GENETIKA A METANCSOKKENTES
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GENOMSZELEKCIOS LEHETOSEGEK A TEJAGAZATBAN

Az Eurbpai Unidé orszagaiban kiemelt stratégiai cél
az dllattenyésztés fenntarthatésadgdnak nodvelése,
kulénos tekintettel az Gveghdzhatasd gazok — koztik
a metan (CH,) - kibocsatasanak csokkentésére. A
szarvasmarhdk enterdlis CH,-termelését elsésorban
nem o6rokl6dé tényezdk befolydsoljak, példaul a
felvett takarmdny mennyisége, 6sszetétele, mindsége,
valamint az emésztétraktuson vald athaladdsi
sebessége. Ugyanakkor még azonos takarmanyozdasi
és tartdsi feltételek mellett is megfigyelheték eltérések
az dllatok dltal kibocsatott CH, mennyiségében, ami
arra utal, hogy a genetikai tényezdk szintén szerepet
jatszanak a CH,-termelés egyedszinti kalénbségeinek

kialakulédsdban.
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Ez a felismerés Uj iranyt jelolt ki a CH,-kibocsatds

csokkentését célz6 kutatdsok és  tenyésztési
programok szadmara, klénésen azért, mert a kulénféle
takarmaényozési  beavatkozdsok és  mikrobidlis
manipuldcids stratégidk (probiotikumok haszndlata,
stb.) hatdsa

dtmeneti, mig a genetikai szelekcié hossz( tavon is

defaundlds, vakcindzds tébbnyire

fenntarthaté eredményeket kindl.
Rovatunk egy kordbbi irGsédban méar sz6 esett a

hagyomanyos
alapu genetikai szelekciordl, amelynek keretében a

torzskdnyvi/teljesitményvizsgalati

tenyészbikak teljesitményét ivadékaik - elsésorban
lanyaik — fenotipusos (kézvetlentl megfigyelhetd és
mérhetd) tulajdonsagai alapjan értékelik. E rendszer
kulcseleme a BLUP (best linear unbiased prediction
- legjobb linedris torzitatlan becslés), amely egy
matematikai eljards, tovabbd az erre épulé BLUP-
MGS-modell (MGS: maternal grandsire - anyai
nagyapa) és BLUP-egyedmodell. A BLUP-MGS-modellt
a tenyészbikdk tenyészértékének meghatdarozasara
hasznaltak, az ivadékteljesitmény-vizsgdalatok
alapjan.  Sajdtossdga, hogy nagy
megbizhatésaggal képes becslést adni a tenyészbikak
(apa és anyai nagyapa) tenyészértékeire. Késdébb,

eredmeényei



a BLUP-MGS-modell tovabbfejlesztésével létrejdtt az
an. BLUP-egyedmodell, amely lehetévé teszi a him-
és néivarl egyedek tenyészértékének pdarhuzamos,
egyidejl becslését. A modellalkalmazdsok elsédleges
célja a legkedvezdbb tulajdonsdgokkal rendelkezé
egyedek kivalasztdsa; a szelekcid eredményességét
az utdédok teljesitményének hosszabb tavd, folyamatos
nyomon kévetésével értékelik.

Az enterdlis CH,-kibocsatas fenotipusos mérése
ugyanakkor — mint azt mar tébbszdér kiemeltik -
Osszetett, valamint koéltség- és idbigényes feladat.
Az adatgydjtést technikai korldtok, a standardizdlds
nehézségei, valamint az dllatok szédmdra okozott
stressz is akaddlyozza - kuléndsen nagylétszdmu
populécidk esetében, ahol a mérések kivitelezése
komoly logisztikai kihivast jelent. RGaddsul egy dllat
genetikai potencidljGnak megbizhatd megitéléséhez
nagyszadmu utdd teljesitményének tébb éven 4t tartd
kdvetésére van szikség, ami lassitja a szelekcids
elérehaladdst.

A hagyomanyos szelekcid korlatai és a fenntarthato-
sdgi szempontok egyardnt elétérbe helyezték azokat

El6z6 szGmunkban kifejtettk, hogy az enterdlis CH,-
kibocsatds genetikai alapd mérséklése mar nem
csupdn elméleti lehetdéség, hanem a gyakorlatban
is  sikeresen rdadasul

megvaldsithatd, nem

feltétlentl jar hdatrdnyos kompromisszumokkal a
termelési teljesitmény tekintetében. E felismerésre
alapozva dolgozta ki a Lactanet és a Guelph-i
Egyetem kutatécsoportja a vildg elsé olyan nemzeti
genetikai értékelési rendszerét, amely kifejezetten
az enterdlis CH,-kibocsdatds csdkkentésére iranyul.
A ,Metanhatékonysdg” (Methane Efficiency) néven
ismert rendszer 2023 dprilisdban valt hivatalosan
elérhetévé a Lactanet és Kanada egyik vezetd,
nemzetkdzi szinten is meghatdrozdé mesterséges
termékenyitd dllomasdnak egyuttmuikddése révén,
és azbta rutinszerlien alkalmazzdk az orszagban.
Segitségével a tenyészték célzott szelekcioval
mérsékelhetik dllomanyaik CH,-kibocsatasat anélkdl,

hogy ez kedvezétlen hatdssal lenne a tejtermelésre.

