,7 -22,9 0,8 2,9 -8,1 -13,9 -6,4 9,0 2,2 -49,6 9,0 14,4 -2,7 -7,7 0,1 -31,3 -3,3 2,7 -1,8

M2-13. abra:

113

A kiilonboz6 tejfehérje genotipusok atlagos standard 305 napos tejzsir-termelésének (kg) eltérése a populacidatlagtol a vizsgalt

elsd laktacios hazai szarvasmarha allomanyokban.
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+100 [ i [ [ [
ZSIR kg (11, laktdcio)

+501

pog;ﬂaa:qéﬂﬁﬁ#‘zﬁ

50 -
-100-
1504 og-CN a K-CN - B-1G |
HF - -0,1 3,0 - 1,2 1,7 -52 - -4,0 -0,5 - 9,7 854 | -135,8 - -0,2 0,1 -2,1 -1,0 0,6 16,3 1,1 -1,3 1,8
MT - 1,7 -5.9 -2,2 | -10,5 8,7 -14 4.8 -0,6 | -15,9 11,9 | -129 - - - 6,3 -54 0| 217 | -12.3 - - -5.4 0,4 2,9 2,9
HuF El 40| -164 | -144 6,3 -1,2 -6,9 4.8 -8,0 15,0 6,1 - - -453 | -49.2 12,0 -5,2 -0,2 | -108 4,9 - 2,7 33 -4,6

M2-14. abra: A kiilonboz6 tejfehérje genotipusok atlagos standard 305 napos tejzsir-termelésének (kg) eltérése a populacidatlagtol a vizsgalt

masodik laktacios hazai szarvasmarha allomanyokban.
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+1 [ [ [ [
ZSIR % (L. laktdcio)
+0,8
+0,6
+O'47 1.1 1,2 1 1 272 372
BB | BC | cC | Alat | A2 | AB | Alc | R | AB | AC Ap? | BB AE | BE | EE | AA | AB | BB
+0,21
Populaci
itlag ,Lﬂ':#% ?— | ﬂ;ﬂ;
0,27 NS BC | M | AB | BB AD
0,41
-0,61
084  o0g-CN HA B-CN = k-CN A B-LG r
HF - 0,0 -0,01 - 0,06 -0,01 -0,08 - -0,05 0,11 - 0,30 -0,26 - - 0,03 -0,04 | -0,17 0,04 0,04 -0,28 | -0,03 0,0 0,01
MT - -0,01 0,06 0,04 0,06 0,02 -0,11 0,13 -0,01 -0.09 0,13 0,13 -0,17 - - -0,04 0,05 0,21 0,16 - - 0,0 -0,01 0,01 0,85
HMF |:| 0,01 -0,01 -0,05 0,0 0,11 -0,13 -0,67 -0,10 0,04 -0,13 - - -0,05 0,3 0,12 -0,03 -0,03 -0,31 0,09 - -0,07 0,01 0,02

M2-15. abra: A kiilonboz6 tejfehérje genotipusu tejek atlagos %-os zsirtartalmanak eltérése a populacidatlagtol az elsé laktacidos hazai

szarvasmarha alloményokban.
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+06 1 I I I I
.
ZSIR % (IL. laktdcid)
+0,4
AE
+0’2 = Al Al
BB | BC | CC AR | AR | AcC | RR BC | AA | AB BE BB
Populicid

027 BB EE | AA | AB AD

-04

-0,6

I

08+ g -CN H H k-CN H B-LG
HF - 0,0 -0,06 - -0,06 | -0,01 -0,08 - 0,05 0,14 - -0,06 | -0,03 -0,58 - 0,03 -0,02 | -0,12 | -0,02 | -0,13 0,15 0,02 -0,03 0,02
MT - 0,01 0,02 -0,34 | -0,02 0,03 -0,04 | -0,04 0,05 -0,27 | -0,22 0,26 - - - -0,02 0,0 0,17 0.15 - - 0,07 -0,02 | -0,03 0,50
HZ/IF El 0,0 -0,03 0,01 0,09 0,05 -0,16 | -0,25 -0,03 0,03 -0,79 - - -0,12 | -0,15 0,08 -0,06 0,05 -0,25 | -0,04 - -0,03 0,02 -0,02

