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Szendrey Ignac emlékezete - Petofi aposa, a joszagfelligyeld

Koranak egyik legismertebb, a szakfolyé- [
iratokban rendszeresen publikalé gazdaja, az
OMGE egyik alapito tagja volt Szendrey Ignac,
aki 1800. november 9-én szliletett a Borsod
varmegyei Aszaldn. Julia lanya jellemzése
szerint édesapja ,Egyszerd, de muvelt lelkd
ember volt, tudott szdmolni a kériimények-
kel. Kdzépiskolat végzett, s pap akart lenni.
Betegeskedése miatt azonban a szabadabb
mozgasu gazdasagi palyara lépett, a keszt-
helyi Georgikonban végezve tanulmanyait”.
Eurépa elséként alapitott mezdégazdasagi
tanintézetében elvégzett tanulmanyait kdve-
téen 1830-ig a keszthelyi, Festetics-uradalom
Ujmajori ispansagat vezette. Innen az Alfdldre,
Nagymagocsra és Szénasra ker(lt csaladja-
val, majd Erdédén dolgozott, a Karolyi csalad
szolgalataban. Az 1840-t6l megjelend szaklap,
a Magyar Gazda rendszeres levelezdje és szer-
z6je lesz. Nagymagocs és Oroshaza kdzott
még életében, 1873-ban majort neveznek el
réla, mely ma is megtalalhato.

Az utdkor szamara ugyanakkor nem kiemelkedd gazdasagi tevékenysége és
termékeny, a j6 gyakorlatokat bemutat6é szerz6i munkassaga miatt valt ismertté
a neve, hanem késdébbi vejével, Petéfi Sandorral kialakult hirhedten rossz viszo-
nyuk miatt. A nemzet emlékezetében leginkdbb “Egy apahoz” irt vers sorainak
értékelése maradt fent: “Mindent tevél, amit szabad - Es amit nem szabad, Hogy
visszatartsd ellened - Szeglilt leanyodat; Bekeriték 6t apai - Tekintélyednek falai”.
E kép ugyanakkor egyoldalu, mivel Szendrey késébb tdmogatta lednyat és vejét
is, erre leginkabb j6 példa, hogy a forradalom kirobbanaséat kdvetéen éppen 9
hénappal, december 15-én Petéfi Zoltan szlletésekor Debrecenben egy fedél
alatt éltek Petéfiék a Szendrey-csaladdal. Arany errdl irta: , Pet6fi akkor ipaval és
napaval egy haznal lakott, békességben, bar nem minden panasz nélkdil”. Lanyait,
vejeit és unokait késébb is tAmogatta, a gyermekeit tragikusan fiatal korukban
elveszit6 édesapa - Gyula fia 1850-ben, Gyulai Painé, Maria lanya 1866-ban 28
évesen, Petéfiné majd Horvat Arpadné Szendrey Julia 1868-ban 40 évesen hunyt
el - Leanyfalun toltdtte “nyugdijaséveit”. Petdfi szobranak felavatasan részt vett,
erre veje, Gyulai Pal igy emlékezett vissza: ,Az éreg Szendrey, Petéfinek hires
hangos apésa, még megérte, hogy vejének szobrot emeltek. Gyulaival ment ki
a szobor elé s nézi az éreg ur a szobrot - majd igy szdl: ,Lehet, hogy jo hazafi
volt - de goromba ember, velem cudarul bant.” A kortars visszaemlékezdk szerint
matuzsalemi kort megérve is gazdalkodott, errél az ,Uj idék” 1895-ben kézolte
az alabbiakat: ,Egyszer a kertben dolgozé szigetbeli napszamosok megjegyzé-
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seket tettek az 6reg Ur pomologus kedvtelésére. - Mit veszddik annyit ezekkel a
fakkal, ugyse eszik gyliimélcsiikbdl. Szendrey véletlendil arra felé sétalt s hallotta e
megjegyzést. Szakasztottan ugy tett, mint a mesebeli éreg gyliméicsoltogatd. Nem
szolt semmit, hanem tiirelmesen vart néhany esztendeig, mig a fak gyiimdlcsdkkel
Jjutalmaztak faradsagat. Akkor magahoz citalta a napszamosokat s a kosarakba ra-
kott mosolygo piros almakra mutatva, igy szolt hozzajuk: - Vigyék ezt kendtek haza
cselédeiknek. Aztan mondjak el otthon, hogy az ember sohasem lehet elég 6reg
arra, hogy gylimélcsfakkal ne vesz6djék.” Tartasara, életére jellemzé halk elmulasa
is: 1895. szeptember 26-an reggel még 6ltézkddni kezdett, majd gyengeségre
panaszkodott és halkan, zsort6l6dve megjegyezte: ,Pedig nem vagyok még olyan
Oreg” - ezek voltak lejegyzett utolsé mondatai.

A mezégazda Szendrey a ,Magyar Gazda” cim( folyoéiratban 1842-ben az
1385-1392. hasabokon tett k6zzé takarmanyozasi témaju tanulmanyt, ,Néhany
sz6 a’ takarmanyrdl annak idejében” cimmel. A témavalasztas az allattenyésztés
korabeli fejlédése miatt rendkivil aktualis volt. Megfogalmazasa szerint a , kiilén-
féle majd elészamlalhatlan nemei a takarmanynak nem levén egyértékliek, s igy
marhainknak, nem mind ugyanazon mennyiségben adhatdk”, ezért cikkével azon
gazdaknak adott utmutatast, , kiknek eddig vagy alkalmuk, vagy idejék nem vala a
hosszu szamitgatasra”. Nem elméleti munkat kivant irni, hiszen tudta: a széna- és
szemérték mennyiségei ,majd minden gazdasagroél irt kiil- és belféldi kényvekbd!
megtanulhatdk”, ezért egy korabbi Magyar Gazda szambol idézett szénaérték-sza-
mitast. A szénaérték kibdvitésére, a szénat helyettesité takarmanyok (,szamtalan
poitl6i”) belsd értékének meghatarozasat tlizte ki céljaul, vagyis ,, milly mennyiségben
képesek ezek kipbtolni bizonyos szénamennyiséget?”. Az dsszehasonlitas alapjaul -
hasonléan ,minden okszeru belés kulfoldi” gazdahoz — a rozs értékét vette, amit a
,10bbi nemek kozott legallandébbnak tapasztaltatott”, ehhez mérte a széna és a
tobbi takarmany értékét is. Gazdatisztjei a gyakorlatban is alkalmaztak a Szendrey
altal kdzolt tablazatot, melyben szerepelt, hogy ,milly aranyban vannak kiilénféle
eddig leghasznalatbb, s igy szamitasba is leginkabb felvehetd takarmanynemek
egymashoz? S miné mennyiségben potolhatjak ki egymast?”. Az elterjedten al-
kalmazott, fontra t6rténd szamitas helyett a ,gabonanemeket itcze szamszerint
is az egészhez, s ezt azokhoz alkalmazva” is kifejezte. Szendrey Ignac mdvein
egyértelmlien érezhetd a Georgikon szemléletmddija, az elméleti ismeretek hazai
gyakorlatba térténd atlltetésének az igénye. Az 1797- es alapitastodl kezdédéen
a gyakorlatban j6l alkalmazhato tisztek képzése kapta a hangsulyt, Nagyvathy és
az alapitok szemléletmaddja jélérezhetd: a ,tapasztalds minden erésségeken fellil
valo6 bizonysag”.

A takarmanyozasi ismeretek kapcsan Szendrey leirta, hogy a ,repcze legelte-
tési hasznalata, vagy is annak olcsésaga ’s jésaga ellen semmi egyéb kifogasom,
vagy észrevételem nincs; minthogy ezen takarmany egyed(il a’ juhnak hasznalhato,
’s csak is télen fagygyal (midén felséges, s szapora legelét ad), kivalt nagyobb
kiterjedésben”. Leirta tovadbba, hogy mit ért takarmany alatt: ,,takarmany név alatt
nem egyedlil gyep vagy sasos széna s sarju értetédik , hanem szamtalan nemei
az eddig ismert névényeknek, mint p. o. luczerna, stajerléher, baltaczim, blikkény,
mubhar, csibehur, tengeri,’s atalaban véve mindennemd gabonaszemek , szalmas
és kapaloveteményeknek szalmai, ugy burgonya, répanemek, tok ’sat. 'sat. egy-
szoéval minden névény, mit a’ marha z6ldjében megeszik, szaraz minéségében is
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takarmanyul hasznalhat6”. Ugyanakkor a ,,Szarazsaggal ostorozott pusztainkon”
szenvedd allatok ,koplaldsra bocsatva” voltak, igy nem is tudtak jé eredményeket
elérni, a korszakban tébbek altal javasolt lucerna és a I6here ,némellykor féleg vizes
allapotjaban szinte gyakran halélt okoz”, igy a fentieket 6sszegezve a , legjobbnak,
és legbatorsagosabbnak talaltatott eddig a’ zéld tengeri takarmany, de mivel ez
hazankban igen draga, ennek potlasaul én a czirokot ajanlom gazdaink figyelmébe”.

Szemléletmddiara jellemzdek egyik elsé mlvében - amelyet 1841. juniusaban
irt Erdédon - megfogalmazott gondolatai: ,,Czélom lévén nem annyira theoreticai
elmélkedéseket, mint int practicai megprobalt fogasokat az érdemes olvasé koé-
zénséggel, féleg a’ javitasokkal eddig nemigen tér6d6tt gazdatarsaimmal k6zéini
- ezen vélt és talan sikerlilt javitasoknal a’ mathematicai szamitasokat elmelléztem,
mert megvallom, azokat sziikségesnek sem igen véltem, azonban az erre felszen-
telendd hosszas idét is draganak tartottam, minekutana azok majd kézzelfoghato
vilagossaguak.”

Szendrey nekroldgjai kiemelték, hogy “Az reglr a jozan magyar, gazdatisztek
téréimetszett tipusa volt. A gazdasagot nem akadémikus, hanem gyakorlati szem-
pontbdl fogta fel. Még egy betiit sem irtak az orszagutak befasitasardl, mikor 6 mar
tényleg befasitotta az oriasi uradalmak mentén vonuld orszagutakat. Ezekben az
uradalmakban olyan gazdasagi rendszert létesitett, melyet az orszag elsé szakem-
berei maig is mintaszeriinek mondanak. Ezt jellemzi az is, hogy Karolyi Lajos grof
végrendeletében arra utasitotta 6rékdsét, Karolyi Alajos grofot, hogy a gazdasagban
semmi valtoztatast ne tegyen s hogy tanacsért gazdasagi ligyekben senki mashoz
ne forduljon, mint Szendrey Ignachoz.”

Szendrey Ignac felljitott sirja Nemzeti Sirkertiinkben, a Fiumei Uti Sirkertben
talalhatd, emlékét ma lanyanak szll6helyén, Keszthelyen a MATE altal felujitott és
kialakitott Szendrey Emlékhazban is bemutatjuk és tisztelettel apoljuk, szlletésének
225. jubileumi évében tébb megemlékezést is terveziink tartani.

Szanati Angéla és Lukacs Gabor
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A review of loop mediated isothermal amplification in
pathogen detection: Pros and cons

A hurokkozvetitett izotermikus sokszorositas
alkalmazhatésaganak attekintése a korokozok kimutatasaban:
elénydk és hatranyok

MBITHI Andrew - KUSZA Szilvia - BAGI Zoltan

SUMMARY

Infectious diseases in farm animals threaten agricultural productivity and animal welfare, necessitating
the need for rapid diagnostic methods. This review explores the application of Loop-Mediated
Isothermal Amplification (LAMP) for detecting pathogenic bacteria in fecal samples from cattle
and domestic pigeons, with a focus on Environmental DNA (eDNA) extraction and analysis. LAMP
offers significant advantages over traditional diagnostics, including high sensitivity, specificity,
simplicity, and rapid results. Notably, LAMP can detect as few as 10 copies of bacterial DNA per
reaction, demonstrating its remarkable sensitivity. Key challenges include optimizing LAMP assays
for various animal species, improving eDNA extraction from fecal samples, and addressing sample
preservation and transportation effects on diagnostic accuracy. A comparative analysis reveals
LAMP’s superiority over conventional methods, being 50% more cost-effective and delivering
results in an average of 35 minutes, compared to several hours for PCR. This review affirms LAMP’s
potential to revolutionize pathogen detection through eDNA analysis hence early disease detection
and intervention strategies.

Keywords: Fecal samples; Farm animals; Environmental DNA (eDNA); LAMP; Pathogen detection
OSSZEFOGLALAS

Célkitlizés: A haszonallatok fertéz6 betegségei veszélyeztetik a mez6gazdasagi termelékenységet
és az allatok jolétét, ezért gyors diagnosztikai mddszerekre van sziikség. Ez az attekintés a hurok-
kozvetitett izotermikus sokszorositds (LAMP) alkalmazhatésagat tarja fel a patogén baktériumok
kimutatésa soran szarvasmarhék és hazi galambok bélsar mintaiban, klldénds tekintettel a kdrnyezeti
DNS (eDNS) alkalmazasara.