A kanadai program tébb mint 700 000 tehén tej-
kapcsolodd,
kdzépinfravords (mid-infrared, MIR) spektroszkopids

mint&jéhoz millids  nagysagrendu

adatokra, valamint GreenFeed-rendszerrel meért

az innovativ megkozelitéseket, amelyek célja a CH,-
kibocsatds gyorsabb és megbizhatébb genetikai
alapu becslése. E torekvések kodzé tartozik példaul
az a Kanaddban kifejlesztett genetikai értékelési
rendszer is, amely az dllatok CH,-hatékonysagdanak
meghatdérozaséaval tdmogatja a tejtermeld
Gllomanyok CH,-kibocsatas@nak mérséklését. Jelen
irds elséként e rendszer bemutatdsdra vallalkozik,
majd attekinti a tejhasznd szarvasmarhdk enterdlis
CH,-termelésének genetikai hatterét feltard legujabb
kutatasi eredményeket, kalénds tekintettel az érintett

génekre, genetikai markerekre és a genomszelekcid

alkalmazhatésagara.

CH,-emissziés eredményekre épul. Az ezekbdl
Iétrehozott adatbdzis — méretét tekintve — a vilag egyik
legnagyobb ilyen jellegl gyljteménye. A kutatds egyik
legjelentésebb eredménye egy olyan megbizhatd
kibocsatds-eldrejelzé modell kidolgozdsa volt,amely az
emlitett adatallomdnyra tdmaszkodva tette lehetévé

a Metanhatékonysdg-rendszer megalkotasat. A

genetikai értékelés folyamatdnak fébb mbédszertani

Iépései a kévetkezdk:

1. tejmintdk elemzése MIR-spektroszkopidval -
minden minta esetében tébb mint 1 000 spektrdlis
adatpontot régzitenek;

2. CH,-kibocsatas

algoritmusok

elérejelzése tanuldsi

gépi
a MIR-adatokat

mesterséges intelligencia elemzi, és becslést ad a

segitségével -

varhaté CH,-kibocsatasra;
3. relativ tenyészérték meghatdrozdsa - az eldre

jelzett kibocsatasi adatok alapjén statisztikai-
genetikai modellekkel meghatdrozzdk a tehenek
CH,-hatékonysagdat. Ez alapjan azonosithatok azok
a bikdk, amelyek utdédai 6rékélt tulajdonsagaik
révén varhatéan kevesebb CH,-t termelnek.
kutaték dltal

A kanadai relativ. tenyészértékként

definidlt CH,-hatékonysdg az egyedek tej-, tejzsir- és
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tejfehérjehozamtdl genetikai szinten fuggetlenitett

CH,-termelését fejezi ki. Ez alapjan szelekcio
végezheté a kisebb CH,-kibocsatasra, mikézben a
termelési teljesitmény sem sérul. A CH,-hatékonysag
atlagértéke 100, tipikus értéktartomanya pedig 85 és
115 k6zé esik — a magasabb érték kisebb kibocsatast
jelent. Vizsgdlatok szerint minden 5 pontnyi névekedés
évente hozzdvetdleg 3 kg-os csdkkenést eredményez
egy holstein-friz tehén datlagos CH,-kibocsatasdaban.
A kutatds soran mért adatok alapjan a napi CH,-
termelés tehenenként megkdzeliti az 500 g-ot,
ami éves szinten kb. 180 kg-nak felel meg. Egyazon
dllomanyon beldl azonban akdr £30%-o0s eltérések is
eléfordulhatnak az atlaghoz képest, igy két egyed éves

CH,-kibocsatasa kozott akdr 110 kg kulénbség is lehet.