M2-16. abra: A kiilonbozo tejfehérje genotipusu tejek atlagos %-os zsirtartalmanak eltérése a populacidatlagtél a masodik laktacids hazai

szarvasmarha alloményokban.
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+200 [ [ [ [ [ [ [
L és 11 ellés kozott eltelt ido (nap)
+150
+100
AE BB
+504
01 gg [ Bc | cc | ant | A | Al | alc | @2 | w8 | mc AN | BB | BC| ma| AB | BB BE | EE | AA | AB AD
Populéci(’)l - !
tlag | ll 4 ' P '
IV
_50‘
-100 og-CN A B-CN . k-CN B-LG r
HF . -0,2 5,0 - 5,9 0,9 -22,7 - 0,8 -18 - 165,5 3,0 -95,5 - 53 2,8 -25,3 -6,6 -29,4 -15,8 -22,9 -3,8 22,1
MT - -3,7 17,4 -13,7 4,7 10,6 -8,1 -12,4 -10,0 -1,2 -41,4 -8,4 17,6 - - 1,4 -2,5 -5,7 32,6 - - 9,6 -2,9 0,7 -26,4
HMF D 2,1 -6,6 -21,8 4,0 -3,7 -39 -43.8 1,4 6,2 -3,8 - - 8,2 -9,8 -2,3 1,8 -0,7 15,4 =343 - -11,3 23 0,2

M2-17. abra: Az els6 és masodik ellés kozott eltelt id6 (nap) eltérése a populacidatlagtol HF, MT és HuF teheneknél a kiilonbozo tejfehérje

genotipusok fliggvényében.
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+4 - I I i I
Atlagos ellésszam (db)

+3

+2-1

+14

1 BE
Populacio ﬂ ﬂ

4
atlag Bl

17 BB BC Alal | Alp2 | Al AA AB BB AE EE AA AB BB AD

-2 cc BB

Ac

-3 og-CN [ B-CN B K-CN A B-LG r
HF B | 00| o036 0,05 | 003 ] 033 025 [ 036 133 | 133 133 0,07 | 0,18 ] -006] -0,10] 003 | -0,17 [ 004 | 000] 0,03
MT W | oos| 044 | 214 | 022 | 017 09| 347| 001 | 000 | 47| 147]| 147 0,19 [ 006 | 276 | o047 0,04 | 005] 014 | 147
HuF [ | 007 | 017 | -160 | 023 | 004 | 031 | 027 | 004 | 025 127 127 | 073 027 ] 009 | 005 -002 | -227 0,51 [ 025 | 017

M2-18. abra:

Az atlagos ellésszam (db) eltérése a populécioatlagtol

fliggvényében.

118

HF, MT és HuF teheneknél a kiilonbozo tejfehérje genotipusok
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+307 [ [ [ [ [ \
| | Tehénhaszndlat intenzitdsa (%)
+20-
BE
+10-
Populécio
itlag ~-¢1&1T& oy - a7y V- gy
1071 g5 | &C 1| 2 | an | ae | w2 | e | g2 BB | BC | M | AB | BB | AE EE | M | AB | BB | AD
oo | AR AR | AB | AC | KR | KB | AC
_20,
AL | AR
-30-
-40-
50H  og-CN  H B-CN k-CN a4 B-LG r
HF . 0,04 | -0,76 - | -0,49 0,05 1,49 - 0,27 | -0,46 - | -14,44 95| 11,24 -0,67 | -0,24 2,79 1,96 1,51 0,21 1,52 0,23 -1,38
MT . -0,01 -0,08 0,11 2,27 -1,75 -0,34 | -1,19 0,22 1,82 | -1,91 25,31 -1,69 - -0,76 1,54 1,33 0,89 - -1,74 -0,02 0,40 | 10,48
HuF D -0,17 1,49 | -7,34 1,30 1,30 | -2,85 -0,43 -0,27 -0,46 -2,78 - -1,24 | -1,81 0,26 0,88 | -0,25 3,47 | 41,14 - | -2,06 1,43 -1,22

M2-19. abra:

tejfehérje genotipusok fliggvényében.

119

A tehénhaszndlat intenzitdsanak (%) eltérése a populacidatlagtol a vizsgalt HF, MT és Hul allomanyokban a kiilonb6z6
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120

M2-1. tablazat: Szignifikans kiilonbségek a harom vizsgalt MSZ tehénpopulaciora jellemzd genotipus-

gyakorisagokban
P-érték

Lokusz  Genotipus Hortob. - Varosf.  Hortob. - Orosh. Varosf. - Orosh.

as-CN BB <0,0001 <0,0001 ns
cC ns 0,0001 0,0179
BC <0,0001 0,0132 ns

BCN  AA <0,0001 ns 0,0338
A'A ns ns ns
A4’ 0,0004 ns 0,0156
A’B ns ns ns
A'B ns ns -

x~CN AA <0,0001 ns 0,0060
BB ns ns ns
AB <0,0001 ns 0,0460

FLG AA ns ns -
BB (0,0719) ns 0,0253
AB ns ns ns
AJ ns ns ns
BJ ns 0,0270 0,0260

A zardjelben szerepld értékek kozel szignifikansak, ns = nem szignifikans

M2-2. tablazat: Szignifikans kiilonbségek a harom vizsgalt MSZ tehénpopulaciora jellemzé allélgyakorisagokban