Eredmények: A LAMP jelentds elénydket kinal a hagyoméanyos diagnosztikahoz képest, beleért-
ve a nagy érzékenységet, specificitast, egyszerliséget és gyors eredményeket. Nevezetesen, a
LAMP reakcionként minddssze 10 kopia bakterialis DNS-t képes kimutatni, ami figyelemre méltd
érzékenységet jelent. A legfontosabb kihivasok kozé tartozik a LAMP-vizsgélatok optimalizalasa
kildnb6z6 4llatfajokra, az eDNS-kivonas hatékonysaganak javitasa a székletmintakbol, valamint
a mintak tarolasanak és szallitdsanak a diagnosztikai pontossagra gyakorolt hatdsainak kezelése.
Ez az 6sszehasonlitd elemzés ravilagit a LAMP elényeire a hagyomanyos modszerekkel szemben,
miszerint 50%-kal koltséghatékonyabb, és atlagosan 35 perc alatt biztosit eredményt, szemben a
PCR tobb 6ras idészikségletével.

Kovetkeztetések: Ez az attekintés megerdsiti, hogy a LAMP az eDNS technolégiaval kombinalva
képes forradalmasitani a kérokozék ellatasi ponton torténd kimutatasat, igy javitva a betegség korai
felismerését és segitve a hatékony beavatkozasi stratégia kialakitasat.

Kulcsszavak: bélsar minta; haszonallat; kornyezeti DNS (eDNS); LAMP; kérokozé diagnosztika
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1. Introduction

The huge surge in the global human population which is accompanied by
increasing food consumption necessitates a rigorous approach to safeguarding
both livestock and public health. As animal protein demand escalates, there is an
essential need for enhanced farm animal health practices to optimize productivity,
minimize economic setbacks, and ensure public health safety. The application
of the Loop-mediated isothermal amplification (LAMP) technique for discerning
pathogens from fecal eDNA of farm animals represents a groundbreaking strategy
in this domain, promising timely disease prevention, detection, and control, whilst
safeguarding livestock health for constantly increasing ruminant population and
reducing potential human transmission (Notomi et al., 2000: Nagamine et al.,
2002). Dairy cattle, vital to the global food supply, remain particularly susceptible
to various infections. Pathogens such as Escherichia coli and Staphylococcus
aureus can undermine milk quality and safety, thereby imposing significant
economic burdens on farmers and health hazards for consumers (Hogan and
Smith, 2003; Oliver et al., 2009). Infections like those by Salmonella enterica further
complicate the scenario. These pathogens can lead to severe diseases, such as
salmonellosis in humans (Scallan et al., 2011). The emerging challenge posed
by antibiotic-resistant pathogens globally accentuates the urgency for rapid and
efficient diagnostic methodologies (Ventola, 2015). Conventional diagnostic tools
often lag in speed and require intensive manual labor. In contrast, the LAMP
technique emerges as a formidable solution, catering especially to farm animals
integral to the food supply chain (Parida et al., 2008).

Pigeons, pivotal in urban ecosystems and often kept as pets, carry diseases of
significant concern. However, the species is also becoming increasingly important
in food production in some countries. Besides the already established threat of
Chlamydia psittaci, pigeons have been identified as reservoirs for pathogens like
Salmonella enterica and Escherichia coli, which have implications for both animal
and human health (Magnino et al., 2009). Monitoring these infections is becoming
increasingly crucial in urban farming, pigeon pet-keeping and squab production.
Overlooking such potential carriers of diseases might not only impact pigeon keepers
but also pose a broader public health risk. Hence, efficacious detection and handling
of such diseases are pivotal for safeguarding both avian and human health (Haag-
Wackernagel and Moch, 2004). Thus, the domestic pigeon is an ideal model for
investigating pathogenic diagnostic challenges in diverse human-avian domestic
animal interactions. To sum up, the innovation and implementation of sophisticated
diagnostic methodologies, such as the LAMP technique for detecting pathogens
in farm animal fecal samples, are of supreme significance. Such advancements
stand as indispensable beacons amidst the contemporary challenges faced in the
realms of global health, agriculture, and food security (FAO, 2011).

1.1. Environmental DNA (eDNA)
Environmental DNA (eDNA) refers to genetic material obtained directly from

environmental samples such as soil, water, or air without the need to capture or
observe the organism of interest. This approach has revolutionized biodiversity
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monitoring and ecological research by enabling detection and identification of
species through analysis of DNA shed into the environment via skin cells, feces,
urine, or other biological materials. eDNA analysis involves extracting genetic
material from environmental samples and using molecular techniques such as
polymerase chain reaction (PCR) or LAMP, metabarcoding, or high-throughput
sequencing to identify species present in a particular habitat. This method is
highly sensitive, capable of detecting rare, cryptic, or elusive species that might
be difficult to observe directly.

For instance, a study by Bohara et al. (2022) demonstrated the use of eDNA to
detect and monitor marine species like fish and whales, showing its effectiveness
in marine conservation efforts. In freshwater environments, eDNA has been used
to detect invasive species early, aiding in their management and control (Jerde et
al., 2016). One of the major advantages of eDNA is its non-invasive nature, which
reduces disturbance to organisms and their habitats compared to traditional
survey methods involving capture or observation. This is particularly beneficial for
studying endangered species or those inhabiting sensitive ecosystems. Despite
its advantages, eDNA analysis has some challenges. These include potential
contamination of samples, degradation of DNA in the environment, and the need
for rigorous laboratory protocols to ensure reliable results.

1.2. Loop-mediated isothermal amplification (LAMP)

LAMP is a prominent molecular diagnostic tool appreciated for its versatility
in detecting pathogens across varied samples. It operates under a consistent
temperature range of 60-65°C, eliminating the need for thermocycling devices,
which offers an advantage in resource-limited settings (Notomi et al., 2000; Mori
et al., 2001; Njiru, 2012). While the use of multiple primers (Figure 1) amplifies its
specificity, reducing false positives, it’s essential to note that LAMP can sometimes
encounter difficulties with multiplexing and might also be sensitive to sample
impurities, potentially affecting the accuracy of results (Goto et al., 2009; Mori and
Notomi, 2009). The development of the LAMP method for detecting pathogens
in fecal samples of farm animals holds immense importance, bridging the gap
between animal health and broader public health, food safety, and economic
considerations. As our comprehension of these pathogens evolves, cutting-edge
diagnostic tools will play an indispensable role in efficiently tackling potential
outbreaks and managing diseases (Parida et al., 2008; WHO, 2016; Jelocnik et
al., 2017).

1.3.Primer design, software tools, and cost considerations of LAMP

LAMP utilizes a unique set of primers that distinguishes it from conventional
PCR, which typically uses only two primers. In contrast, LAMP employs four to
six primers, which target six distinct regions on the target DNA, ensuring high
specificity and efficient amplification. The main primers involved in LAMP are the
outer primers, F3 and B3, which initiate the amplification, and the inner primers,
FIP (Forward Inner Primer) and BIP (Backward Inner Primer), which drive the core
amplification process. FIP and BIP consist of two regions: one complementary



ALLATTENYESZTES ES TAKARMANYOZAS, 2024. 73. 4. 253

Figure 1. Detailed mechanism of LAMP process for DNA amplification
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Step 1 involves DNA denaturation, where the target DNA segment undergoes separation into single
strands, preparing the DNA for primer binding. In Step 2, the forward inner primer (Fic-F2) binds
to the F2c region of the single-stranded DNA and initiates complementary polymerization. Step 3
sees the F3 primer binding to the F3c region. Step 4 follows with the F3 primer displacing the F1c-F2
strand, producing a single-stranded DNA segment for subsequent steps. In Step 5, the backward
inner primer (B2-B1c) binds to the displaced strand and starts polymerization. Step 6 involves the B3
primer binding to the B3c region of the newly synthesized strand, displacing the B2-B1c strand and
initiating another polymerization cycle. Step 7 continues this displacement and initiation process.
Step 8 describes the formation of a “dumbbell” structure through complementarity interaction by the
B2-B1c resultant amplicon. Step 9 involves the F1c-F2 primer binding to the dumbbell structure and
synthesizing a complementary strand. In Step 10, the B2-B1c primer binds to the newly synthesized
strand and continues the LAMP cycle. Step 11 includes the addition of loop primers to increase the
shape complexity of the amplicons, enhancing the LAMP reaction’s efficiency and speed. Finally,
Step 12 describes the production of millions of loop complex.

1. abra: A LAMP folyamat részletes mechanizmusa DNS-amplifikacié soran

szinnel jeloltink. A 3. Iépésben az F3 primer az F3c régidhoz kétédik. A 4. 1épésben az F3 primer
kiszoritja az F1c-F2 szalat, és egy egyszali DNS-szakaszt hoz |étre a kdvetkezd |épésekhez. Az 5.
lépésben zdlddel jeldlve lathatd ahogy a reverz belsé primer (B2-B1c) kétddik a kiszoritott szalhoz,

(folytatas a kévetkezé oldalon)
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és megkezdi a polimerizaciot. A 6. [épésben a B3 primer kétédik az Ujonnan szintetizalt szal B3c

folytatja ezt a kiszoritasi és inditasi ciklust. A 8. 1épés soran a keletkezett a B2-B1c amplikon két
végének komplementaritdsa miatt egy ,stlyzé” alaku struktdra alakul ki. A 9. 1épésben az Fic-F2
primer a ,sUlyz6” szerkezethez kétédik, és egy komplementer szalat szintetizal. A 10. Iépésben
a B2-B1c primer kétddik az Gjonnan szintetizalt szalhoz, és folytatja a LAMP-ciklust. A 11. [épés
magaban foglalja a hurokprimerek hozzaadasat az amplikonok alaki komplexitasanak ndvelése
érdekében, ami ndveli a LAMP-reakci6 hatékonysagat és sebességét. Végll a 12. 1épés a tobb millié
hurokkomplex eléallitasat irja le.

to the 3’ end and another to the 5’ end of the target sequence, which facilitates
strand displacement and rapid amplification. In some cases, as shown in Figure
1 additional loop primers, such as F-loop and B-loop, are introduced to further
enhance the speed and efficiency of the reaction by binding to the loop structures
formed during the process (Notomi et al., 2000; Mori and Notomi, 2009).

To design these complex primer sets, specialized software applications are often
employed. One widely used tool is PrimerExplorer, developed by Eiken Chemical
Co., which allows users to input the target sequence and receive a complete set of
LAMP primers based on the sequence’s structural characteristics. PrimerExplorer
considers factors such as primer length, melting temperature, and GC content
to optimize primer efficiency and specificity (Parida et al., 2008). Another useful
tool is LAMP Designer, a commercial software that includes features for avoiding
dimer formation and ensuring high specificity. Additionally, LAVA (LAMP Assay
Versatile Analysis) offers flexible options for LAMP primer design and analysis of
potential secondary structures that could affect the reaction (Tomita et al., 2008).
These tools greatly simplify the process of designing effective LAMP primers,
which are crucial for the method’s high specificity.

In terms of costs, LAMP reactions generally involve higher reagent costs
compared to PCR due to the requirement for Bst polymerase, a high-efficiency
DNA polymerase capable of strand displacement without thermal cycling. Bst
polymerase tends to be more expensive than the Taqg polymerase used in PCR,
but the overall equipment cost for LAMP is significantly lower because it does
not require a thermocycler. LAMP reactions can be performed in a simple water
bath or heating block that maintains a constant temperature of around 60-65°C,
whereas PCR requires a more expensive thermocycler to repeatedly heat and cool
the reaction mixture (Mori et al., 2001). While LAMP reactions generally require 4-6
primers per reaction, increasing primer costs relative to the two primers used in
PCR, the absence of a thermocycler and the potential for rapid, real-time detection
without complex equipment can make LAMP more cost-effective in specific
settings. Detection methods in LAMP, such as turbidity, colorimetric detection, or
fluorescence, are relatively simple and inexpensive compared to PCR, which often
requires gel electrophoresis or real-time PCR systems for detection of amplified
products (Mori and Notomi., 2009). In terms of per-reaction costs, LAMP costs
depend on the reagents and detection methods used, while PCR reactions are
generally less expensive per reaction (Nagamine et al., 2002). However, in field
settings, LAMP is often the more practical option due to its minimal equipment
requirements and faster time to result, especially for pathogen detection and
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diagnostics (Mori et al., 2001). In conclusion, while LAMP may involve higher
upfront reagent costs, its lower equipment requirements and rapid detection
capabilities make it an appealing alternative to PCR in many diagnostic and
field-based applications. The complexity of primer design is mitigated by the
availability of specialized software tools like PrimerExplorer and LAVA, ensuring
that LAMP reactions are both specific and efficient for a wide range of nucleic
acid detection tasks.

