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MI AZ SNP?

Nucleotid Polymorphismus egyetlen
ponton (SNP)

Sll\IP
Gen AAG-CGA-ATT-AGG =2 AAG-GGA-ATT-AGG
Protein Lys GIn lle Arg Lys Gly lle Arg
Glutamin Glycin

Kimutathatod, ha a ,,baziscsere” a populacioban 1 %-nal
gyakrabban fordul el6. Ez adja a genetikai variancia
90%-at!
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Lehetoségek - Korlatok

* Atejeldmarha nemesitésében a genomika attorést hozott. A
szelekcioban a genomikus tenyészérték meghatarozo szerepet
tolt be.

* A husmarhatenyésztésben ez a folyamat csak késve és erGsen
korlatozva érvényeslil.

Ennek okai:

- a mesterséges termékenyités szerény aranya

- az értékmérdk nagy szama és a mérés nehézségei

- a fajtak nagy szama és a relative kis populacioméret
- valtoz6 kornyezeti korualmények (legelf)

- gyakorlatilag nincs, vagy alig van ivadékvizsgalat

- tagolt lzemmeéret, integralatlan termékpalya

- tenyésztésiranyitas széettagolt, burokratikus



A genomika eredményeinek hasznositasa
a husmarhatenyésztésben az elmult
évtizedek soran



Genetikai terheltségek kimutatasa

* A génhibak nem mindig ismerhetdk fel, de gazdasagi kart
okoznak (BLAD, DUMPS)

* A génhibas egyedek kisz(lirése alapvets érdek, torvenyi elGiras
A génhibak jo részét egy hibas gén okozza

* Nehézség: a génhiba csak kevés allaton jelenik meg, de ennél
sokkal tobb hordozza

A géndiagnosztika segitségével ezek a hibas géneket hordozd
egyedek felderithet6ek és a tenyésztésbdl kizarhatoak
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A husmarhatenyésztésben fontos Marker-gének
azonositasa

* Duplafarusag (Culard)

 Thyroglobulin - Marvanyozottsag (Gene Star)
e Calpastatin - Porhanydssag (Gene Star)

e C(Calpain - Porhanyéssag (MARC)

* Leptin - Faggyubeépllés

 DGAT — Zsiranyagcsere

e Szarvtalansag
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Duplafarudsag ( Myostatin-Gen)

20 % izomtobblet a Myostatingén inaktivalasaval

+1

AATCGTACCGATTCAGTC
| DN DN DN 00

JAVAY N 11 bp Deletion... AGTC
‘ \

,nonsense‘-Sequenz
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M. semitendinosus

M. longissimus dorsi




Thyroglobulin-gén - Marvanyozottsag

* Thyroglobin egy enzim, ami a zsirsejtek ndvekedését befolyasolja

e Osszefiiggésben a faggyubeépiiléssel és a marvanyozottsaggal

e GenSTAR — Marbling Test GeneSTAR® Marbling frequency
(By Breed> 100 samples)

Black Red Black
Wagyu | Angus | Angus

m D/D 210/0 100 60
50% % | 45% | 39 39%
Pkl

0.

e 63% | 47%
Frequency
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Calpastatin-Gen

* (Calpastatin-Gen a hus feldolgozasat befolyasolja,

pl.porhanyossag

* A vagoderd akar 40 %-kal is csokkenhet

Kapcsolatban van a marvanyozottsagot alakito génnel

- . —
Gene STAR™ Tenderness

e GenSTAR —Test . Result
Breed 0. | & | 2 | Number
of

% Yo animals
Angus l 21 78 LOT8
Heretord 2 28 70 733
Shorthorn 05125 |97 208
Murray Grey l I8 | 81 357
Brahman IR | 50 32 TO8
Belmont Red 4 35 61 1137
Santa Gertrudis | 8 23 1014
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Genoty pus Fenotipusos megjelenés
Szarvtalansag- H-Locus | P-Locus | Sc-Locus Bikak Tehenek
génje az1.szamu
kromoszoman van HH pp sc sc Nagy szarv nagy szarv
. Hh pp Sc sc Kozepes szarv kdzepes szarv
A,Sz_':tha,Iansag hh pp sc sc Kis szarv kis szarv
génjéetmégnem
azonositottak HH P- Sc Sc szarvcsap szarvcsap
A gdénhez szZimos HH P- Scsc | >10 cm sz.kezdemény szarvtalan
9 HH P- sc sc Szarv talan szarvtalan
marker
kapcsolédik Hh P- Sc Sc 5-10 cm sz.kezd. <5 cm sz.kezd
A gé Hh P- Sc sc <10 cm sz.kezd. szarvtalan
gente szt Hh P- SC SC szarv talan szarv talan
elérheto
hh PP Sc Sc szarvtalan szarv talan
hh PP Sc sc szarvtalan szarvtalan
hh PP SC SC szarvtalan szarvtalan