A ,Metanhatékonysag” genetikai értékelési rendszer
bevezetésével Kanada lett az elsé orszdg, amely
hivatalos

tenyészértékbecslést kindl  tejtermeld

allomanyai szdmdéra a CH,-kibocsatds csdkkentése

Az elmult évtized kutatésai jelentds elérelépést hoztak
az enterdlis CH,-kibocsdatds genetikai hatterének
feltdrdsdban. A vizsgdlatok egyik legfontosabb
eredménye annak megdllapitdsa volt, hogy a CH, -
termelés, vagyis az arra hatdé genetikai tulajdonsagok
orékdlhetdsége tejhasznu szarvasmarhdk esetében az
alacsony-kézepes tartomanyba esik (h? = 0,05-0,38;
példdul van Engelen, 2018; Breider és mtsai, 2018;
Lopez-Paredes és mtsai, 2020 stb.). Ez arra utal, hogy
a CH,-kibocsatas genetikai alapld mérséklése rovid
tdvon csupdn korlatozott elérehaladdssal jarhat, a
szelekcié kumulativ hatdsai révén azonban hosszabb
tavon tartds és szamottevd javuldas érhetd el.

eléréséhez

A kivant elérehaladas

kulcsfontossGgl azoknak a géneknek és genetikai

genetikai

markereknek az azonositésa, amelyek kimutathatd
hatdst gyakorolnak az enterdlis CH,-termelésre. Mivel e
tulajdonsag kézvetlen fenotipusos mérése problémads,

egyre
gyakrabban egésziti ki vagy vdltja fel a genomikai

a hagyomdényos  tenyészértékbecslést

(genom-) alapu szelekcio.

A genomikai szelekci6 lényege, hogy a vizsgalt allatok
tenyészértékét nem kdzvetlenul megfigyelt/mért feno-
tipusos adatok, hanem 6réklédé genetikai markerek
— elsésorban egypontos nukleotidpolimorfizmusok
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céljabdél. Az Uj tenyészérték elérhetd valamennyi, a

tejtermelés-ellenérzési  program  adatbdzisGban
szereplé holstein-friz tehén esetében, és megjelenik a
tenyészbikdk genetikai értékelésében is, lehetévé téve

a célzott szelekciobt.

Jelenleg folyamatban van e mutatd integrdlasa az
Osszetett tenyészértékindexekbe, ami tovdbb névelheti
a tejtermel6 adgazat fenntarthatésagat.

(single nucleotide polymorphisms, SNP-k) — alapjéan

becsulik. Ehhez egy referenciapopuléciéra van
szllkség, amelynek egyedeirél fenotipusos (példaul
CH,-kibocsatasra vonatkozd), valamint genotipusos
(SNP-alap) adatokat, SNP-mintdzatot is gydjtenek.
A kétféle adattipus statisztikai-genetikai modellekkel
torténd integrdlt elemzése lehetévé teszi annak
meghatdrozdsat, hogy az egyes SNP-k milyen hatdssal
vannok oz adott tulajdonsdgra. A kapcsolatok
megbizhato feltérképezését kdvetden olyan elére jelzd
modellek épithetdk, amelyek segitségével az egyedek
tenyészértéke fenotipusos mérések nélkdl, pusztdn
genotipusos adataik (példaul DNS-mintabél sz&rmazd
SNP-profiljuk) alapjan is megbizhatéan becsilheté.
Ez lehetévé teszi a legigéretesebb tenyészdllatok
korai — akdr UjszUldttkori — azonositdsat és a késébbi
életszakaszban realizélt teljesitménytk elérejelzését.
Mindezek eredményeként jelentésen lerdvidul a
szelekcios ciklus, és felgyorsul a genetikai elérehaladds.

A genomikai szelekcié elényei tehdt tobbrétiek.
1. Csokkenti az ivadékteljesitmény-vizsgdlatban
inditott tenyészbikajeldltek szamat — bar az ilyen
tovébbra s

vizsgdlatok elengedhetetlenek a

referenciapopuldcié fenntartdsa és a rendszer
alapjat képez6 genomikai tenyészértékbecslések

pontossagdnak biztositdsa érdekében. 2. Koltség-



és idéhatékonyabbd teszi a tenyésztési folyamatot.

3. Elésegqiti a tenyészdllatok korai kivalasztdsat,
leréviditve ezéltal a generdciés intervallumot (azaz
a szUlék és utddaik tenyésztésbe dllitadsa kozétt atla-
gosan eltelt idét), illetve felgyorsitva a genetikai
elérehaladdst. 4. Hatékony megoldést kindl azon
tulajdonsdgok esetében, amelyek
vagy nhagy

kivitelezhet6. 5. Lehetévé teszi az enterdlis CH, -

fenotipizalasa

nehézkes, draga |éptékben nem
kibocsatds mérséklését anélkul, hogy az hatranyosan

érintené a termelési mutatoék alakuldsat.