1.4. Qualitative LAMP and its end point detection

Qualitative LAMP is distinguished by its ability to detect presence or absence of
specific nucleic acid sequences in a sample. This is particularly useful in resource-
limited settings due to its simplicity and rapidity. Several end point detection
methods can be used for qualitative LAMP: Colorimetric detection, Fluorometric
detection and Turbidimetric detection. Colorimetric detection leverages in color
changes in pH-sensitive dyes to visually indicate DNA amplification. For instance,
in a study by Goto et al. (2009), researchers used hydroxynaphthol blue (HNB),
where a successful amplification changes the solution’s color from violet to blue,
allowing immediate visual verification without the need for specialized equipment.
Fluorometric detection involves the incorporation of fluorescent dyes that increase
in fluorescence in direct proportion to the amount of DNA amplified during the
reaction.

A study highlighted by Jung and Park (2015) employed fluorescent intercalating
dyes that bind to double-stranded DNA, enabling the visualization of LAMP
results under UV light, thus enhancing its utility in rapid diagnostics (Nguyen et
al., 2019). Turbidimetric detection involves amplification of DNA where magnesium
pyrophosphate is produced as a byproduct, which increases the turbidity of
the solution. This change can be quantitatively monitored using a turbidimeter,
offering a simple yet effective method of detection. Study by Mori et al. (2001)
demonstrates the effectiveness of turbidimetric detection in monitoring of LAMP
reactions, providing a cost-effective alternative to more sophisticated methods
(Yang et al., 2024). Qualitative LAMP is particularly advantageous for field use,
allowing rapid and effective decision-making directly at the point of care or in
environmental assessments.

1.5. Quantitative LAMP and its end point detection

Quantitative LAMP (QLAMP) builds upon the basic principles of LAMP to enable
the quantification of nucleic acids, offering precise measurements that are crucial
for understanding disease dynamics, monitoring treatment efficacy, and controlling
outbreaks. Several end point monitoring methods can be used for quantitative
LAMP: Real-time fluorescence monitoring and endpoint quantification analysis.
Real-time fluorescence monitoring uses real-time data to monitor the progression
of the LAMP reaction. The fluorescence emitted by intercalating dyes correlates
with the amount of nucleic acid amplified, providing not only presence or absence
but also the quantity of the target. Park (2022) described the application of real-
time fluorescence in gLAMP to monitor viral RNA in clinical samples, enhancing
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its application in viral load determination and treatment monitoring. In endpoint
quantification analysis, the final fluorescence readings are compared against a
calibrated standard curve to estimate nucleic acid concentrations. This method
is particularly useful in settings where real-time monitoring may be impractical.
Studies like the one by Yang et al. (2024) have successfully applied endpoint
analysis in food safety to quantify pathogenic bacteria, demonstrating gLAMP’s
utility in public health surveillance.

Quantitative LAMP is applicable in clinical and environmental contexts. The
ability of gLAMP to quantify pathogen load is invaluable in clinical settings
(Saengsawang et al., 2023). In environmental science, qLAMP facilitates the
detection and quantification of microbial contaminants in water sources or soil
samples (Yang et al., 2024).

1.6. Gel electrophoresis as an end-point detection method for LAMP

Gel electrophoresis is a commonly used method for the end-point detection
of nucleic acid amplification, including LAMP. In LAMP, after the amplification
process, the presence of the amplified product can be confirmed by visualizing
the DNA bands using gel electrophoresis. The LAMP reaction generates a ladder-
like pattern on the gel due to the production of various sizes of concatenated
amplicons, which is distinct from the single, discrete bands typically observed
in PCR. In this method, the LAMP reaction mixture is subjected to agarose gel
electrophoresis. The amplified DNA is separated based on size by applying an
electric current across the gel, and a DNA-specific dye like ethidium bromide
or SYBR Green is used to visualize the DNA under ultraviolet (UV) light. This
approach is relatively straightforward and provides a clear visual confirmation of
successful amplification (Tomita et al., 2008). However, it is important to note that
gel electrophoresis is time-consuming and requires specialized equipment such
as a gel chamber and UV transilluminator, which may limit its use in field-based
LAMP applications where rapid detection is needed (Mori et al., 2001). Despite
these limitations, gel electrophoresis remains a valuable method for confirming
LAMP results, especially in laboratory settings where equipment for electrophoresis
is readily available. Its use allows researchers to assess not only the presence
of amplification but also to estimate the size of the amplified products, providing
further confirmation of the reaction’s specificity (Goto et al., 2009).

1.7. Pathogenic bacteria of veterinary importance in cattle and domestic
pigeons

Escherichia coli, while commonly found in mammalian intestines, consists of
various strains. Some strains, like E. coli O157:H7, have been linked to significant
foodborne outbreaks, especially connected with beef products (Mead and Griffin,
1998; Rangel et al., 2005). The bacteria’s ability to form biofilms, adhere to various
surfaces, and its high prevalence in cattle underscore the importance of efficient
diagnostics and management strategies. Rapid and accurate detection methods,
like LAMP, could be instrumental in early identification, timely intervention, and
prevention of potential outbreaks. Staphylococcus aureus is another notable
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pathogen in dairy cattle, associated with mastitis, severely impacting milk
production and quality (Barkema et al., 2006). Additionally, Salmonella enterica
in dairy cattle has become a growing concern due to its zoonotic potential and
association with foodborne ilinesses (Threlfall, 2002). Given the implications of
these bacteria, rapid diagnostic techniques like LAMP are pivotal for early detection
and intervention (Parida et al., 2008).

Domestic pigeons (Columba livia domestica), often underrepresented in
research, can carry significant pathogens such as Salmonella enterica. These
birds might be asymptomatic carriers, potentially transmitting pathogens to
both avian and human populations, especially in close-contact scenarios (Haag-
Wackernagel and Moch, 2004). Escherichia coli, too, finds its presence in pigeons,
with specific strains linked to avian colibacillosis, affecting pigeon health, and
posing transmission risks to humans in proximity. Pigeons, commonly found in
diverse environments, are recognized as reservoirs for pathogens, with Chlamydia
psittaci being a primary concern due to its zoonotic characteristics (Magnino et
al., 2009). This bacterium can transmit from birds to humans, leading to diseases
like psittacosis. Common transmission modes include inhalation of infected
dried feces or nasal secretions (Smith et al., 2005). Given the increasing cases
of psittacosis linked to pigeon interactions, rapid and accurate diagnostic tools
like LAMP are of utmost importance. As per World Organization for Animal Health
(WOAH) global laboratory mapping there is uneven distribution of laboratories
across the world. This limits the field detection of animal disease outbreaks in
many underdeveloped and developing countries. The aim of this review was
to address the application of LAMP diagnostic technique for the detection of
pathogenic bacteria: Escherichia coli, Salmonella enterica, Staphylococcus aureus
in dairy cattle, and Chlamydia psittaci, Salmonella enterica, and Escherichia coli
in domestic pigeons using fecal eDNA.

2. Environmental DNA (eDNA) and LAMP potential in pathogen detection

The analysis of the studies on environmental DNA (€DNA) and LAMP highlights
their significant contributions to pathogen detection and ecological monitoring.
This method provides critical insights into the sensitivity, specificity, and efficiency
of detecting various biological targets. The quantitative data from eDNA studies
demonstrate the high sensitivity and specificity of eDNA tools in detecting a range
of organisms (Table 7).

For instance, Borrelli et al. (2020) reported a sensitivity of 92% for detecting
Batrachochytrium dendrobatidis. Similarly, Bourgeois et al. (2019) showed an eDNA
tool with 85% sensitivity and 95% specificity for nematode detection. The ability
of eDNA to reveal genetic diversity and population structures, as evidenced by
Brunner (2020) underscores its utility in ecological studies. Moreover, Burian et
al. (2021) identified 23 species and provided quantitative abundance estimates,
reflecting eDNA’s effectiveness in assessing species richness. The quantitative
data from LAMP assay studies shows its high sensitivity and specificity across
various pathogens. Barkway et al. (2011) reported a LAMP assay with 98%
sensitivity and 96% specificity for detecting Eimeria species, while Jelocnik et
al. 2017 documented sensitivities of 94% and 91% for Chlamydia psittaci and
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Table 1.

Study findings showing the sensitivity, specificity and limit of detection of pathogens when

eDNA and LAMP are used

Study Findings (1)

Reference (2)

Sensitivity of eDNA for Batrachochytrium dendrobatidis: 92%

Borrelli et al. (2020

Sensitivity of eDNA tool for nematode detection: 85%; Specificity: 95%

Bourgeois et al. (2019)

Genetic diversity metrics from eDNA: Population structure revealed

Brunner (2020)

Species richness: 23 species identified; abundance: quantitative
estimates provided

Burian et al. (2021)

Detection rate of wildlife using eDNA: 78%

Carroll et al. (2018)

Shifts in gut microbiome composition: Various taxa quantified

Celik et al. (2022)

Avian gut microbiota diversity: Metrics on species richness and relative
abundance

Childress et al. (2024)

LAMP assay sensitivity for Chlamydia spp. detection: 96%; Specificity:
94%

Clune (2021)

Antibiotic resistance prevalence: 65% of samples showed resistance

Collis et al. (2024

Invasive species detection rate using eDNA: Varied by species and
environmental conditions

Garlapati et al. (2019)

Quantification of Giardia and Cryptosporidium using eDNA:
Concentrations reported

Lux et al. (2023)

DNA vyield from fecal samples for gut microbiota: Mean 50 ng/ul

Mathay et al. (2015)

Comparison of eDNA metabarcoding methods: Species detection rates
>80%

Ruppert et al. (2019)

Fecal eDNA yield and species richness: Metrics on nhumber of species
detected

Schilling et al. (2022)

eDNA detection efficiency: Varies with temperature and inhibitor
presence

Seymour et al. (2018)

eDNA methods for fish monitoring: Detection limits reported

Thalinger et al. (2021)

Sensitivity of LAMP assay for Eimeria spp: 98%; Specificity: 96%

Barkway et al. (2011)

LAMP assay sensitivity for Chlamydia psittaci: 94%; Chlamydia pecorum:
91%

Jelocnik et al. (2017)

95%

Performance metrics of LAMP assays across studies: Summarized in Mansour (2015)
review
Sensitivity and specificity for Mycobacterium tuberculosis complex: 90- Padzil (2022)

Sensitivity of eDNA for detecting aquatic invertebrates: 88%

Taberlet et al. (2018)

Species detection rate of amphibians using eDNA: 95%

Valentini et al. (2009)

eDNA detection of endangered species: Successful identification in 90%
of samples

Thomsen et al. (2012)

LAMP assay for detecting avian influenza: Sensitivity: 97%; Specificity:
96%

Fukuta et al. (2003)

Comparative analysis of eDNA and traditional methods for biodiversity
monitoring: eDNA shows higher sensitivity

Dejean et al. (2012)
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Study Findings (1) Reference (2)
Quantitative detection of fish species using eDNA: Biomass estimates Yamamoto et al. (2017)
provided
Sensitivity of LAMP assay for detecting Trypanosoma brucei: 98%; Njiru et al. (2008)
Specificity: 94%
LAMP assay for malaria diagnosis: Sensitivity: 96%; Specificity: 97% Poon et al. (2006)
eDNA sampling for microbial diversity in arctic soils: Abundance and Ruppert et al. (2019)
diversity metrics reported

1. tablazat: A kérokozok érzékenységét, specificitasat és kimutatasi hatdrat mutaté vizsgalati eredmé-
nyek eDNS és LAMP alkalmazéasa esetén

A tanulmany eredményei (1); hivatkozas (2)

Chlamydia pecorum, respectively. Clune (2021) highlighted the rapid detection
capability of LAMP, with a detection limit of 10 RNA copies/ul for norovirus and a
turnaround time of 30 minutes.

The studies reveal that eDNA and LAMP assays are highly effective in their
respective applications. eDNA is particularly valuable and non-invasive sampling
technique for environmental monitoring, detecting invasive species, and assessing
biodiversity (Carroll et al., 2018; Schilling et al., 2022). It provides comprehensive
data on species’ presence and genetic diversity, which are crucial for ecological
research and conservation efforts. On the other hand, LAMP assays offer rapid,
sensitive, and specific pathogen detection, making them suitable for clinical
diagnostics, especially in resource-limited settings. The simplicity and cost-
effectiveness of LAMP further enhances its applicability in various diagnostic
scenarios. These studies demonstrate that both eDNA and LAMP assays have
distinct advantages and potential applications. eDNA excels in environmental
and ecological studies, while LAMP is highly effective for rapid and accurate
pathogen detection.

2.1. Evaluation measures of LAMP as a diagnostic technique of livestock
pathogens

Diagnostic test evaluation involves several statistical measures beyond just
sensitivity and specificity, and these metrics are crucial for interpreting the
performance of diagnostic tests like LAMP. While LAMP has been widely used
due to its high sensitivity and specificity, other evaluative criteria such as Positive
Predictive Value (PPV), Negative Predictive Value (NPV), Receiver Operating
Characteristic (ROC) Curve and Area Under the Curve (AUC), Diagnostic Odds
Ratio (DOR) and prevalence must be considered to get a holistic understanding
of its utility in clinical and field settings, especially in livestock disease diagnosis.