H/h: A nagy/kis szarvak megjelenéséért felelés Allgl

P: A szravtalansagért felel6s dominans Allél, epistatikus a H und h allélekkel

p: Jelen van a P

Sc:  AzAllel felelés a szarvkezdeményekért, epistatiikus a P Alléllel,és csak homozigdta formaban jelenk

meg a tehenknél
SC: lelen van.a_Sc




GENOM ES
OROKITOERTEK?

Mire lehet képes???




A genomika felhasznalasa a tenyészértékbecslésben

Hagyomanyos Informacio forrasok

Rokonok

fenotipusos teljesitmény lvadékok
teljesitménye

—~—————

Tenyészértékbecslés

A tenyészcélnak megfeleléség az egyes

tulajdonsagokban

Szelekcid, parositas, populacio elemzések
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A GENOMSZELEKCIO SEMAIJA

\| Genetikai keépesség

Kornyezet

Kornyezet

Termeleés
2020.03.13 14




Nem kell a teljes génkészletet analizalni!!
=» SNP (= Single Nucleotide Polymorphisms)
=>» Csak egy bazisban kilonboznek
=» Egy génhez kotéd(het)
=>» Egy masik fehérje képz6dését okoz(hat)ja

=>» A genomok kb. 1 %-a rendelkezik ilyen
valtozékonysaggal. Ez okozhat figyelemremélto
teljesitmeénykulonbséget a husmarhaknal is !
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A genomszelekcid technikai hattere

SNP Chip

* Nagyszamu nukleotidvarians egy menetben
meghatarozhato

* Emberben: 500.000 SNP kb. 100 €
e Szarvasmarha: 50.000 SNP kb. 35 €

Hhuming

1309952003

AL LT
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Genom szelekcio gyakorlati példaja

SNP

SNP Position Vizsga It_ egyed

171 296 468 AAAAAAA

171 296 460 GGG G|G G|G V] A vizsgalt egyed
171 296 480 GGG G|GGA SNP-profilja
171 296 502 GGGG|GGIN

171 296 514 AAAAAAA

171 296 530 G R e

171 296 567 cccclccle

171 296 615 GGGG|AAA

171 296 640 cccclccle

171 296 681 cccclccl

Net Menit

SNP=Single Nucleotide Polymgrphism®
O

V] Az egyed SNP profiljanak dsszevetése

a referencia populaciéval = genomikus
tenyészértek

-log10 (Additive Model P-value)
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Genomszelekcio logikai menete

Fenotipus (STV, ktllem)

SNP-Informacio Ertékelt ivadékok

v
Teljesitmény-SNP Ellendrzés
informacié kozotti (Validalas)
osszefuggés becslése
Teljesitmény-
Egyed tipizalasa vizsgalat
! A A 4
Genom ITV
tenyészérték tenyészérték
Osszevont
090,05 14 tenyészérték




A tenyészérték megbizhatdosaga a husmarha-

tenyésztésben
Pedigre- Genomikai Pedigré+STV+ITV
tenyeészeértek tenyeészertek tenyészérték
Anyal 15 — 20% 40-45% 45-55%
tulajdonsagok
Hizlalas-vagasi | 55 _ 450, 45-50% 55-65%
tulajdonsagok

2020.03.13
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A GENOMSZELEKCIO FOLYAMATA

OSSZEVONT
TE

TENYESZTO
EGYESULET

Torzskonyvezés

STV
Termelésellenorzés

TENYESZTOK
Bioldgiai mintak
gylijtése

ADATBAZIS

SNP LABOR
SNP profilok
meghatarozasa

REFERENCIA
POPULACIO
SNPelemazés




Technikai lépések

1. Bioldgiai mintak gydjtése (sz6r, fiilporc)

2. Pedigrék levalogatasa, ellendrzése és
csatolasa a mintakhoz

3. Mintak kuildése az SNP laborba

4. SNP profilok fogadasa és tovabbitasa az
elemzo partnerhez (Referencia bazis)
5. Tenyészértékbecslés a ref. populacio bazisan

6. A kapott Genomikus TE. hasznositasa a
Tenyésztoszervezet keretében. Kombinalas a
hagyomanyos (Breed plan) tenyészértékkel