Fontos azonban hangsalyozni, hogy a genomikai
tenyészértékek kezdeti megbizhatésdga nem minden
esetben éri el a hagyomdanyos tenyészértékek szintjét
— kuléndsen akkor, ha a referenciapopuldcié mérete,
genetikai sokfélesége vagy reprezentativitdsa nem
megfeleld. Ennek tébb oka is lehet:
1. Adatbazisok korlatozottsaga: A
pontossdga erésen fugg o

becslések
rendelkezésre Aalld
genotipusos és fenotipusos adatok mennyiségétd|,
illetve mindségétdl. Mivel a genomikai szelekcid

még viszonylag Uj modszer, és az enterdlis CH,-
kibocsatds ritkbn mért tulajdonsdg, az elérhetd
adatbdzisok gyakran nem elég nagyok vagy
részletesek.

2. Referenciapopulécié mérete és oésszetétele: Az
eredményes tenyészértékbecslés feltétele egy
kelléen nagy, genetikailag sokféle, a célallomanyt
jOl reprezentdléd mintacsoport. Ha ez nem teljesul, a
becslések megbizhatésaga jelentésen csdkkenhet.

3. Genetikai markerek salyozéasa: A korai modellek
korlatozottan voltak képesek azonositani az enterdlis
CH,-kibocsatdasra hatdssal bird6 SNP-ket. Az ismert
genetikai variansok szdmdanak névekedésével és
az elemzési mobdszerek fejlédésével azonban a
becslések megbizhatésaga is folyamatosan javul.

4. Modellek fejlesztése: Bar a modern statisztikai

gépi

mesterséges intelligencian alapulé megkdzelitések

modszerek, tanulési algoritmusok és o

komoly potencidlt hordoznak, gyakorlati
alkalmazédsuk még nem dltalénos. Ez egyeldre
akaddlyozza a genomikai szelekcié pontossaganak

novelését és szélesebb kord elterjedését.

ALLATTENYESZTESI TELJESITMENYVIZSGALO KFT.

2100GODOLLO, DOZSA

SAGYORGY UT 58.| TEL.: +36 20 406-7084 | E-MAIL: ATKFT@ATKFT.HU|WWW.ATKFT.
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A gének a DNS-molekulék (ritkdbban az RNS) olyan szakaszai, amelyek meghatérozott biologiai funkcidval
rendelkeznek. Ezek hordozzdk a sejtmuikddéshez és a fehérjeszintézishez szikséges ,genetikai utasitdsokat”.
A géneket alkotd nukleotidok sorrendje szabja meg, hogy milyen szerkezetl és funkcioju fehérje jon létre. Egy
adott génnek tébb valtozata, Gn. allélja is Iétezhet, amelyek kllonb6zé mértékben hatnak a tulajdonsdgok
kifejez6désére.

A géninform@cié a génexpresszionak nevezett
folyamat atjan valik aktivva, amely két f6
szakaszbol all:

1. transzkripci6 - A DNS adott szakaszénak
egyik szaldrdl hirvivé RNS-mdsolat (mRNS)
készul, amely a fehérjeszintézis helyére, a
riboszémahoz szdllitja a genetikai informaciot;

2. transzlacid - A riboszdmdak folyamatosan,
atfedés és kinagyds nélkul leolvassdk az mRNS
bdézissorrendjét, meghatérozva ezzel a képzédd

fehérje-polipeptidldnc aminosavsorrendjét.
Az ehhez szikséges aminosavakat a citoplazmaban aktivaléds, megfeleld szallitdé RNS-molekuldk (tRNS-ek)
juttatjak el a riboszomakhoz. A fehérje, elkészilte utan, levalik az RNS-rél, elhagyja a riboszomat, majd betdlti
specifikus biologiai funkcidjat a szervezetben. (A fehérjeszintézis folyamataban hdromféle RNS-tipus vesz részt.
a riboszémdlis RNS [rRNS] alkotja a riboszémak szerkezeti és funkciondlis alapjat; a hirvivé RNS [messenger
RNS, mRNS] hordozza a fehérjét kédolé informdciét, mig a szallité RNS [transzfer RNS, tRNS] megkéti az
aminosavakat, és a megfelel6 sorrendben a riboszé6makhoz széllitja azokat.)

A fehérjeszintézis folyamata o6

[P — Szintetizalddott fehérje

A kromoszéma a sejtmagban taldlhatd, DNS-bél és fehérjékbdl (elsésorban hisztonokbdl) felépuld, kompakt
struktara, amely az 6rokitéanyag ,rendezett csomagolasat” és atadasdt biztositja a sejtosztdéddds sordn.
Mindegyik kromoszéma egy-egy hosszi DNS-molekulat hordoz, amely tébb millié nukleotidbdl épul fel, és
szdmos gén helyezkedik el rajta. A szarvasmarhdkban 60 kromoszéma taldlhatd, 30 pdrba rendezve.