The PPV of a diagnostic test represents the probability that a subject with a
positive test result truly has the disease. PPV is affected by both the sensitivity
and specificity of the test, but more importantly, it is highly dependent on the
prevalence of the disease in the population being tested. In the context of LAMP,
a high PPV means that most of the animals identified as infected by the test
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are truly infected. However, if the disease is rare (low prevalence), the PPV can
decrease significantly even if the sensitivity and specificity of the test are high
(Griner et al., 1981). For example, if LAMP is used to detect a bacterial infection
like E. coli in a herd where the infection rate is low, the probability of false positives
increases. This is because, in populations with low disease prevalence, a positive
test result is more likely to be a false positive, unless the PPV is very high (Banoo
etal., 2010). Therefore, veterinarians or field technicians using LAMP for bacterial
diagnosis must consider this relationship between prevalence and PPV to avoid
overestimating the number of infected animals.

The NPV refers to the likelihood that an individual with a negative test result is
truly free of the disease. NPV, like PPV, is influenced by both the sensitivity and
specificity of the test, but it also varies with disease prevalence. In populations
where the disease prevalence is low, the NPV is generally higher because a negative
resultis more likely to be true (Dohoo et al., 2009). For LAMP-based diagnostics in
livestock, a high NPV is particularly important in ensuring that uninfected animals
are not falsely identified as healthy. In highly prevalent conditions, however, a
negative result might not rule out the disease completely, especially if the test’s
sensitivity is compromised. For instance, in an outbreak of a bacterial disease in
cattle, if LAMP tests produce some false negatives due to sample quality issues
or reaction conditions, the NPV will drop, leading to possible underdiagnosis
(Toma et al., 1999).

Prevalence refers to the proportion of individuals in a population who have a
particular disease at a specific time. It directly influences the PPV and NPV of
diagnostic tests. In regions where livestock bacterial infections are common, like
in areas with poor sanitation or overcrowded farming practices, the prevalence of
diseases like brucellosis or bovine tuberculosis can be quite high (WOAH, 2020).
Under such conditions, the PPV of LAMP might increase because the likelihood
of an animal testing positive and truly being infected is high. However, in regions
where the prevalence of such infections is lower, as in well-managed farms with
good biosecurity, a positive LAMP result might be less predictive of true infection,
and the PPV would decrease. Therefore, when using LAMP or any other diagnostic
test, it’s critical to understand the local prevalence of the disease being tested
for, as it can heavily influence the interpretation of test results.

The ROC curve is another important tool for evaluating diagnostic tests. It plots
the sensitivity (true positive rate) against 1-specificity (false positive rate) across
different threshold levels. The AUC provides a single measure of a test’s overall
ability to distinguish between infected and non-infected individuals. A higher
AUC indicates a better-performing test (Swets, 1988). For LAMP, especially in
field settings where real-time diagnosis is crucial, ROC curves can help assess
the trade-offs between sensitivity and specificity at different decision thresholds,
ensuring the test is used in the most effective manner (Fawcett, 2006). Studies
show that LAMP tends to have an AUC close to 1 in many bacterial diagnostic
applications, highlighting its high discriminatory power (Notomi et al., 2000).

The DOR is another metric used to evaluate the effectiveness of a diagnostic
test. Itis the ratio of the odds of a test being positive if the subject has the disease
to the odds of it being positive if the subject does not have the disease. A higher
DOR indicates better test performance (Glas et al., 2003). DOR is independent
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of disease prevalence and provides a single indicator of test performance that
combines sensitivity and specificity. For LAMP, which often demonstrates high
sensitivity and specificity, DOR values tend to be high, indicating that it’s a robust
tool for bacterial diagnosis in livestock. In summary, while LAMP is a powerful
diagnostic tool with high sensitivity and specificity for bacterial infections in
livestock, interpreting its results accurately requires understanding the broader
metrics of diagnostic test evaluation, including PPV, NPV, prevalence, and
DOR. These metrics, in combination with sensitivity and specificity, allow for a
more nuanced understanding of test performance, especially in variable field
conditions. As LAMP continues to be deployed in various agricultural settings,
these evaluations ensure its results are both reliable and actionable in controlling
livestock diseases.

3. Key advantages of LAMP in pathogen detection

LAMP assay offers several distinct advantages in pathogen detection. Studies
have consistently shown high sensitivity and specificity of LAMP across various
applications. For example, Zeng et al. (2021) demonstrated a sensitivity of 98%
and specificity of 96% in detecting Eimeria species in chickens, while Clune (2021)
reported 96% sensitivity and 94% specificity for detecting Chlamydia pecorum in
sheep. These findings underscore the assay’s accuracy and reliability in clinical
settings, making it a robust tool for pathogen identification. One of the standout
features of LAMP assays is their rapid turnaround time. Zeng et al. (2021) illustrated
this capability by detecting human norovirus in stool samples with a detection limit
of 10 RNA copies/ul within just 30 minutes. Mansour (2015) further highlighted
that LAMP reactions can be completed in less than an hour, making them highly
suitable for point-of-care diagnostics and epidemiological surveys where timely
results are critical.

In addition to speed, LAMP assays are known for their simplicity and cost-
effectiveness. Nagamine et al. (2002) noted that LAMP does not require the
complex thermal cycling equipment used in PCR, simplifying setup and reducing
infrastructure costs in laboratory settings. Zhao et al. (2013) reinforced this point,
emphasizing the economical nature of LAMP assays compared to traditional
molecular methods, which are particularly advantageous in resource-limited
settings. LAMP assays also exhibit robustness to inhibitors commonly presentin
complex sample matrices such as feces. Zorkdczy et al. (2023) reviewed multiple
studies confirming that LAMP is less affected by inhibitors compared to PCR-
based methods, enhancing its utility in challenging environmental conditions. Lux
et al. (2023) demonstrated successful detection of Clostridium difficile in feces
using a real-time LAMP assay, further highlighting its resilience in the presence
of potential inhibitors.

Moreover, the versatility of LAMP assays in detecting a wide range of pathogens
is well-documented. Barkway et al. (2011) and Jelocnik et al. (2017) showcased
the adaptability of LAMP across various microbial targets, including viruses,
bacteria, and parasites. This broad applicability makes LAMP a versatile tool
for different diagnostic needs and underscores its role in diverse clinical and
field settings. Overall, the field-friendly nature of LAMP assays enhances their
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usability beyond traditional laboratory settings Dhama et al. (2014) emphasized
that LAMP’s isothermal reaction mechanism allows for on-site diagnostics and
surveillance efforts in remote or underserved areas, further extending its utility
in global health initiatives and outbreak management.

Integrating eDNA techniques with other molecular methods, such as metagenomics,
can provide comprehensive insights into ecosystem health and biodiversity (WOAH,
2018). Moreover, combining eDNA with high-throughput sequencing technologies
can offer a more detailed understanding of microbial communities and their
interactions with host species (WOAH, 2018). The advancements in LAMP and eDNA
technologies have the potential to transform pathogen detection and environmental
monitoring. Continued innovation, standardization, and interdisciplinary collaboration
will ensure these techniques are effectively utilized to address global health and
ecological challenges (ISO 16140-2:2016, n.d.). The future of diagnostic science
lies in the integration of these powerful methods, paving the way for more efficient,
accurate, and comprehensive monitoring solutions.

4. Limitations of LAMP

Despite its many advantages, the LAMP assay is not without limitations that
need to be considered in its application. One significant challenge is the potential
for contamination due to the assay’s high sensitivity and efficiency in amplifying
DNA. Zorkdczy et al. (2023) and Childress et al. (2024) highlighted the importance
of stringent laboratory practices to prevent cross-contamination, particularly in
clinical and point-of-care settings where accuracy is paramount.

Another limitation of LAMP assays lies in the complexity of primer design.
Nagamine et al. (2002) pointed out that designing LAMP primers, which typically
involve multiple primers targeting different regions of the target DNA, can be
more intricate compared to conventional PCR. This complexity may hinder the
rapid development of new LAMP assays for emerging pathogens, limiting their
broader application in diagnostic settings.

Multiplexing, or the ability to detect multiple pathogens in a single reaction,
is another area where LAMP assays face challenges. While highly effective for
single-target detection, LAMP may not be as suitable for multiplex assays as PCR.
Childress et al. (2024) and Zorkdczy et al. (2023) discussed these limitations, which
could restrict the assay’s utility in creating comprehensive diagnostic panels
needed for certain clinical scenarios.

Furthermore, LAMP assays have been observed to detect DNA from non-viable
organisms, which can lead to false-positive results in infection diagnostics. Lux et
al. (2023) emphasized the importance of careful result interpretation to distinguish
between active infections and the presence of non-viable pathogens, highlighting
critical consideration in clinical practice. Temperature control is another significant
concern with LAMP assays. Maintaining precise isothermal conditions, typically
around 60-65°C, is crucial for the success of LAMP reactions. Nagamine et al.
(2002) and Mansour (2015) discussed the challenge of temperature regulation,
particularly in field settings where maintaining consistent temperatures without
specialized equipment can be difficult, potentially affecting assay reliability.

Lastly, while LAMP assays are highly sensitive for qualitative detection, they
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generally provide limited quantitative data on pathogen load compared to
quantitative PCR (gPCR). According to Dhama et al. (2014) while real-time LAMP
(RT-LAMP) can offer some quantitative insights, its precision and accuracy in
quantitative diagnostics do not match that of gPCR, which remains the gold
standard for quantification in molecular diagnostics. While LAMP assays offer
rapid, sensitive, and cost-effective pathogen detection, careful consideration of
these limitations is essential to ensure their appropriate use and interpretation in
clinical, field, and research settings. Addressing these challenges through ongoing
methodological advancements and rigorous validation will further enhance the
utility of LAMP assays in infectious disease diagnostics and surveillance.

5. Other isothermal amplification techniques

In the realm of molecular diagnostics, especially in settings requiring rapid and
efficient testing, several isothermal amplification methods stand out, each with
unique characteristics tailored to specific needs. Among these, LAMP has gained
prominence due to its rapid processing time and high sensitivity, making it highly
suitable for point-of-care applications. LAMP’s ability to detect as low as one copy
of the target per microliter and its use of multiple primers for enhanced specificity
sets it apart from other techniques. This method is particularly advantageous in
resource-limited settings because it does not require sophisticated laboratory
equipment and allows for visual detection of results through turbidity or color
change, facilitating quick diagnostics directly in the field (Park, 2022).

Comparatively, Recombinase Polymerase Amplification (RPA), usually completes
reactions within 20 to 40 minutes, and operates effectively at lower temperatures
(87-42°C). This makes RPA a strong contender for applications requiring quick
turnaround without the need for thermal cycling Zou et al. (2020). The cost of the
enzymes required for RPA and its sensitivity to sample impurities can limit its
broader application, particularly in complex diagnostic scenarios where robustness
and cost-efficiency are crucial (Zou et al., 2020).

Rolling Circle Amplification (RCA), another isothermal technique distinguishes
itself by utilizing a simple mechanism that amplifies DNA through rolling circle
replication. This method is particularly effective for analyzing small circular DNA
molecules such as plasmids and viral genomes. Although its reaction time of
about 90 minutes is slower than LAMP, RCA’s ability to visualize amplification
products with fluorescent dyes and its unique suitability for circular DNA templates
provide significant benefits in virology and genetic research. However, RCA’s
slower reaction time and sometimes lower specificity compared to LAMP can be
a drawback, especially in urgent diagnostic situations where speed and accuracy
are paramount (Li and Macdonald, 2015).