P-érték
Lokusz  Allél Hortob. - Virosf. Hortob. - Orosh. Varosf. - Orosh.
as-CN B 0,0001 <0,0001 (0,0887)
C 0,0001 <0,0001 (0,0887)
BCN A <0,0001 ns 0,0309
A <0,0001 ns 0,0075
B ns ns ns
x-CN A <0,0001 ns 0,0035
B < 0,0001 ns 0,0035
GLG A (0,0691) ns ns
B 0,0292 ns 0,0301
J ns 0,0184 0,0168

A zardjelben szerepld értékek kozel szignifikansak, ns = nem szignifikans
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M2-3. tablazat: A Hardy-Weinberg torvény alapjan szamolt vart genotipus-gyakorisagok a vizsgalt MSZ

allomanyokban

Fehérje  Geno- Varosfold Oroshaza Hortobagy
tipus N N N

n 63 43 212

as-CN BB 25,40  0,4031 11,26  0,2618 138,74  0,6544
cc 8,40  0,1333 1026  0,2385 7,74 0,0365
BC 2921  0,4636 21,49  0,4997 65,53 0,3091

n 60 41 206

B-CN A’A? 50,42 0,8403 26,56 0,6478 112,16  0,5444
A'A 0,27  0,0044 1,56  0,0381 10,95  0,0532
BB 0,02  0,0003 - - 021  0,0010
A’A’ 7,33 0,1222 12,88 0,3141 70,10  0,3403
A’B 1,83 0,0306 - - 9,59  0,0466
A'B 0,13 0,0022 - - 3,00 00146

n 63 38 208

KCN AA 4375  0,6944 1580  0,4157 84,41  0,4058
BB 1,74 0,0278 4,80  0,1262 27,41 0,1316
AB 17,50  0,2778 17,41  0,4581 96,19  0,4625

n 63 45 210

BLG AA 0,67 00106 0,80  0,0178 6,34 0,0302
BB 48,02  0,7622 25,69  0,5709 128,86  0,6136
AB 11,35 0,1801 9,07 02015 57,18 0,2723
JJ 0.04  0,0006 0,56 00123 0,39  0,0018
AJ 0,31  0,0049 1,33 0,0296 3,13 0,0149
BJ 2,62 0,0416 7,56 0,1679 14,10  0,0671

n = a lokuszonként kiértékelheté mintak szama, N = allatok szama (vart)
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M2-4. tablazat: A Hardy-Weinberg torvény alapjan szamolt vart genotipus-gyakorisagok a vizsgalt MT és HF

allomanyokban

Fehérje Geno- Kocsér (MT) Mezéhegyes (MT) Kiscséripuszta (HF)
tipus N N N

n 101 193 576

as;-CN BB 79,31 0,7852 147,98 0,7668 534,77 0,9284
cc 1,31 0,0130 2,98 0,0155 0,77 0,0013
BC 20,38 0,2018 42,03 0,2178 40,47 0,0703

n 101 193 575

BCN A4 - - 0,01 0,00006 - -
A’A4? 52,04 0,5153 72,15 0,3738 138,30 0,2405
Al4! 4,37 0,0432 18,34 0,0950 119,36 02076
BB 0,36 0,0035 0,38 0,0045 1,51 0,0026
cc 0,02 0,0002 0,01  0,00003 - -
A3A4? - - 1,83 0,0095 1,47 0,0026
A34! - - 0,92 0,0048 1,37 0,0024
A°B - - 0,20 0,0010 0,15 0,0003
Ac - - 0,02 0,00008 - -
A’4! 30,15 0,2985 72,76 0,3770 256,99 0,4469
A’B 8,61 0,0863 15,90 0,0824 28,94 0,0503
Ac 2,15 0,0213 1,22 0,0063 - -
A'B 2,50 0,0247 8,02 0,0415 26,88 0,0468
Alc 0,62 0,0062 0,62 0,0032 - -
BC 0,18 0,0018 0,13 0,0007 - -

n 101 195 575

K-CN AA 56,44 0,5588 122,41 0,6277 285,26 0,4961
BB 4,79 0,0474 8,00 0,0410 30,30 0,0527
cc 0,12 0,0012 - - - -
EE - - 0,01  0,00003 2,51 0,0044
AB 32,89 0,3257 62,59 0,3210 185,95 0,3234
AC 523 0,0518 - - - -
AE - - 1,58 0,0081 53,63 0,0931
BC 1,52 0,0151 - - - -
BE - - 0,41 0,0021 17,45 0,0303

n 101 195 578

BLG AA 22,34 0,2212 39,26 0,2013 118,76 0,2055
BB 25,75 0,2550 58,71 0,3011 172,76 0,2989
DD 0,06 0,0006 - - - -
AB 47,97 0,4750 96,03 0,4924 286,48 0,4956
AD 2,35 0,0233 0,45 0,0023 - -
BD 2,52 0,0250 0,55 0,0028 - -