A genetikai markerek a DNS meghatdrozott szakaszain elhelyezkedd, 6roklédd genetikai elemek, amelyek
kulcsszerepet toltenek be a modern szelekcidés programokban. Segitséguikkel pontosabban azonosithatok
azok a genomrégidk, amelyek meghatdrozzdk az egyes tulajdonsdgokat, és igy lehetévé vdlik a célzott
szelekcio. Emellett széles kérben alkalmazzdk Sket diagnosztikai célokra is, példaul 6roklédd betegségek
kimutatasara vagy egyedi genetikai mintézatok feltarasdra. Hasznalatuk mind egyedi, mind populdaciés szinten
meghatdarozd, hiszen bizonyos genetikai varidinsok — tébbek kézdtt a pontmutdciok — egyes populacidkban
szelekcib révén elterjedhetnek, mig mdésokban csak ritkék, vagy teljesen hidnyoznak.
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Az Un. funkciondlis genetikai markerek kozvetlen hatdst gyakorolnak a fenotipusra, példaul egy adott
fehérje szerkezetének vagy mikodésének modositdsa révén. Ezzel szemben az indirekt (kapcsolt) markerek
6nmagukban nem ,0kozdi” a vizsgdlt tulajdonsdgnak, azonban olyan génrégidk kézelében helyezkednek el,
amelyek szerepet jatszanak annak kifejez6désében.

Mivel a genom bizonyos szakaszai gyakran egyutt 6roklédnek, az indirekt markerek is eredményesen
alkalmazhatbdk szelekcids célokra. Példaul egy olyan SNP, amely egy, o metanogenezisben szerepet jatszo
gén koézelében taldlhatd, megbizhatbéan elére jelezheti az enterdlis CH,-kibocsatds mértékét — még akkor
is, ha kozvetlentl nem befolydsolja a CH,-termelés folyamatdt. Altaldnossagban megdllapithatd, hogy
a funkciondlis markerek pontosabb és stabilabb elérejelzést tesznek lehetévé, mig az indirekt markerek
hasznélata elsésorban akkor indokolt, ha a fenotipusos eltérést kivaltd gén(eke)t még nem sikerult
egyértelmUen azonositani.

A genetikai markerek fébb tipusai:

« SNP-k (single nucleotide polymorphisms - egypontos nukleotidpolimorfizmusok): A DNS egyetlen
bazispdrjanak eltérésébdl szdrmazd pontmutdcidk; csak akkor tekintheték valédi polimorfizmusnak,
ha a populdcid legaldbb 1%-dban eléfordulnak. Az SNP-k a leggyakrabban haszndlt genetikai
markerek, és igy kiemelt szerepet tdltenek be a tenyészértékbecslések pontossagdnak ndvelésében.
A pontmutdciok kézul viszont azok, amelyek populdcion bellli eléforduldsi gyakorisdga nem éri el az 1%-
ot, genetikai variénsnak, azaz egyedi nukleotidvaltozatnak (single nucleotide variant, SNV) mindsulnek.

« STR-ek (short tandem repeats — mikroszatellitek): Révid, 1-6 bézispdr hosszlsagu, ismétlédd DNS-
lehet. E
nagyfokd, a genomban akdr tébb ezer helyen is jelen lehetnek. Kiemelkedéen hasznosak

szekvencidk, amelyek ismétlédésszdma egyedenként eltérd markerek variabilitdsa

a genetikai diverzitds, valamint a rokonsagi kapcsolatok vizsgdlataban.

« RFLP-k (restriction fragment length polymorphisms - restrikciés fragmentumhossz-polimorfizmusok):
A DNS-szakaszok restrikcids helyeinek varidcioéi, amelyek a restrikciés (DNS-hasitd) enzimek felismerési
szekvencidinak eltéréseibdl adddnak, kulénb6zé hosszisdgu DNS-fragmentumokat eredményezve.
A restrikcidés enzimek meghatdrozott nukleotidsorrendeket ismernek fel, és ott vagy azok koézelében
hasitjak el a DNS-lancot. Ha egy mutdcié megvdltoztatja/eltinteti ezt a felismerési szekvenciat, az enzim
mar nem képes elvagni az adott ponton a DNS-molekuldt. Ugyanigy, Uj vagdsi helyek is létrejdhetnek,
melyek kdévetkezében az érintett DNS-szakasz kulénbdzd hosszisdgl fragmentumokra hasad.
A fragmentumhosszok koézétti eltérések gélelektroforézissel kimutathatdk, és jol alkalmazhaték az
egyedek vagy populdcidk genetikai variabilitdsanak vizsgalatara.