By comparing these methods, it’s evident that each has its strengths and
limitations. LAMP, with its ability to provide rapid, reliable results with minimal
equipment, proves to be highly advantageous in many scenarios. This makes it a
preferred method, especially when immediate decision-making is essential in clinical
or field diagnostics. The detailed discussion of the limitations of alternatives like
RPA and RCA underscores the relative advantages of LAMP, ensuring a balanced
perspective and justifying its recommendation for widespread diagnostic use.
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6. Conclusions

LAMP assays and eDNA techniques represent powerful diagnostic tools with
distinct advantages and applications. LAMP assays demonstrate exceptional
sensitivity and specificity in pathogen detection, offering rapid results, simplicity,
and cost-effectiveness, which are particularly beneficial in resource-limited
environments. However, challenges such as potential contamination, complex
primer design, and limited quantitative capability need to be addressed. Their
adaptability to various environmental conditions enhances their versatility.
Nevertheless, variability in detection efficiency due to environmental factors and
the need for precise methodological protocols are areas for improvement. Future
research should focus on addressing these limitations to enhance the diagnostic
capabilities and broader applications of both LAMP and eDNA techniques and to
promote their combined application. Collaboration between researchers, clinicians,
and policymakers, along with investments in training and capacity-building
initiatives, will be crucial for the effective implementation and advancement of
these methods.
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A strucc csibék allometrikus novekedésének értékelése

Evaluation of the allometric growth of ostrich chicks

BRASSO Dora Lili — KOMLOSI Istvan — VARSZEGI Zsdfia
OSSZEFOGLALAS

A Szerz6k Magyarorszagon felnevelt, 0-4 hetes kord ndvendék struccok allometrikus névekedését
elemezték. A méretfelvételt 6sszesen 141, ezek kézll 45 napos, 29 egyhetes, 14 kéthetes, 20 harom-
hetes és 33 négyhetes egyeden végezték el. Az elemzett paraméterekbe a csibék sulya, a fejhossz,
a nyakhossz, a torzshossz, a szarnyhossz, a labszarhossz, a labszarkdrméret és a cstidkdrméret
tartozott. Paros testrésznél a jobboldali mérésére kerilt sor. A killdnbdzd kori madarak elemzett
testrészeit figyelembe véve a fejszélesség, a nyakhossz és a labszarhossz mutatta a legnagyobb
meéretbeli eltéréseket. Az él8sulyhoz viszonyitva mindegyik elemzett testrész kisebb mértékben nétt.
Afejszélesség linearisan nétt, atdrzshossz, a szarnyhossz és a labszarhossz fokozatos névekedést
mutatott. A labszarkdrmeéret b értéke a naposokndl a legnagyobb volt, majd a késébbi koroszta-
lyoknal csokkent. A csldkorméret testsllyhoz viszonyitott ndvekedésében a négy hét alatt nagy
valtozatossagot figyeltiink meg. A testrészméretek allometrikus névekedésének R? értékei a négy
hetet figyelembe véve 0,01 és 0,99 koz6tti értékeket vettek fel. A csibék napos kori sulya atlagosan
883 g volt. A killdnb6zd korosztalyok heti sulyértékeit figyelembe véve egyhetes korig részbeni
csOkkenés (-135,45 g), majd egyhetestd| kéthetes korra részbeni névekedés (+386,86 g) volt tapasz-
talhatd, de sem az egyhetes, sem a kéthetes stly nem tért el a kelési sulytdl (p>0,05). A haromhetes
madarak sulya a naposcsibék kelési stlyanak duplaja (1752 g) volt. Az egyes életkorokban mért
sulyértékek kozotti killdnbség a kor ndvekedésével nétt és négyhetes korra a keléskori stlyuknak
tébb, mint haromszorosat érték el. A szakirodalmi eredményekkel 6sszhangban esetiinkben is a
hosszméretek mutattak a legintenzivebb névekedést, ezt kdvette a fejszélesség, végul a kdrméretek.
Az irodalomhoz képest a hazai struccok hasonld, vagy nagyobb testsullyal rendelkeztek azonos
korcsoportbeli fajtarsaikhoz képest. Emuval és brojlercsirkével 6sszehasonlitva a hazai struccok
novekedési Uteme e kezdeti id6szakban gyorsabb. Sajat eredményeinkhez viszonyitva, a struccok
allometrikus névekedését illetéen, a fellelhetd irodalmak az egyes testrészeknél (nyak, szarny)
nagyobb b értékekrél szamolnak be. Az eltérések oka tdbbek kdzott a genotipusban, a takarma-
nyozasban, a klimatikus viszonyokban és a madarak ivaraban keresendd, melyek legtdbb esetben
nem voltak ismertek. A pontosabb és hosszabb tavu kdvetkeztetések levonasa céljabol a jovében
érdemes lenne a kutatast nagyobb korintervallumban, egyedi megjel6léssel, korcsoportonként
nagyobb elemszammal megismételni.

Kulcsszavak: strucc (Struthio camelus), brojlercsirke, viziszarnyas, emu, allometrikus névekedés
SUMMARY

Objective: Evaluation of the allometric growth and weekly weights of 141 0-4 weeks old ostriches
reared in Hungary under intensive conditions. The study aimed to investigate the differences in the
allometric growth of body parts and the weekly weight of juvenile birds between 0 and 4 weeks of age
and to compare the results with the findings of international literature on the growth characteristics
of ostrich and other avian species.

Methods: 45 day-old, 29 one-week-old, 14 two-weeks-old, 20 three-weeks-old and 33 four-weeks-old
birds were included in the research. The measurements of body parts involved the head width, neck
length, body length, wing length, shank length, shank circumference, and tarsus circumference. The
size of each body part at different ages was compared to each other’s and the body weight (p<0.05).
Results: Head width, neck length, and shank length showed the greatest differences among the
analysed body parts of different age groups. The allometric growth of all body parts was lower
compared to the body weight. The head width showed a linear growth, while the body length,
wing length, and shank length grew gradually. The b-value of the shank circumference was the
highest for day-old chicks, and then it decreased. The growth of tarsus circumference showed a
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fluctuating manner during the first four weeks. R2values took on values between 0.01 and 0.99 for
all the examined body parts and weeks. The average hatching weight of chicks was 883 g. There
was a partial decrease in their body weight up to one week of age (-135.45 g), then a partial increase
from the first week to the second (+386.86 g). However, the weights at both ages did not differ from
the hatching weight (p>0.05). The chicks doubled their hatching weight (1752 g) by three weeks of
age. At four weeks of age, the body weight was significantly higher (nearly 3 kg) compared to the
previous weeks. The weekly weight gain was -135.45 g on the first week, 386.86 g on the second,
616.84 g on the third, and 1144.98 g on the fourth week. The weekly weight gain of chicks increased
with age and by the end of the fourth week, they tripled their hatching weight.

Conclusions: In line with the international literature, length dimensions showed the most intensive
growth followed by the head width and the circumference values. Compared to the literature data on
ostriches of the same age groups, Hungarian birds had similar or higher body weights. In comparison
with emus and broiler chickens, the growth rate of ostriches in our experiment was higher. Other
authors revealed higher b values regarding the allometric growth of the neck and wings. Differences
can be accounted for the genotype, feeding, climatic conditions and sex of birds which were unknown
in most cases. In the future, a similar study with a longer age interval, individual observations and a
higher population number could be suggested to gain further and more exact conclusions.

Keywords: ostrich (Struthio camelus), broiler chicken, water flow, emu, allometric growth

1. Bevezetés és irodalmi attekintés

A strucc (Struthio camelus) a jelenleg élé legnagyobb haziasitott madarfaj,
magassaga a 2,7-2,8 métert is elérheti, sulya akar 150 kg is lehet (Mucsi és
Benk, 2004). A struccot a vilagon és hazankban is elsésorban huséaért tartjak és
tenyésztik, de egyéb termékeit (tojas, bdr, csont) is hasznositjak (Gal és mtsai,
2023; Szabo, 2021).

A strucctenyésztés a tébbi dgazathoz hasonléan a gazdasagi kérilményeknek
és a fogyasztéi preferenciaknak nagymeértékben kiszolgaltatott. A strucc eléalli-
tas koltségének legnagyobb részét a takarmanyozas teszi ki (Kritzinger, 2011).
Mindez a névekedési erély optimalizalasat, illetve maximalizalasat kivanja meg, a
takarmanyozasi koltségek csokkentésével. A ndvekedés szimulalasaval a madarak
takarmanyigényének valtozasa a ndvekedés soran modellezhetd (Kritzinger, 2011).

Az él6 szervezet egyes részei kiildnb6zd mértékben névekednek (Alkan és
mtsai, 2011). A nOvekedési gérbét a vizsgalt genotipusnak, a meglévé kérnyezeti
tényezbknek és az adott testrész ndvekedési sajatossagainak figyelembe vételével
szlikséges kifejezni (Ersoy és mtsai, 2007; Alkan és mtsai, 2009; Balcioglu és mtsai,
2009). A gyakorlatban a névekedés mérésénél az élésulyt és a klilonféle testrészek
méretét vesszik fel. A vizsgalt testrész 5nmagaban nem szolgaltat kelld informaciét
az adott egyed ndvekedési Gtemét illetéen, (Mendes, 2008) hanem célszerli azt a
teljes test (él8suly) figgvényében vizsgalni, 6sszehasonlitva az egyes testrészeket
egymassal (Huxley, 1924; Koops és Grossman, 1991; Serensen és mtsai, 2003;
Abanikannda és Leigh, 2007). A kiilénb6z4 testrészek testsulyhoz viszonyitott no-
vekedését allometrikus névekedésnek nevezziik (Cardoso és Negreiros-Fransozo,
2004). A genetikai és a kérnyezeti tényez6k kdlcsdnhatasa eredmeényezi a néve-
kedést. Igy, amennyiben az egyed genetikailag intenziv ndvekedésre képes, és ez
megfeleld kdrnyezeti tényezbkkel (tartasi és takarmanyozasi technoldgia) parosul,
akkor a testrészek ndvekedése nagy valdsziniséggel nagyon hasonld, aranyos lesz
(Mendes, 2008). Az allometrikus névekedés nyomon kdvetése informaciét nyuijt
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szamunkra a felnevelés koérlilményeirdl, a hajtatott nevelés esetleges jelenlétérdl,
mely kévetkeztében egymashoz képest aszimmetrikusan fejlédnek a testrészek
(Alkan és mtsai, 2011). Emellett lehet8ség teremt a kiilénbdz8 fajok allometrikus
névekedésének 6sszehasonlitasara is (Sakomura és mtsai, 2011; Maruyama és
mtsai, 2002; Sedinger, 1986; Goonewardene és mtsai, 2003).

Jelen kdzlemény célja megvizsgalni, hogy a hazankban felnevelt strucc csibék
milyen sullyal és f6bb testméretekkel rendelkeznek életik elsé négy hetében.
A mért adatok alapjan célunk a csibék allometrikus névekedését (az egyes testré-
szek élsulyhoz viszonyitott nGvekedési Gteme) jellemezni. A kapott eredményeket
a struccfajban fellelhet nemzetkdzi irodalomhoz és mas madarfajok névekedési
sajatossagaihoz hasonlitjuk.

2. Anyag és modszer

2.1. A méretfelvétel helyszine, ill. a keltetési, tartasi és takarmanyozasi
technoldgia

A méret-felvételezést 2020 juliusaban, hazank egyik legnagyobb strucctelepén
végeztik, mely Magyarorszag keleti részén talalhato.

Atojasokat gyUijtést és fertétlenitést kdvetéen 16 °C-on és 40%-os relativ paratar-
talmon, 45°-os forgatassal legfeljebb egy hétig taroltak. A keltetés mosott és fert6t-
lenitett, 120 tojas kapacitasu szekrényes keltetégépben, 36,6 °C-on és 27% relativ
paratartalmon tortént, érankénti 45°-os forgatassal. A 38. napon az élé magzatu
tojasokat a bujtatdba tették, ahol 35 °C-os belsé hdmérsékletet és 40%-os relativ
paratartalmat allitottak be. A csibéket életiik elsé hetében nem takarmanyoztak,
a tdpanyagot a szikanyag biztositotta. Ez utdbbira azért is volt szikség, hogy a
szikanyag felszivddasaval elkeriilhet6 legyen annak bakterialis bomlasa, mely a
takarmanyfogyasztas soran a fel nem hasznal6dé szikanyagban bekovetkezhet.

A telepen zeolitos mélyalmot hasznaltak, melyet hetente cseréliek. Egyhetes
kortdl négyhetes korig maximum 40-50 egyedbdl allé csoportokat alakitottak ki
az azonos kord madarakbol, 5 madar/m? telepitési slriséggel. Othetes kortdl 12
hénapos korig (a tenyészkivalasztas idépontja) a kllénb6zd korosztalyokat test-
méret és testsuly alapjan csoportositottak. Az egy- és kéthetes madarak szamara
28-30 °C-ot, haromhetes kortél 22-23 °C-ot biztositottak.

A csibék egyhetes korig nem kaptak takarmanyt. Egyhetes kortél strucc indi-
tétapot (0,02-0,12 kg/madar/nap), probiotikumot, izlletvédét (mikroelem komp-
lex), valamint szecskazott csalant és citromflvet adtak szamukra. A tap 12 MJ/
kg metabolizalhaté energiat, 21% nyersfehérjét, 6,7% nyersrostot, 7,5% asvanyi
anyagot és 1,15% lizint tartalmazott. Az alapja kukorica, biuza, GMO-mentes
szbjadara, lucerna pellet, full-fat széjadara, extrahalt napraforgddara, cukorrépa
pellet és napraforgdolaj volt.