n = a lokuszonként kiértékelheté mintak szama, N = allatok szama (vart)
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M2-5. tablazat: A Hardy-Weinberg torvény alapjan szamolt vart genotipus-gyakorisagok a vizsgalt HuF'

allomanyokban
Fehérje Genotipus Szentes Szegvar
N N

n 159 29

as;-CN BB 125,93 0,7920 23,31 0,8038
cCc 1,93 0,0121 0,31 0,0107
BC 31,15 0,1959 5,38 0,1855

n 160 28

BCN A4 30,63 0,1914 7,51 0,2682
A'4! 24,81 0,1550 2,58 0,0922
BB 4,06 0,0254 0,89 0,0319
cC 0,01 0,0001 - -
A°4! 55,13 0,3445 8,80 0,3144
A°B 22,31 0,1394 5,18 0,1849
A’c 1,31 0,0082 - -
A'B 20,08 0,1255 3,04 0,1084
Alc 1,18 0,0074 - -
BC 0,48 0,0030 - -

n 159 29

©CN AA 34,91 0,2195 7,76 0,2675
BB 41,26 0,2595 6,28 0,2167
EE 0,06 0,0004 0,01 0,0003
AB 75,91 0,4774 13,97 0,4816
AC 0,47 0,0029 - -
AE 2,81 0,0177 0,52 0,0178
BC 0,51 0,0032 - -
BE 3,06 0,0192 0,47 0,0160
CE 0,02 0,0001 - -

n 161 29

BLG AA 20,18 0,1253 7,25 0,2500
BB 67,18 0,4173 7,25 0,2500
AB 73,64 0,4574 14,50 0,5000
JJ - - -
AJ - - -
BJ - - -

n = a lokuszonként kiértékelheté mintak szama, N = allatok szama (vart)
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M2-6. tablazat: A hazai szarvasmarha populaciok kozotti allélgyakorisagbeli eltérések szignifikancia vizsgalata

Lokusz  Allél

MSZ-MT MSZ-HF MSZ-HuF

MT-HF MT-HuF  HF-HuF

aS1-CN B sk sk sk ] ns sk
C sokkk $okok ok $okok ok T ns sokkk
B-CN A3 ns ns - ns ns ns
A2 *kkE $kkk *okok ok T *kEE ns
Al % sk sk ok T sk *
B sk sk sk ns sokkk sk
C * _ (%) EES ns *
-CN A Hokk ns T wokk Hokkk Hokkk
B *kkE Hkkk *okok ok ns ok E *kEE
C ok - ns wkx ns ns
E ns sk $ok kg * sokkk
ﬁ-LG A sksfeskosk skeskoksk seskoksk ns * k%
B sokkk $okok ok $okok ok ns *k *%
D * _ _ *% (%) _
J ok sk T _ _ -

ns = nem szignifikans () p<,1 * P<0,05 ** P<0,01

**x P<0,001 **** P<0,0001
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M2-7. tablazat: A hazai szarvasmarha populaciok kozotti genotipus-gyakorisagbeli eltérések vizsgalata

Lokusz Allél MSZ-MT MSZ-HF MSZ-HuF MT-HF MT-HuF HF-HuF
oaS1-CN BB sk sk sk ] ns sk
cC Hokk sokok ok *k * ns *
BC *kkE Hkkk *okok ok T ns *kEE
ﬁ-CN AZAZ skkok *k Kok ®k Kok skokokk kokkok ns
A4 sk sskok ok ssksk ok ok sk sk ns *
BB - ns ns ns ns ns
A’A? ns ns - ns ns ns
A34! ns - - ns ns -
A4 ns sskok ok ns ek sk ok ns *k
A°B * ns sk * (%) skokokk
A°C ns - ns ns ns ns
A'B * * *okk ok ns T kR
Alc ns - ns * ns ns
BC - - ns - ns ns
«-CN AA sk sk sk * sokkk sokkk
BB ns ns T ns sokkk sokkk
EE - ns - ns - ns
AB ok sk ns ns sk ok
AC * _ _ k% (%) _
AE ns sokokk * T ns *%
BC ns - ns ns ns na
BE _ s*ksk (%) sk (%) ns
B-LG AA ok sk sk ok ns ns *
BB sk sk sk ns * *
AB sk sokok ok $okokok ns ns ns
AD * - - Hk ns -
BD ns - - ns ns -
AJ ns - ns - - -
BJ sokkk $okok ok T - _ _
ns = nem szignifikdns () P<0,1 * P<0,05 ** P<0,01 *** P<0,001 **** P<0,0001
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M2-16. tablazat: A termelési paraméterek és reproduktiv tulajdonsagok statisztikai kiértékelésébe bevont allatok