3. A CH,-kibocsatds genetikai hattere: gének és SNP-k

Az enterdlis CH,-kibocsatds genetikai hatterének
feltarGsa érdekében az elmdlt évtized sordn szdmos,
teljes genomra kiterjedé asszocidcios vizsgdlatot
(genome-wide association study, GWAS) végeztek.
E kutatadsok célja olyan genomrégidk és SNP-k
azonositdsa volt, amelyek
CH,-kibocsdtas  fenotipusos
Az eredmények egyértelmien azt mutatjdk, hogy

nem létezik egyetlen ,szupergén”, amely o6ndlléan,

befolyasolhatjgk a
megnyilvanulasat.

domindns modon szabdlyoznd a CH,-termelést.
Ehelyett szdmos, kis hatds I6kusz egyUttes mikodése
formdlja e komplex tulajdonsdgot, megerdsitve azt
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a feltételezést, hogy a CH,-kibocsatds poligénes
oroklddésmenetet kévet (Pszczola és mitsai, 2018).
(A I6kusz a kromoszémanak azon szakasza, ahol egy
gén vagy genetikai marker taldlhaté.)

A GWAS-ok tébb olyan gént is feltartak, amelyek
valamilyen moédon &sszefliggésbe hozhatdk az
enterdlis CH,~termeléssel — bdr ezek hatdsa tébbnyire
kdzvetett. A leggyakrabban vizsgalt gének kézé tartozik
a DGATI, a RPTOR és a SCDI1 (Schennink és mtsai, 2007;
Bovenhuis és mtsai., 2015; Liu és mtsai., 2024; Bouwman
és mtsai, 2014; Saxton és Sabatini, 2017), amelyek az

o -
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anyagcsere-folyamatok  szabdlyozdsdn  keresztul
befoly@solhatjgk a benddben zajlé fermentdcids
mechanizmusokat. A DGATI (diacilglicerol O-acil-
transzferdz 1) gén altal kédolt enzim kdzponti szerepet
tolt be a triglicerid-szintézisben, és ezdltal hatdssal van
atejzsir mennyiségére és dsszetételére. A gén jolismert
K232A polimorfizmusa jelentds eltéréseket idézhet el
a tejzsirprofilban, ami kézvetett Gton médosithatja a tej
MIR-spektruma alapjdn becsult CH,-értékeket. Fontos
azonban hangsUlyozni, hogy azigy becsult adatok nem
mindig tukrézik pontosan a bendében ténylegesen
keletkez6 CH, mennyiségét, és a DGATI gén kbzvetlen
szerepe a metanogenezis szabdlyozdsaban jelenleg

nem bizonyitott.

A RPTOR (regulatory associated protein of mTOR
complex 1—az mTOR-komplex 1 szabdlyozdsaban részt
vevd fehérjét kédold) gén az mTORCI (mechanistic
target of rapamycin complex 1 - a rapamicin

mechanisztikus célpontjat alkoté 1-es jelatviteli
fehérjekomplex) meghatérozé komponense. Ez a tdbb
alegységbél allé komplex vezérliazmTOR (mechanistic
target of rapamycin — a rapamicin mechanisztikus
célpontja) nevl enzim aktivitdsat, amely kulcsszerepet
télt be a sejtek anyagcseréjének, ndvekedésének,
osztédasdnak, illetve tdpanyag-érzékelésének
iranyitdséban. Mukdédése nagymértékben fugg a
szervezet energia- és tdpanyag-ellatottsagdatdl,
valamint a kulénféle ndvekedési és stresszhatasokat
kdzvetitd jelektél. A RPTOR gén az anyagcsere-
szabdlyozasi  folyamatokon  keresztul, kdzvetve
befolyasolja a bendében zajld fermentdciot, és ezdltal
hatdssal lehet az enterdlis CH,-termelésre. Egyes
kutatésok szerint a gén a 19. kromoszdma olyan
szakaszan taldlhatd, amely ésszefliggésbe hozhatd a
tejzsir mennyiségének és dsszetételének alakulasdaval
(Bouwman és mtsai, 2014). Ezdltal — a DGATI génhez
hasonléan — a RPTOR is kdzvetett Gton médosithatja a
tejosszetételen alapulé CH,-kibocsatdasi becsléseket,
kdzvetlen

jéllehet a metanogenezisre gyakorolt

hatdsdra eddig nem szuletett tudomdnyos bizonyiték.