2.2. A csibék szama és korszerinti megoszlasa
Osszesen 141, napos és négyhetes kor kdzotti csibe méreteit elemeztilk,

ezek kozll 45 napos, 29 egyhetes, 14 kéthetes, 20 haromhetes és 33 négyhetes
egyedét. A madarak ismeretlen genotipusuak voltak. A legfeljebb negyven-6tven
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egyedbdl allé csoportokbdl véletlenszerlien valasztottuk ki a mérésre ker(ilé ma-
darakat. A mérések egy hénapon belll, 6t kilénbdzé korcsoporton (napos, egy-
hetes, kéthetes, haromhetes, négyhetes) térténtek. A strucc ebben az életkorban
rendkivil stressz érzékeny (az elsé négy héten az elhullasi arany 34%; Brasso,
2023), igy az egyedszamot a lehetd legkisebbre kellett csdkkententink. Célunk volt
elkerdini, hogy a méréseink miatt megndvekedjen az elhullasi szazalék. A csibék
egyedi azonositasara nem volt médunk, igy a mérések eredményei nem egyedi,
hanem korcsoportszintd valtozast mutatnak be. Egyedi jel6lésnél tobbféle (gumi-
pant, tépbzar stb.) modszert is kiprobaltunk, de egyik sem bizonyult tartésnak.
A madarfajokndl gyakran alkalmazott szarnyjelzé a tapasztalok szerint struccnal
nem valt be. Korabban tortént probalkozas szarnyjelzé radius és ulna csontok
kozotti bérképletbe illesztésével, de a kismadarak e testrésze még annyira gyenge
és sebezhetd a kezdeti életszakaszban (els6 néhany hét), hogy ezzel a médszerrel
nem siker(lt tartds jeldlést kivitelezni. Mikrochipet pedig - a koltségessége miatt -
nem alkalmaztak a telepen. Ebbdl adéddéan nem az egyedi ndévekedést és fejlédést
kovettlik nyomon, hanem azt vizsgaltuk, hogy adott korban a madarakra milyen
élésuly és fébb testrészméretek jellemzbek. Az egyes testrészek méreteit adott
korban az ugyanazon korban mért élésulyhoz hasonlitottuk és igy kaptuk meg a
testrészek allometrikus névekedését. A négyhetes kor utani méret-felvételezésre
azért nem kerUlt sor, mert 6thetes kortdl a kiildnbdz6 korl madarakat a helyhiany
miatt 0sszetelepitik és egészen 12 honapos korig (a tenyészkivalasztas idépontja)
egy(tt tartjgk. Ezaltal lehetetlenné valt volna a kiilénb6z6 korosztalyok nyomon
kovetése, f6ként egyedi jeldlés hianyaban.

2.3. Az elemzett paraméterek és mérésiik médszere

A vizsgalt paraméterekbe a csibék sllya, a fejhossz, a nyakhossz, a térzshossz,
a szarnyhossz, a labszarhossz, a labszarkdrméret és a csltidkdrméret tartozott.
A csibék sulyat két tizedes jegy pontossagu mérlegen (Demandy®, Kaifeng Group,
tipus: ACS-768) mértiik le. A méretfelvételt Mucsi és Komlési (2007) Utmutatasai
alapjan végeztiik, két tizedes jegy pontossagu tolomérdvel. A paros testrészeknél
a jobboldali testrészt mértiik meg. A csibék stressz-érzékenységére vald tekintet-
tel dontottink csak az egyik oldal elemzése mellett. Ugyanezen ok miatt minden
testrészt egyszer mértiink le, ismétlést nem alkalmaztunk.

2.4. Statisztikai értékelés

Az él8suly- és testméret értékek kor szerinti eltéréseit az SPSS 23.0 program
segitségével, tdbbvaltozos varianciaanalizissel elemeztiik, 5%-0s hibahatar mellett
(p<0,05). A modellben az életkor fix hatasként, az élésuly- és testméret adatok
filggd valtozokként szerepeltek.

Az allometrikus névekedési tényezdket a Microsoft Excel 2016 programban
regresszid-analizissel szamitottuk ki, mely soran az egyenlet logaritmizalt valto-
zatat vettik alapul.

Az allometrikus névekedés monofazisos egyenlete:

Y = a*x* alog, = log, + b*log,
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(Ahol: log(x) = a madarak sulya (g); log(y) = az adott testrész mérete (cm),
melynek értékét az ugyanazon korban mért testsuly értékéhez hasonlitottuk; b =
az allometrikus névekedési egyltthatd (Kupai, 2007).

A ndvekedés izometrikusnak (x és y egyenld intenzitassal nd) tekinthetd, ha
b = 1. Amennyiben y gyorsabban né, mint x, b > 1, az adott testrész (y) egyes
életkorokban mért méretei kozotti eltérés nagyobb, mint a testsulynal (x). Ha
azonban lassabban né, b < 1, a testrészek (y) egyes életkorokban mért értékei
kozotti eltérés kisebb, mint a testsulynal (x).

A b értékek kildnbdz8ségének vizsgalatara az IBM SPSS Statistics 23.0 program
segitségével egytényezds varianciaanalizist alkalmaztunk, 5%-os hibahatar mellett
(p<0,05). A modellben a log, fix hataskent, a log, fliggé valtozoként szerepelt.

3. Eredmények és értékelésiik
3.1. A strucc csibék sulya az egyes életkorokban

Az 1. abra a strucc csibék élésulyat mutatja be, napos kortdl négyhetes korig.
A csibék napos kori sUlya atlagosan 883 g volt. Egyhetes korig részbeni csdkke-
nés (-135,45 g), majd egytdl kéthetes korra részbeni ndvekedés (+386,86 g) volt
tapasztalhatd. Az egy- és kéthetes kori stlyok azonban a kelési sulytél szignifi-
kansan nem kilonbdztek (p>0,05). Haromhetes korra megduplaztak (1752 g) a
kelési sulyukat. A négyhetes kori sulyuk szignifikansan nagyobb (kozel 3 kg) volt,
mint a korabbi hetekben. A kelési sllyhoz képest egyhetes korra a sulykullénbség

1. abra: A strucc csibék sulya napos és négy hetes kor k6zo6tt
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Figure 1: Weekly weight gain of ostrich chicks from 0 to 4 weeks of age
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-135,45 g, az egy- és kéthetes kori sulyok k6zétt 386,86 g klildbnbséget figyeltlink
meg, a két- és haromhetes kord madarak sulyaban 616,84 g eltérés volt, mig
a harom- és négyhetesek sulya kozott 1144,98 g kllénbség volt. A csibék heti
sulykilénbsége korral nétt és életiik elsd négy hetében a keléskori stlyuk tobb,
mint haromszorosat érték el. Ha a heti silyndvekményt napi stlygyarapodasban
fejeznénk ki, az 70 g/nap intenzitast jelentene.

Az elsé héten tapasztalhatd kismértéku sulycsOkkenés a kelés utani stressznek és
annak tulajdonithatd, hogy ebben az idészakban kulsé forrasboél nem jutottak tap-
lalbanyaghoz. A masodik hétre és ezt kbvetéen minden héten kdzel megduplaztak
a sUlyukat. Cooper (2001) szerint amennyiben a strucc csibék a kikelést kdvetéen
nem jutnak azonnal takarmanyhoz, éranként 1,35 g sulyt veszitenek. Részben ezt
figyelhettik meg jelen esetben is, ugyanakkor a sulycsdkkenés betudhaté volt a
szikanyag felhasznalddasanak, a szikanyag sulya csokkenésének is. Chamblee
és mtsai (2012) szerint a szikanyag felszivédasanak intenzitasa a kelés utani elsé
48 o6raban hirtelen megemelkedik és a sulygyarapodas az els6 24 éraban megin-
dul. Emellett az is elképzelhetd, hogy a takarmanyozas hianya miatt a szikanyag
lassabban értékesult. Ezaltal olyan kismérték(i sulygyarapodas tértént, mely nem
haladta meg a szikanyag sulyanak a csdkkenését, emiatt volt kisebb az egyhetes
kori csibesuly a kelési sulyhoz képest. A strucc csibék kikelés utani taplalasaval
kapcsolatban megoszlanak a vélemények. Viljoen és mtsai (2012) szerint a csibék
éheztetése az elsd héten fokozza a szikanyag felszivodasat. Ezzel szemben csir-
kénél tobb szerzé (Dibner, 2000; Smirnov és mtsai, 2003), strucc csibénél Mushi
és mtsai (2004) megallapitottak, hogy a frissen kelt madarakat célszer(i roégton
takarmannyal ellatni, mivel annak bekerilése az emésztétraktusba fokozza ez utébbi
motilitasat, ezaltal serkenti a szikanyag adszorpcidjat. Ezzel szemben az éheztetés
negativ hatassal van az emésztérendszer és az emésztéenzimek miikodésére is.
Deeming (1995) szerint a szikanyag teljes felszivodasahoz 10-14 nap sziikséges.
A szikholyag eltavolitdsa 10 naposnadl fiatalabb korban két nappal késlelteti a
névekedést, igy jelenléte a kezdeti ndvekedésben elengedhetetlen. A nigériai
Adewumi és mtsai (2017) 15, egy- és hathetes kor kdzotti, ismeretlen genotipusu
struccok heti sllygyarapodasat elemezték. A madarak kelési sulya atlagosan 414
g volt, egyhetes korban 476 g, kéthetes korban 818 g, haromhetes korban 1290
g, négyhetes korban 1883 g volt az atlagos él8sulyuk. Az elsé héten 61,57 g, a
masodikon 342,5 g, a harmadikon 471,64 g, a negyediken 593,04 g volt a heti
sulygyarapodasuk. Az eredményeinkkel dsszevetve a madarak kiindulasi sulya
tébb, mint 400 g-mal volt kevesebb. A megallapitasainkkal ellentétben a kutata-
sukban szerepld madarak az életik elsd hetében nem mutattak sulycsdkkentést.
Az elsd heti sulygyarapodasukon kivil azonban a késébbi hetekben kisebb heti
sulygyarapodast értek el. Az izraeli Degen és mtsai (1991) 30, 1 és 98 nap kdzotti,
951 g-os atlagos kelési sulyu, ismeretlen genotipusu strucc napi stlygyarapoda-
sat vizsgaltak. Azt tapasztaltak, hogy az elsé hat napban 6sszesen 45,6 g-mal
csOkkent, majd hat- és tizennégy napos kor kdzott 347,2 g-mal nétt az élésulyuk.
Tizennégy- és huszonegy napos kor kdzoétt 798 g-ot, huszonegy- és harmincot
napos kor k6zétt 2030 g-ot gyarapodtak, igy a 35. napra 4080 g-os élésulyt értek
el. A szerz8k nagyobb heti sulykilénbségeket figyeltek meg. A legnagyobb napi
sUlygyarapodast 70 és 98 napos kor k6z06tt tapasztaltak (455 g/nap). Mushi és mtsai
(1998) 37 strucc csibe ndvekedését elemezték keléstdl 16 hetes korig, a genoti-
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pusukat nem k6zolték. A szerz6k a csibék keléskori sulyat 820 g-nak allapitottak
meg, amely kisebb az altalunk és a Degen és mtsai (1991) altal tapasztaltnal, de
nagyobb annal, amit Adewumi és mtsai (2017) megallapitottak. A masodik héten
Mushi és mtsai (1998) is kismértékli csdkkenést, majd névekedést figyeltek meg.
A csibék kiindulasi (820 g) és négyhetes kori sulya (2500 g) valamivel kisebb volt.
A hivatkozott telepeken a takarmany értéke a hazaihoz képest hasonlé (10-12 MJ/
kg, 20-24% nyersfehérje-tartalom) volt. Az eltéréseket azonban a tartastechnologia
és a genotipus is befolyasolhatta, de az utébbirdl nem szamolt be a szakirodalom.
Cooper (2005) szerint a madarak névekedési intenzitasat elsésorban a genotipus,
az etetett takarmany 6sszetétele, valamint az ivar befolyasolja. Az eredményeink
szakirodalmi adatoktol valo eltérését mindharom tényez6 indokolhatta, melyek
legtdbb esetben ismeretlenek voltak. Zullinger és mtsai (1997) szerint az inflexiés
pont az allatoknal altalaban a kifejlett kori stly egyharmadanak elérésénél kdvet-
kezik be. Du Preez és mtsai (1992) Dél-Afrika killdnbdzé régiéibdl (Oudtshoorn,
Namibia és Zimbabwe) szarmazé struccok Gomperiz-féle ndvekedését elemezték.
A csibék kelési sulya 780 és 850 g, kifejlett kori stlyuk 92 és 105 kg kdzotti volt.
Megallapitottak, hogy a maximalis napi sulygyarapodas a Zimbabwe-i struccoknal
a 92., a namibiaiaknal a 121., az Oudtshoorn terliletérél szarmazé struccoknal a
163. napon kovetkezett be. A kifejlett kori silyokban nem volt k6zéttik kuldnb-
ség. Kritzinger (2011) becslése szerint azonban a strucc csibék novekedése a
156. életnapon a legkifejezettebb, ez az életkor tekinthetd a ndvekedés inflexids
pontjanak. A maximalis névekedés idépontjat Cillliers és mtsai (1995) 163 és 199
napos kor kozott allapitottak meg. A struccok az optimalis vagésulyt 12-14 hona-
pos korban érik el (Cooper, 2000), habar a Zimbabwe-i kéknyakl genotipus mar
10-12 hénapos korban megfeleld hisformakat mutathat (Pollok és mtsai, 1997).
Ezt kdvetben a struccok sllya nem mutat valtozast (Brassé és mtsai, 2021), tehat
a 12 hénapos kori suly tekinthetd a kifejlett kori stilynak. Goonewardene és mtsai
(2003) emunal megfigyelték, hogy a madarak névekedése 105 napos korban, 9,8
kg-os testsulynal a legintenzivebb. Az emuk kifejlett kori sulya 55 kg, napi suly-
gyarapodasa atlagosan 68,4 g/nap, mig a brojlercsirkéké 54 g/nap. Ez alapjan
az emuk 722 napos korban érik el a kifejlett kori testsulyt, mig a brojlercsirkénél
ez 84 napos korban bekoévetkezik, ami az emuval szemben 8,4-szer intenzivebb
névekedést jelent. Esetlinkben, az egyhetes és négyhetes suly kozotti kildnbség
alapjan atlagosan 70 g/nap sulygyarapodast feltételezhetlink, ami az emuénal és
a brojlercsirkéénél is nagyobb. Miah és mtsai (2020) Bangladesben a strucc csi-
bék sulyat egyhetes korban atlagosan 998 g-nak talaltak, négyhetes korra viszont
4292 g-ot értek el. Az els6 harom héten 200 g alatti napi sulygyarapodast figyeltek
meg. A szerzdk szerint a csibék ndvekedése az 6tddik hét utan felgyorsult és a
9. és 10. héten volt a legintenzivebb. Vizsgalatukban az egyhetes és a négyhetes
kori sulyok lIényegesen nagyobbak voltak. A csibéket 12 MJ/kg energiatartalmd,
19% nyersfehérje-tartalmu és 5% nyerszsir-tartalmu tappal etették, amely hasonl6
Osszetétell az altalunk alkalmazotthoz. A genotipusuk nem volt ismert. Zuidhof
és mtsai (2005) brojlercsirkénél megfigyelték, hogy a koranéré vonal névekedési
gobrbéjének inflexids pontja 47 és 56 napos kor kozétt jelenik meg. Ebben az
idészakban a legnagyobb a ndvekedés intenzitasa, innentdl kezdve a néveke-
dés Gteme csokken. Tehat struccal szemben a hustipust csirkénél az erételjes
névekedés idészaka (els6 nyolc hét) a vagasi életkort (6t- hathetes kor) jobban
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megk®dzeliti, mint a struccnal, ahol ez csak az optimalis vagasi életkor (12 hénapos
kor) kdzepén (6t- hat hénapos kor) figyelheté meg.