szama.
Fehérje Geno- HF MT HuF
tipus L lakt. 1L lakt. L lakt. 1L lakt. L lakt. 11 lakt.
as;-CN BB 527 435 104 9] 155 153
BC 39 34 26 22 32 36
cc - - 3 3 3 3
B-CN A4’ 115 95 14 12 23 24
A'A? 263 219 57 44 63 65
A'B 27 22 4 5 28 30
Alc - - 1 1 1 1
A*4? 129 103 45 40 40 37
A’B 27 25 9 11 31 31
A’c - - 1 1 1 1
A4 1 1 2 2 - -
A4? 2 2 1 1 - -
BB 1 1 - - 1 1
BC - - - - 1 1
KCN AA 299 246 81 67 46 45
AB 153 129 45 41 87 90
BB 41 33 7 9 50 51
AE 49 40 1 1 5
BE 20 18 - - 1
EE 4 3 - - N .
ALG AA 110 9] 24 20 21 24
AB 293 241 79 70 101 99
BB 165 138 30 27 70 71
AD - - 1 1 - -

M2-17. tablazat: A vizsgalt hazai szarvasmarhafajtak standard 305 napos tejhozamanak és tejosszetételének
populécidatlagai (£ SE).

HF MT HuF

Elsé laktacio

Tejhozam (kg) 7611 +£58 4561 £ 71 4817+ 73
Fehérjetermelés (kg) 238,0+1,9 151,0+22 1653+29
Fehérjetartalom (%) 3,12+0,01 3,30 £ 0,02 3,61 +£0,02
Zsirtermelés (kg) 259,4+1,9 1752 +2,6 213,3+32
Zsirtartalom (%) 3,44 £ 0,02 3,85 +0,02 4,46 + 0,04
Masodik laktacio

Tejhozam (kg) 8425 + 81 5208 + 81 5461 + 73
Fehérjetermelés (kg) 268,7+29 1744 +2.6 1912+2,6
Fehérjetartalom (%) 3,18 +0,01 3,36 + 0,02 3,67 +£0,02
Zsirtermelés (kg) 276,4+2.8 199,4 +£3,5 236,7+3,4
Zsirtartalom (%) 3,31 £0,02 3,84 £ 0,04 436+ 0,03
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M2-20. tablazat: A vizsgalt hazai szarvasmarha fajtak reproduktiv tulajdonsagainak populacidatlagai (+ SE).

HF MT HuF
I-11. ellés kozott eltelt id6 (nap) 441,5+4,6 387,4+5,0 377,8 +3,8
Atlagos ellésszam (db) 3,67+0,07 3,53+0,13 527+0,14
Tehénhasznalat intenzitasa (%) 90,36 + 0,36 94,06 + 0,85 90,13 £ 0,79

M2-21. tablazat: A kiilonb6z6 tejfehérje genotipusok hatdsa a reproduktiv tulajdon-sagokra a vizsgalt hazai
szarvasmarha allomanyokban.

aSI-CN ﬂ-CN x-CN ﬂ-LG
HF
I-11. ellés kozott eltelt id6 (nap) ns ns ns Ak
Tehénhasznalat intenzitasa (%) ns ns () oAk
mT
I-11. ellés kozott eltelt id6 (nap) ns ns ns ns
Tehénhasznalat intenzitasa (%) ns ns ns ns
HuF
I-11. ellés kozott eltelt id6 (nap) ns ns ns ns
Tehénhasznalat intenzitasa (%) ns ns ok ()

ns = nem szignifikans * P<0,1 **** P<0,001
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M3. SAJAT KOZLEMENYEK JEGYZEKE

M3.1. A dolgozat témakorében megjelent kozlemények

M3.1.1. Idegen nyelven megjelent kiozlemények

Bodsze, Zs., Baranyi, M., Buchberger, J., Krause, 1. (1992): Milk protein polymorphism in Hungarian cattle.
Abstract. EAAP/ASAS Workshop on the Biology of Lactation in Farm Animals. September 11-12, 1992; Madrid,
Spain. In Livestock Production Science (Elsevier Science Publishers B.V., Amsterdam), 35, 190.

Impakt faktor: 7,035

Baranyi, M., Bdsze, Zs., Buchberger, J., Krause, I. (1993): Genetic Polymorphism of Milk Proteins in Hungarian
Spotted and Hungarian Grey Cattle: A Possible New Genetic Variant of B-Lactoglobulin. Journal of Dairy Science,
76, 630-636.