A SCDI (sztearil-koenzim A dezaturdz 1) gén
a zsirsavanyagcsere egyik meghatérozd
szabdlyozdéeleme, amely a telitett zsirsavak

egyszeresen telitetlen zsirsavakkd torténd atalakitdsat
ir@nyitjao. E mechanizmus révén nemcsak a tejzsirsav-
Osszetételre gyakorol hatdst, hanem attételesen a
bendébeli
is. Az egyszeresen telitetlen zsirsavak — példaul az

takarmanyfermentaciés  folyamatokra

olajsav — ugyanis a benddében zajlé biohidrogenacid

sordn hidrogént kétnek meg, ami csokkenti a

metanogén  mikroorganizmusok  aktivitsat, és
igy mérsékli az enterdlis CH,-kibocsatdast. Fontos
ugyanakkor megjegyezni, hogy ennek pontos biolégiai

mechanizmusa jelenleg még nem teljesen tisztdzott.

Pszczola és mitsai. (2018) holstein-friz teheneken
tébb
(mennyiségi) tulajdonsagokat meghatérozéd Idkuszt

végzett  kutatdsukban olyan  kvantitativ
(quantitqtive trait locus, QTL) is azonositottak, amelyek
kapcsolatba hozhaték az enterdlis CH,-termeléssel.
(A QTL rovidités jellemzéen nem egyetlen génre,
hanem nagyobb DNS-szakaszokra utal;, ezek tébb,
a vizsgdlt tulajdonsGgra hatd gént vagy egyéb
szabdlyozd elemet is tartalmazhatnak.) Bar e QTL-ek a
CH,-kibocsatas fenotipusos variancigjanak csupdn kis
részét magyardzzdak, részleges atfedést mutatnak olyan
tulajdonségokat meghatarozd6 genomteruletekkel,
mint a takarmdnyhasznositds, tejtermelés, testméret
vagy egészségi dllapot. Ez arra utal, hogy a CH,-
termelés és az emlitett tulajdonsdgok genetikai szinten
is Osszefligghetnek — amit érdemes figyelembe venni

a szelekcios stratégidk kialakitasakor.

Ugyanezen vizsgalat (Pszczola és mtsai, 2018) 6t
olyan gént is kiemelt, amelyek kulénféle metabolikus
tehat
reakcidk sorozatdn keresztll kapcsolédhatnak a CH,-
termeléshez: CYP5IAI (4. kromoszéma), PPPIRI6B
(13. kromoszéma), valamint NTHLI, TSC2 és PKDI
(mindhdrom a 25. kromoszémadn). Ezek kézul kuldén

utvonalakon, egymdsra épuld  biokémiai

figyelmet érdemel a PKDI, amely az emésztérendszer,
kulébnésen a bendd és a béltraktus fejlédésének
szabdlyozdsdban betdltdtt szerepe révén, kdzvetlendl

befolyasolhatja a CH,-képz&dés mikrokérnyezetét.




Sarghale és mtsai. (2020) irani holstein-friz @llomanyon
végzett vizsgdlatukban 16 olyan SNP-t azonositottak,
amelyek OsszeflUggést mutattak az enterdlis CH, -
termeléssel: 2 a CH,-intenzitassal, 14 pedig az
egységnyi
szignifikans

tejzsirra  vetitett CH,-kibocsatassal all
kutatdk
megdllapitottak, hogy e genetikai markerek 51 gén

kapcsolatban. A azt is

kdzelében helyezkednek el. Kuléndsen figyelemre
meéltd, hogy ezek koézul 17 gén a szagloreceptorok
mukddéséhez kéthetd, ami Uj megvilagitdsba helyezi
a CH,-termelés genetikai hatterét. A szaglds genetikai
lehet az dllatok

variabilitdsa ugyanis hatdssal

takarmanyfelvételi preferencigira és étvagyaraq,
ezeken keresztll pedig a takarmdnylebontds sordn
képz6dd CH, mennyiségére. Emellett az eredmények
arra is utalnak, hogy az illézsirsav-anyagcsere
szabdlyozdsdban részt vevd gének — bdr kdzvetve -

szintén szerepet jatszhatnak a metanogenezisben.