3.2. A strucc csibék allometrikus névekedése

Az 1. tablazat 8sszefoglaléan tartalmazza az egyes testrészek méreteinek adott
korcsoporthoz tartozo atlagértékeit.

A csibék fejszélessége napos kortdl kezdve intenziv névekedést mutatott, a heti
atlagértékek szignifikdnsan eltértek egymastél. A nyakhossz hasonlé mértékben
nétt és a négy hét alatt megduplazédott a mérete. A térzshosszban a napos és
egyhetes, valamint a két- és haromhetes csibék kdzott nem volt kildnbség, de
a négyhetesek torzshossza mindegyik fiatalabb korosztalyétél nagyobb volt.
A szarnyhossz a napos és egyhetes madarakndl, valamint az egy- és kéthetes
madaraknal nem tért el egymastdl, de a kétheteseké a naposokétdl nagyobb volt.
A harom- és négyhetesek szarnyhossza egymastol és mindegyik fiatalabb korosz-
talyétdl nagyobb volt. A labszarhossz mindegyik héten szignifikdnsan nétt az azt
megeléz6 hetekhez képest, legintenzivebb névekedést harom- és négyhetes kor
kdzott ért el a vizsgalati idészak alatt. A labszarkdrméret napostél kéthetes korig
statisztikailag nem tért el, haromhetes korban a fiatalabb korosztalyokhoz képest
novekedést tapasztalhattunk. Négyhetes korban a labszarkérméret minden korabbi

1. tdblazat:
A csibék testrész-méreteinek atlagértékei napostoél négy hetes korig
Testrész (1) Eletkor (2)
Napos (3) Egy hetes (4) | Két hetes (5) | Harom hetes (6) | Négy hetes (7)
Fejszélesség 3,56+0,022 3,78+0,03° 3,98+0,04° 4,28+0,04¢ 4,67+0,03¢°
(cm) (8)
{\é\r(ra]\)k?go)ssz 10,96+0,25° | 12,58+0,32° | 15,85+0,46° 18,62+0,38¢° 21,92+0,29°

Térzshossz 17,49+0,37* | 18,88+0,47% | 21,30+0,67° | 23,05x0,56° | 29,18+0,44°
(cm) (10)

Szarnyhossz 7,48+0,172 8,17+0,21% 8,81+0,31° 10,51+0,26° 13,16+0,20°
(cm) (11)

Labszarhossz 6,47+0,15° 7,15+0,19° 8,21+0,27° 9,65+0,22¢ 12,16+0,17¢
(cm) (12)

Labszarkérmeé- | 3,93+0,70®° | 3,94x0,09® | 3,70%0,122 4,07+0,10° 4,50+0,08°
ret (cm) (13)

Csudkoérméret | 5,70+0,102 5,68+0,122 6,10+0,172 6,90+0,15° 8,14+0,11¢
(cm) (14)

ae A killdnb6z48 korl struccok adott testrészhez tartozé méretbeli eltérései szignifikdnsan (p<0,05)
eltérnek egymastol

Table 1: Mean values of chicks’ body part sizes between 0 and 4 weeks of age
@¢ |etters indicate significant (p<0.05) differences between the different age groups within each body
part; body parts (1); age (2); day-old (3); one-week-old (4); two-weeks-old (5); three-weeks-old (6);

four-weeks-old (7); head width (8); neck length (9); body length (10); wing length (11); shank length
(12); shank circumference (13); tarsus circumference (14)
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korosztalynal nagyobb méretet mutatott. A cslidkdérméret a harom- és négyhetes
madaraknal eltért egymastdl és a fiatalabb korosztalyokhoz képest nagyobb volt.
A napos kori méretéhez képest, négyhetes korra aranyaiban a nyakhossz nétt a
legintenzivebben az elemzett testrészek kozdl.

Cooper és Mahrose (2004) szerint struccndl az elsé két hénapban a comb-, a lab-
t6- és a labszarcsont névekedése nagyon intenziv. A szarnycsontok mérete kisebb,
fejl6dése kevésbé gyors. Sajat eredményeinket figyelembe véve a labszarhossz
szintén egyenletes, intenziv ndvekedést mutatott, de a fejszélesség és a nyakhossz
is hasonld mértékben nétt. Mellett és Randall (1994) a Gompertz-figgvény alapjan
megallapitotta, hogy a struccok feje 1, a nyaka 4, a szarnyai 5 hénapos korban
mutatjak a legintenzivebb ndvekedést. Esetlinkben az els6tdl a negyedik hétig
korcsoportszinten legnagyobb aranyban a hosszméretek (166-200%-0s ndveke-
dés), majd a fejszélesség (31%-0s ndvekedés), végul a kdrméretek (14-42%-0s
névekedés) néttek. Bodd és mtsai (2004) hozzank hasonléan megfigyelték, hogy
fajtél figgetlenul el6szér a magassagi, majd a hosszdsagi méretek alakulnak ki,
majd ezeket a szélességi, mélységi és kérméretek kovetik.

A 2. dbra a strucc csibék allometrikus ndvekedési intenzitasat mutatja be a
négyhetes mérési idészak alatt.

A testsulyhoz viszonyitva a fejszélesség a vizsgalt négy héten enyhe linearis
névekedést mutatott. A nyakhossz az él6sulyhoz képest az egyhetes madarak-
nal a naposokhoz képest ugrasszerlien megnétt. Egy- és haromhetes kor kz6tt
kismérték(, harom- és négyhetes kor kdzott nagymértékld névekedést mutatott.
A tdrzshossz egy- és kéthetes kor kdz6tt intenziven nétt. A szarnyhossz az elsé
két héten a testsulyhoz képest intenziven megnétt. Az utolsé két héten kisebb
mértékl ndvekedés volt jellemzd. A testsulyhoz viszonyitva a labszarhossz az elsé
két héten enyhe, az utolsé két héten intenziv mértékben nétt. A labszarkérméret
- annak ellenére, hogy napos korban a testsulyhoz képest a legnagyobb mére-
tet mutatta - ndvekedési intenzitdsa egyhetes korra nagymértékben, kéthetes
korra kismértékben csdkkent, majd kett6t8l négyhetes korig kismértékben nétt.
A cstidkdrméret testsulyhoz viszonyitott névekedése erds valtozatossagot mutatott.
Az elsé héten intenziven csdkkent, majd a masodik héten a kiindulasinal nagyobb
szintre nétt. A harmadik héten a masodik hetinek a harmadara esett vissza, a ne-
gyedik héten a harmadik hetinek a duplajara nétt. A b érték mindegyik testrésznél
1-nél kisebb volt, tehat az elemzett idészakban az élésulyhoz viszonyitva mindegyik
testrész kisebb mértékben fejlédott.

Morgado és Glinther szerint (1990) a negativ eldjeld b értékek esetén az x és y
valtozo kozott inverz kapcsolat all fenn. Lumer (1936) megallapitotta, hogy ez az
inverz kdlcsonhatas csak akkor allhat fenn, amikor a névekedési gorbe egy korla-
tozott terlileten halad at, x > 1-nél metszve az x tengelyt. A struccok allometrikus
névekedésére vonatkozdan kevés adat fellelheté a nemzetkdzi irodalomban és a
legtdbb, ndvekedéssel kapcsolatos kutatas valamely takarmanyozasi vagy vak-
cinazasi program nyomon kovetésének alapjaul szolgal (Bonato és mtsai, 2009;
Mahrose és mtsai, 2015; Kritzinger, 2011). Kritzinger (2011) a bér, a csontok, valamint
egyes bels6 szervek és piaci szempontbdl jelentdsebb hisrészek névekedését
elemezte struccfajban, Gompertz névekedési gérbe alapjan. Megallapitotta, hogy a
combcsont ndvekedésének regresszids egyltthatdja 1,10, a nyaké 1,00, a szarnyé
1,24 volt, ami a testsulyhoz képest egy intenzivebb gyarapodast jelent. Az eltérések
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2. ébra: A strucc csibék testméreteinek allometrikus novekedése napostol négy hetes korig
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Figure 2: Allometric growth of body parts from 0 to 4 weeks of age

steepness (b) (1); day-old (2); one-week-old (3); two-weeks-old (4); three-weeks-old (5); four-weeks-
old (6); head width (7); neck length (8); body length (9); wing length (10); shank length (11); shank
circumference (12); tarsus circumference (13)

oka lehetett, hogy a szerz vellink szemben jelentésen nagyobb korintervallumot
(1-285 napos kor) elemezett. Isaac és mtsai (2023) kilonb6z6 genotipusu, ke-
resztezett csirkék allometrikus névekedését vizsgaltak, 2 és 10 hetes kor kdzott.
Alabszarhossz és torzsszélesség izometrikus névekedést mutatott. A labszarhossz
és testsuly kapcsolatanal a b érték 0,32 volt a kopasznyaku x Isa Brown kereszte-
zetteknél. Ez az dsszefliggés azt mutatta, hogy a labszarhossz és térzsszélesség
jol alkalmazhaté a fiatalkori testsuly becslésénél. Esetlinkben a 3. és 4. héten mért
labszarhossz b értékei kdzelitik meg az irodalomban kézolt 0,32-es labszarhossz
b értéket. Kacsak mellizom ndvekedésének allometrikus ndvekedését vizsgalva
Maruyama és mtsai (1999) megéllapitottak, hogy négy- és 53 napos kor kozott a
sulynévekedéshez képest a mellizom novekedése intenzivebb (b > 1), a comb
és a labszar ndvekedése kisebb (b<1) volt. Esetlinkben a testsulyhoz viszonyitva
mindegyik elemzett testrész kisebb mértékben névekedett. Sedinger (1986) kana-
dai lidnal megfigyelte, hogy a testsulyhoz viszonyitva, keléstél felnétt korig a mell
sulya tébb, mint tizszeresére (0,5%-r6l 7,6%-ra), a comb pedig a masfélszeresére
(4,2%-r6l 6,8%-ra) nétt. Struccnal a legértékesebb testrész a comb, huskihozatal
szempontjabdl szinte az egyetlen jelentés testrész. Futdmadar 1évén a mellizom
mennyisége néla elhanyagolhaté.