Impakt faktor: 1,674

Baranyi, M., Bésze, Zs., Buchberger, J., Krause, 1. (1996): Genetic polymorphism of milk proteins in Hungarian
cattle. Archiev fiirTierzucht, Dummerstorf, 39, 489-496.
Impakt faktor: 0,244

Godovac-Zimmermann, J., Krause, 1., Baranyi, M., Fischer-Friihholz, S., Juszczak, J., Erhardt, G., Buchberger, J.,
Klostermeyer, H. (1996): Isolation and Rapid Sequence Characterization of Two Novel Bovine -Lactoglobulins I
and J. Journal of Protein Chemistry, 15, 743-750.

Impakt faktor: 7,255

Baranyi, M., Bésze, Zs., Buchberger, J., Krause, 1. (1997): Ungarisches Grauvieh. Haufigkeit der genetischen
Varianten der Milchproteine. Unser Land - Arche Nova, 10, 28-29.
Impakt faktor: -

M3.1.2. Magyar nyelven megjelent kozlemények

Baranyi, M., B6sze, Zs., Buchberger, J., Krause, 1. (1992): Tejfehérje genetikai polimorfizmus vizsgalata magyar
tarka és magyar sziirke szarvasmarha fajtakban. Allattenyésztés és Takarmdnyozds, 41, 427-439.
Impakt faktor: -

Vagi, J. és Baranyi, M. (2000): A tejfehérje genotipusok kapcsolata a tehenek tejtermelésével és fertilitasaval
holstein-friz, magyartarka és keresztezett allomanyokban. Allattenyésztés és Takarmdanyozds, 49, 107-119.
Impakt faktor: -

M3.1.3. Konferencia kiadvanyokban megjelent kiozlemények, absztraktok

Baranyi, M., Bésze, Zs. (1991): Tejfehérje genetikai variansok gyakorisaga magyar tarka és magyar sziirke
szarvasmarha fajtakban. VII. Allat-biotechnologiai Kerekasztal Konferencia. Kaposvar, 1991. okt. 10-11.
FloppYnfo elektronikus folydirat, C-sorozat: konferencidk. HU - ISSN : 1215 - 4407 /003. sz. [FloppYnfo
Szerkesztéség, 1067 Bp., Teréz Krt. 23. (c/o ARGO), Szerkeszti: Kallai Laszlo].

Baranyi, M., Bosze, Zs., Porvay, M. (1992): Milk protein polymorphisms in Holstein-Friesian cattle in Hungary. In
Proceedings. 8™ World Holstein-Friesian Conference, Budapest. pp. 20.

Baranyi, M. (1992): Milk protein polymorphism in Hungarian Grey cattle: a possible new genetic variant of [3-
lactoglobulin. In Abstracts. 20™ Congress of the Hungarian Biological Society. pp. 15.
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Vagi, J., Baranyi, M., B6sze, Zs. (1996): Relationship between milk protein genetic variants and production, as well
as secondary traits in Holstein, Hungarian Red Spotted and crossbred herds. In Book of abstracts of the 47" Annual
Meeting of the European Association for Animal Production, August 25-29, 1996, Lillehammer, Norway. pp. 43.

Baranyi, M., Bésze, Zs., Buchberger, J., Krause, 1. (1996): Milk protein polymorphisms in different Hungarian
cattle breeds and demonstration of a new B-lactoglobulin genetic variant. In Book of abstracts of the 47" Annual
Meeting of the European Association for Animal Production, August 25-29, 1996, Lillehammer, Norway. pp. 185.

Baranyi, M., Bésze, Zs., Buchberger, J., Krause, 1. (1996): Genetic polymorphism of milk proteins in Hungarian
cattle breeds and identification of B-lactoglobulin J by RFLP. XII. Allat-biotechnoldgiai Kerekasztal Konferencia,
1996 oktober 17-18., Sarvar - Bécs. FloppYnfo Nr. 012. (HU - ISSN : 1215 - 4407, Editor: Laszl6 Kallai, Kalliopé
Bt., Budapest, Hungary)

Baranyi, M., Bésze, Zs., Buchberger, J., Krause, 1. (1997): Genetic polymorphism of milk proteins in Hungarian
cattle breeds and PCR amplification of B-lactoglobulin exon 5 to identify genetic variant J by RFLP. In Milk Protein
Polymorphism (International Dairy Federation, Brussels, Belgium, ISBN 92 9098 026 9), Proceedings of the "Milk
Protein Polymorphism II" IDF Seminar, Palmerston North, New Zealand, February 1997, pp. 8§7-92.

Vagi, J., Baranyi, M., Bdsze, Zs., Dohy, J. (1997): Association between bovine milk protein polymorphisms and
milk production and fertlity traits. EU Cost Action 825: First International Workshop on Mammary Gland
Biotechnoloy, August 15-17, 1997, Budapest. In Book of Abstracts.

Baranyi, M., Bdsze, Zs., Buchberger, J., Krause, 1. (1997): A new milk protein genetic variant in a native Hungarian
cattle breed: beta-lactoglobulin J and its identification from milk and blood samples. EU Cost Action 825: First
International Workshop on Mammary Gland Biotechnoloy, August 15-17, 1997, Budapest. In Book of Abstracts.