A vizsgdlatban feltart SNP-k olyan genomrégiékban
helyezkednek el, amelyek atfedést mutatnak a tejter-
melést, a testtdbmeget és a takarmdnyhasznositdst
befolydsold QTlL-ekkel. Ez tovabb erésiti azt a
feltételezést, hogy a CH,-kibocsatas és mas fontos -
példaul termelési vagy -hatékonysagi — tulajdonsagok
kdzotti genetikai szinten is lehetnek &sszefliggések.
Masképp megfogalmazva: ha egy genetikai variéns
mérsékli a CH,-kibocsatdst, az egyattal hatassal lehet
atejhozamra vagy a takarmdanyhasznositds mértékére
is. Tovabbi elényt jelent, hogy a fermentdcié sordn
keletkezé ill6 zsirsavak mennyiségére és ardnydra
alapozott CH,-emisszidbecslés hozzdjarulhat a GWAS-
ok és a referenciapopuldciok bdvitéséhez, fokozva

ezdltal a szelekcidé hatékonysdgat.

Tébb kutatds is megerdsitette, hogy az eddig feltart
SNP-k csupdn a genetikai variancia kis hanyaddaért
felelések. Példaul de Haas és mitsai. (2011) hét
olyan SNP-t azonositottak, amelyek 6t kaldénbdzéd
kromoszoman (13, 18, 24, 26, 27.) helyezkednek el,
de még egyuttesen is minddssze kb. 0,2%-at magya-
rGzzdk a CH,-kibocsatds genetikai variancigjanak.
Ugyanakkor az ezek alapjdn szdmitott genomikai
tenyészértékek kétszer pontosabbnak bizonyultak,
mint a teljesitményvizsgdlati és térzskényvi adatokon
alapuld hagyomdényos becslések, és a genetikai

variancia hdromszorosat fedték le azokhoz képest.

A CH,-kibocsatds orokletes hattere tehat széles, szinte
a teljes genomra kiterjedd eloszlGst mutat: szdmos,

kis hatasa gén (l6kusz) egyuttesen befolyasolja a
fenotipus alakuldsat. Ez a poligénes 6réklédés arra utal,
hogy a markerasszisztalt szelekci6 — amely néhdny
nagy hatdsa l6kuszra dsszpontosit — Snmagdban nem
nyuijt elegendd alapot a kivant genetikai elérehaladds
eléréséhez. Ezzel szemben a teljes genomot lefedd
genomszelekcié hatékonyabb megkédzelitést kindl,
mivel lehetévé teszi tobb ezer, egyenként csekély
hatadstd SNP egyidejlu figyelembevételét a tenyész-
értékbecslés sordn. A genomszelekcid sikerességéhez
azonban elengedhetetlen a megfeleld infrastrukturdlis
és mobdszertani hattér biztositdsa. Kuldéndsen fontos

szerepet jatszanak ebben a nagy elemszéma,
genetikailag  reprezentativ  referenciapopuldaciok,
a genetikai adatok nemzetkdzi  megosztdsa,

valamint a kadlénbdzé populdcidk kozétti  kdzds
genetikai alapok, 6réklédési mintdzatok és marker-
hatdsmechanizmusok feltadrasa. E célokat szolgdaljak
példadul a tdébb orszdgot o&sszefogd nemzetkdzi
RobustMilk-projekt

amely a

kezdeményezések, mint a

(http://www.robustmilk.eu/), tejhaszna

szarvasmarhdk fenntarthaté tenyésztését célzd
genetikai kutatdsokat tdmogatja. Az ilyen egyutt-
mukddések lehetéséget teremtenek a kuldnbdzd
adatforrasok integrdlasara és globdlisan 6sszehangolt

szelekcios stratégidk kialakitasdra.

A szelekcid pontosségdnak fenntartdsa érdekében
emellett kulcsfontossGgu az SNP-panelek - vagyis
a  tenyészértékbecsléshez  haszndlt  genetikai
markerhalmazok —, valamint az ezekre épulé statisztikai
modellek és referenciapopulécidk rendszeres frissitése
is, hogy a tenyészértékbecslés tovdabbra is redlisan
tukrézze az dllatok genetikai potencidljat a CH,-
kibocsatds szempontjabdl, és ezzel hozzdjaruljon a

tenyésztési déntések megbizhatésdgdhoz.

tehat
eszkdzt, hanem egydttal Gj szemléletet is kindl a

A genomikai szelekcib nem csupdn (j
tenyészték szimdara. Lehetévé teszi szdmukra, hogy

kérnyezeti szempontbdl fenntarthatébbd tegyék
az dllattenyésztést, anélkul, hogy lemondandnak a
termelési hatékonysagrol. Ez a megkdzelités hosszi
tdvon biztosithatja, hogy a tejtermelé d&gazat a
gazdasagi célkitizések mellett a kérnyezeti kihivasokra
is érdemi, tudomdnyosan megalapozott vélaszokat

adjon.

A felhasznalt forrasok listajat a cikk terjedelmi korlatai
miatt nem kdz6ljlik, az a szerkesztéségben érhetd el.
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