Vagi, J., Baranyi, M., Bdsze, Zs. (1998): Milk protein haplotypes and their association with milk production traits
and fertility in Holstein, Hungarian Red Spotted and crossbred herds. In Proceedings of the 6" World Congress on
Genetics Applied to Livestock Production. January 11-16, 1998, Armidale, NSW, Australia. Volume 23, pp.463-
466.

Vagi, J., Baranyi, M. (2000): Associations of milk protein genotypes with first and second lactation milk
production, milk composition and fertility in Hungarian cattle. 51th Annual Meeting of the EAAp, 19-24 August
2000, Hague, Netherlands. In: Book of Abstracts.

M3.2. Egyéb kozlemények

M3.2.1. Idegen nyelven megjelent egyéb kiozlemények

Czelleng, F., Zsitvay, K., Egyhazi, Zs., Baranyi, M., Fazekas, A. (1987): Comparative analysis of BHK-21 cell lines
of virus strains of Foot-and-Mouth disease. Arch. exper. Vet. med., Leipzig, 41, 791-796.
Impakt faktor: -

Baranyi, M., Hevér-Szabo, A., Venetianer, A. (1991): Heat-shock response of rat hepatoma variant cells. Fur. J.
Biochem., 200, 707-713.
Impakt faktor: 3,307

Baranyi, M., Brignon, G., Anglade, P., Ribadeau-Dumas, B. (1995): New data on the proteins of rabbit
(Oryctolagus cuniculus) milk. Comp. Biochem. Phys., 111B, 407-415.
Impakt faktor: 0,814
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Baranyi, M., Aszddi, A., Devinoy, E., Fontaine, M.-L., Houdebine, L.-M., Bbsze, Zs. (1996): Structure of the rabbit
K-casein encoding gene: expression of the cloned gene in the mammary gland of transgenic mice. Gene, 174, 27-34.
Impakt faktor: 2,258

Baranyi, M., Aszddi, A., Devinoy, E., Fontaine, M.-L., Houdebine, L.-M., Bbsze, Zs. (1996): Structure of the rabbit
k-casein encoding gene and expression in the mammary gland of transgenic mice. Abstract. Third Joint
EAAP/ASAS Workshop on the Biology of Lactation in Farm Animals. August 24-25, 1996; Lillehammer, Norway.
In Livestock Production Science (Elsevier Science Publishers B.V., Amsterdam), 50, 163.

Impakt faktor: 7,035

Hiripi, L., Devinoy, E., Rat, P., Baranyi, M., Fontaine, M.-L., Bdsze, Z. (1998): Polymorphic insertions/deletions of
both 1800 nt and 100 nt in two microsatellite-containing L/NE-related intronic regions of the rabbit k-casein gene.
Gene, 213, 23-30.

Impakt faktor: 2,258

Devinoy E., Rat P., Baranyi, M., Hiripi, L., Fontaine, M.L., Hamer, 1., B6sze, Zs. (1999): Polymorphisme de gene
de la caséine-P dans une souche de lapins d’ origine raciale Néo-Z¢élandais. 8¢mes Journ. Rech. Cunicole Fr., Paris.
pp. 139-142.

Impakt faktor: -

Bésze, Zs., Baranyi, M., Hiripi, L., Fontaine, M.L., Devinoy, E. (1999): High level expression of rabbit kappa
casein in the milk of transgenic mice. Transgenic Res., 8, 56.
Impakt faktor: 7,849

Aszodi, A., Bateman, J.F., Hirsch, E., Baranyi, M., Hunziker, E.B., Hauser, N., Bésze, Zs., Fissler, R. (1999):
Normal skeletal development of mice lacking matrilin 1: Redundant function of matrilins in cartilege? Mol. Cell.
Biol., 19, 7841-7845.
Impakt faktor: 9,866

Hiripi, L., Baranyi, M., Szab6, L., Téth, Sz., Fontaine, M-L., Devinoy, E., Bésze, Zs. (2000): Effect of rabbit k-
casein expression on the properties of milk from transgenic mice. J. Dairy Res., 67, 541-550.
Impakt faktor: 7,356

M3.2.2. Konferencia kiadvanyokban megjelent egyéb kozlemények, absztraktok

Baranyi, M., Hevér-Szabo, A., Venetianer, A. (1990): Regulation of protein synthesis of hepatoma cells during
heat-shock. 20™ Meeting of the Federation of European Biochemical Societies (FEBS). August 19-24, 1990,
Budapest. Editor: FEBS Publication Committee. Publisher: TOPREKLAM Ltd., Budapest, Hungary. In Book of
Abstracts.

Baranyi, M. (1993): Nyultejvizsgélat forditott fazisi HPLC-vel és gél-elektroforézissel. IX. Allat-biotechnologiai
Kerekasztal Konferencia. Mosonmagyarévar, 1993. okt. 12-13. FloppYnfo elektronikus folyodirat. HU - ISSN : 1215
- 4407 /009. sz. [FloppYnfo Szerkesztoség, 1067 Bp., Teréz Krt. 23. (c/o0 ARGO), Szerkeszti: Kallai Lasz16].

Bosze Zs., Aszodi A., Baranyi M., Hiripi L. (1995): Production of pharmaceutical proteins from transgenic rabbits.
Abstract. "Neurotransmitter systems - Modern technical approaches”, International Symposium of the Drug
Biochemistry Section of the Hungarian Biochemical Society, Balaton6szod, May 8-10, 1995. Neurobiology, 3, 181-
182.
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Virag, Gy., Baranyi, M., B6sze, Zs., Devinoy, E. (1996): Variability of agy-casein phenotypes in a New Zealand
White rabbit breeding stock in Hungary. In Proceedings of the 6" World Rabbit Congress, July 9-12, 1996,
Toulouse, France. Volume 2, pp. 377-380.

Baranyi, M., Aszodi, A., Devinoy, E., Fontaine, M.-L., Houdebine, L.-M., B6sze, Zs. (1996): Structure of the rabbit
k-casein encoding gene and expression in the mammary gland of transgenic mice. Abstract. Third Joint
EAAP/ASAS Workshop on the Biology of Lactation in Farm Animals. August 24-25, 1996; Lillehammer, Norway.
In Livestock Production Science (Elsevier Science Publishers B.V., Amsterdam), 50, 163.

Impakt faktor: 7,035

Hiripi, L., Devinoy, E., Baranyi, M., Fontaine, M-L., B6észe, Zs. (1997): Characterization of a rabbit kappa-casein
gene polymorphism. EU Cost Action 825: First International Workshop on Mammary Gland Biotechnoloy, August
15-17, 1997, Budapest. In Book of Abstracts.

Virag, Gy., Bosze, Zs., Baranyi, M., Syabd, L., Devinoy, E. (1997): The effect of different kappa casein genotypes
on the economically important production traits in rabbit. A field study. EU Cost Action 825: First International
Workshop on Mammary Gland Biotechnoloy, August 15-17, 1997, Budapest. In Book of Abstracts.

Devinoy E., Baranyi M., Hiripi L., Aszddi A., Fontaine M-L., Bésze Zs. (1998): Modifying milk composition, use
of rabbit as a model. In: COST 825, Proceedings of the first international workshop on mammary gland
biotechnology (EUR 18392 en, Luxemburg), pp. 54-59.

Baranyi, M., Aszddi, A., Hirsch, E., Hauser, N. Paulsson, M., Bdsze, Zs., Fassler, R. (1998): Az extracellularis porc
matrix biokémiai analizise matrilin-1 knock-out egerekben. In Eldadas és poszterkivonatok. V1. Sejt- és
Fejlodésbiologiai Napok, 1998, januar 18-21, Szeged. pp. 47.

Bdsze Zs., Baranyi M., Hiripi L., Barta E., Fontaine M-L., Devinoy E. (1998): Altering milk composition through
transgenesis: a new approach for producing biologically active protein. In: Peptides 1998 (eds. S. Bajusz &F.
Hudecz) Akadémiai Kiadd, Budapest ISBN 9630576228. Proceedings of the 25™ European Peptide Symposium,
Aug. 30- Szept. 4, 1998, Budapest. pp. 128-129.

Bosze Zs., Baranyi M., Hiripi L., Barta E., Fontaine M-L., Devinoy E. (1998): Altering milk composition through
transgenesis: a new approach for producing biologically active protein. In Journal of Peptide Science, Special Issue
Vol.4 (25™ European Peptide Symposium, Aug. 30- Szept. 4, 1998, Budapest. Programme and Abstracts) pp. 22.
Impakt faktor: 7,311

Bosze, Zs., Baranyi, M., Hiripi, L., Téth, Sz., Makovics, F., Fontaine, M-L., Devinoy, E. (1998): Tejosszetétel
megvaltoztatdsa transzgenikus allatokban. In Uj kihivdsok a mezégazdasig szamdra az EU-csatlakozds tiikrében.
XVII. Ovari Tudoményos Napok, 1998, szeptember 29-30, Mosonmagyarévar. 1. kotet, pp. 24-28.
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Baranyi, M., Hiripi, L., Szabo, L., Toth, Sz., B6sze, Zs., Fontaine, M.L., Devinoy, E. (1999): Expression of rabbit
kappa-casein in transgenic mice: Alterations of milk micelle structure and modified nursing qualities of transgenic
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September 16-18, 1999. Tours, France. P.1, pp. 36.
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