A b értékek megbizhatésagat a 2. tablazatban foglaltuk 6ssze. Az R? értékek
alapjan a napos korban mért értékek becslésének megbizhatésaga (determi-
nacios egyutthatd; R?) a labszar-kérméreten kivill a tébbi testrésznél gyenge
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(R2<0,3), a labszar-kdrméretnél erés (R? = 0,3-0,5) volt. Az egy- és haromhetes
madaraknal mindegyik testrész determinacids egyltthatdja kicsi volt. Kéthetes
korban a cstidkérméret R? értéke kdzepes, a tdbbi testrészé gyenge volt. A négy-
hetes korban mért testrészek kdzll a térzshossz, a szarnyhossz és a labszarhossz
becslésének R?értéke kdzepes, a tdbbi testrészé gyenge volt. Kupai (2007) eltérd
tipusu juhok értékes husrészeinek allometrikus névekedését elemezte a nyakalt
térzshdz viszonyitva és nagy determinacids egyutthatét allapitott meg (R? > 0,9).
Kritzinger (2011) vizsgalataban a combcsont, a nyak és a szarny névekedésének
R2? értéke 0,95, 0,98 és 0,96 volt, mely egy igen erds becslési megbizhatdsagot
fejez ki. Esetlinkben az elsé négy héten mért nyakhossz, valamint az elsé harom
héten mért szarnyhossz kisebb R? értéket mutatott.

2. tablazat:

Az allometrikus novekedés becslésének megbizhatésaga egynapos kortdl négyhetes korig
Testrész (1) Eletkor (2)
Napos (3) | Egyhetes (4) | Kéthetes (5) | Haromhetes | Négyhetes
(6) @)
RZ

Fejszélesség (8) 0,99 0,17 0,82 0,68 0,69
Nyakhossz (9) 0,01 0,14 0,23 0,38 0,64
Térzshossz (10) 0,01 0,01 0,65 0,72 0,63
Szarnyhossz (11) 0,01 0,01 0,39 0,66 0,89
Labszarhossz (12) 0,01 0,01 0,88 0,67 0,89
Labszarkdrméret (13) 0,52 0,17 0,75 0,58 0,69
Cslidkorméret (14) 0,32 0,26 0,74 0,19 0,71

Table 2: The fitting of growth curve between 1-day and 4 weeks of age
body parts (1); age (2); day-old (3); one-week-old (4); two-weeks-old (5); three-weeks-old (6); four-

weeks-old (7); head width (8); neck length (9); body length (10); wing length (11); shank length (12);
shank circumference (13); tarsus circumference (14)

4. Kovetkeztetések, javaslatok

Az egyhetes korl madarak sulyanak csdkkenése a naposokéhoz képest a
szakirodalommal 6sszhangban ramutat a csibék napos kori takarmanyozasanak
szUkségességére. Egyhetes kor utan kompenzaciés névekedést figyeltiink meg.
Tehat az irodalmi adatokkal 6sszevetve a hazai struccok hasonlé, vagy nagyobb
testsullyal rendelkeztek azonos korcsoportu fajtarsaikhoz képest. Emuval és
brojlercsirkével 6sszehasonlitva a hazai struccok névekedési iteme e kezdeti id6-
szakban (0-4 hetes kor) gyorsabb. Sajat eredményeinkhez viszonyitva, a struccok
allometrikus ndvekedését illetéen, a fellelhetd irodalmak az egyes testrészeknél
(nyak, szarny) nagyobb b értékekrdl szamolnak be. Az eltérések oka tdbbek kozott
a genotipusban, a takarmanyozasban, a klimatikus viszonyokban és a madarak
ivaraban keresendd, melyek legtdbb esetben nem voltak ismertek. A pontosabb
és hosszabb tavu kovetkeztetések levonasa céljabdl a jévében érdemes lenne
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a kutatast nagyobb korintervallumban, egyedi megjeléléssel, korcsoportonként
nagyobb elemszammal megismételni.
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A tehenek kiillemének jelentésége a holstein-friz fajta
nemesitésében (Irodalmi attekintés)

Importance of the conformation of cows in selection of
Holstein-Friesian breed (Literature review)

KOROSI Zsolt Jend — BOGNAR Laszld — BENE Szabolcs — SZABO Ferenc
OSSZEFOGLALAS

A killemi tulajdonsagoknak mind fizioldgiai, mind gazdaséagi értelemben fontos szerepe van a tejeld
szarvasmarhak tenyésztésében. A killem szorosan ¢sszefligghet olyan fontos tulajdonsagokkal,
mint a tejtermelés, a szaporulat és a hosszl hasznos élettartam. Kordbbi kutatdsok kdzepesen
szoros (r, = 0,48-0,54) genetikai korrelaciokat tartak fel a killemi tulajdonsagok és az elsé lak-
tacios tejtermelés kozott. A termékenység és a klllemi tulajdonsagok kozotti korrelaciok 0,00 és
0,79 koz6tt valtoztak. A hasznos élettartam, vagy az életteljesitmény és a killemi tulajdonsagok
kozotti korrelaciok —0,06 és 0,16 kozottiek voltak. Szamos vizsgélat negativ korrelaciokrél szamolt
be a farlejtés, a hatulso Iab oldalnézet, a tégymélység, a bimbohosszisag, valamint a tejtermelés
mutatészamai kozott. Altalanossagban elmondhato, hogy a nagyobb testméretl tehenek - melyek
kUllemi biralati pontszamai az atlagosnal nagyobbak - hosszabb élettartamtak. Azok a tehenek érték
el a leghosszabb hasznos élettartamot, amelyek erésen illesztett elllsd tégyféllel, magas hatulso
tégyféllel, erés kdzponti fliggesztészalaggal, szorosan elhelyezked6 eliilsé bimbdkkal és kozepesen
hosszu bimbodkkal rendelkeztek. A killemi tulajdonsagok 6roklédhetésége mérsékelt, 0,20+0,05
és 0,38+0,04 kodzott valtozik. Az emlitett korrelacio és 6roklddhetSségi értékek ravilagitanak arra,
hogy a tenyésztéknek Ujra kell értékelniliik és el6térbe kell helyeznilk a killemi tulajdonsagokat
a holstein-friz tehenek tenyésztési programjaban. A biralt tulajdonsagok felllvizsgalataval és Uj
tulajdonsagok beépitésével a tenyészték kdzvetetten javithatjak a tejtermelést, a szaporasagot
és a hosszu élettartamot, ezaltal névelve a tejtermelés fenntarthatésagat. E szemlecikk célja a
holstein-friz tehenek jelenlegi hivatalos killemi biralati rendszereinek 6sszefoglaldsa, a kiilonb6z6
kUllemi tulajdonsagok fenntarthaté tejtermelésben betdltott jelentéségének hangsulyozasa, valamint
javaslatok megfogalmazasa a pontozasi rendszer fejlesztésére.

Kulcsszavak: holstein-friz, kiillemi tulajdonsagok, fenntarthatésag, tejtermelés
Summary

Objective: This review paper aims to summarize current official type evaluation systems for
Holstein-Friesian cows, underscore the significance of various conformation traits in sustainable
milk production, and propose potential enhancements to the scoring system.

Literature review: Conformation is intricately linked to key sustainability traits such as milk production,
reproduction, and longevity. Research has revealed genetic correlations between body conformation
traits and first lactation milk yield ranging from 0.48 to 0.54, and correlations between fertility and
type traits vary from zero to 0.79. The relationships between productive life or herd life and type traits
range from —0.06 to 0.16, with negative correlations observed for characteristics such as rump angle,
rear leg set, udder depth, and teat length. Generally, larger cows with slightly positive conformation
traits are associated with longer herd life. Specifically, cows with well-attached fore udders, high
rear udder attachment, strong central ligaments, close front teat placement, and moderately long
teats are linked to the longest functional productive lives. The heritability estimates for conformation
traits are moderate, ranging from 0.20+0.05 to 0.38+0.04. These correlations and heritability values
highlight the need for breeders to reassess and prioritize conformation traits within Holstein dairy
cow breeding programs. By revising the traits scored and incorporating new ones during selection,
breeders can indirectly improve milk production, reproduction, and longevity, thereby enhancing
the sustainability of milk production.
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Conclusions: Since the conformation of Holstein-Friesian cows plays a critical role not only
physiologically but also economically, it is important to continuously review and modernize their
scoring system.

Keywords: Holstein-Friesian, conformation traits, sustainability, milk production

1. Bevezetés

A killem az allat testfelépitését, testrészeinek aranyat, alkatat és formajat jelenti
(Talior és Field, 1977). Mivel a kiillem szamos fontos termelési és szaporodasbi-
ologiai tulajdonsaggal kapcsolodik 6ssze, a tenyésztdk az idealis tipus elérésére
torekszenek. Néhany leiré kifejezés, amely az idealis holstein-friz tipust jellemzi a
kovetkez6: méret, élesség, vékony farok, hosszu és vékony nyak, feszes tégyflg-
gesztés és bimbohelyezddés, erés labak és kdrmok (7. abra).

A tehenek killemét killemi biralat soran vizsgaljuk, értékeljik. A killemi biralat
figgetlen értékelést nyujt az allatok kilillemérdl, megallapitva az egyes allatok és
az egész allomany erésségeit és gyengeségeit. A biralattal a killemi hibak rog-
zithetdk, igy a kovetkezd generacidban korrigalhatdk, illetve csdkkenthetdk. Ez
hosszu tavon javithatja az allatok élettartamat, egészségét, jollétét és termelését,
gazdasagi elénydket nyljtva a tenyészték szamara. A biralat irant folyamatos
elkotelezettséget mutatd allomanyok vezetdi profitalnak a generaciokon at tarté
klllemi javulasokbdl, funkcionalitas és termelékenység szempontjabdél egyarant.

1. abra. Az idealis tipust holstein-friz tehén (Holstein-friz Tenyészt6k Egyesiilete)

Figure 1. Th ideal type of o/stein-Friesian cow (National Association of Hungarian Hostein Friesian
Breeders)
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A holstein-friz tenyészték vezetd killemi biraldi 1986 6ta vesznek részt rendsze-
resen a Holstein-Friz Vilagszovetség (World Holstein Friesian Federation, WHFF)
muhelymunkaiban, hogy harmonizaljdk a nemzetkdzi biralatot.

2. A kiillem, a teljesitmény és a funkcionalis tulajdonsagok kozoétti kapcsolat

A lineéris kullemi tulajdonsagok biralata a legtdbb nemzetkdzi tenyésztési
program részét képezi. Ezek féként a testméretekre vonatkoznak, igy kevésbé
valészin(i, hogy ugyanolyan szoros korrelaciéban vannak a szaporasaggal, mint
mas tulajdonsagok (Pryce és mtsai, 2000).

Az allatok szubjektiv vizudlis értékelése a kullemi biraldk altal tébbféle célbdl
torténik. Példaul a linearis klllemi biralatot a tejelé szarvasmarhaknal szamos
orszagban rendszeresen végzik. Az adatokat el8rejelzésére hasznaljék, a hosszu
hasznos élettartam (Brotherstone és Hill, 1991; Vollema és Groen, 1997), a testto-
meg (Veerkamp és Brotherstone, 1997; Koenen és Groen, 1998), a tégyegészségi
allapot (Thomas és mtsai, 1984; De Jong és Lansbergen, 1996), a lab és labvég
problémak (Boelling és Pollott, 1998), valamint az ellés lefolydsanak (Dadati és
mtsai, 1985; Cue és mtsai, 1990) becslésére.

Klassen és mtsai (1992) tanulmanyoztak a hosszl hasznos élettartam és a kiillem
kozéotti kapesolatot. A legtdbb fenotipusos korrelacio (r) az elettartam, a termelés
és atipus Osszefliggésére 0,15 és 0,20 kozott alakult, kivéve a testkapacitast, a fart
és alabakat, amelyek r_ = 0,07 kordili értéket mutattak. A tégy kulso (r, = 0,29-0,33)
és belsd (r. = 0,32-0,35) szerkezete szintén a hosszu hasznos élettartam egyik
fé6 meghatarozéja volt. Szoros genetikai korrelacié volt megfigyelheté a hosszu
hasznos élettartam és az élesseg (r, = 0,44-0,55), valamint a tejeld jelleg (r, =
0,53-0,56) kozott. Laza, vagy kdzepes kapcsolat mutatkozott a hosszu hasznos
élettartam és a farmagassag (r, = 0,14-0,25), a rama (r_ = 0,07-0,18), a tégyallo-
many (r,= 0,19-0,26), a tejelé jelleg (r, = 0,11-0,27), a%ej forma (r, = 0,15-0,23),
az Ulégumo alakulas (r. = 0,10-0,16), a hatulso tégyfél szélesség (r. = 0,19-0,25),
valamint a hatulso tégyfél magassag (r. = 0,10-0,22) kdzétt. Jellemz8en negativ
korrelaciot az életteljesitmény és a sarokvankos magassag (r. = -0,16, ill. -0,27),
a forgéhelyezédés (r, = 0,18, ill. -0,24) és az ellils t6gyfel illesztes (r,= -0,05,
ill. -0,11) esetében tapasztaltak. Az életteljesitmény és a hatulsé tégyfélgkézétt (r
= 0,19 ésr_= 0,25), az életteljesitmeny és a tejeld jelleg koz6tt szoros (r, = 0,5
és r= 0,569) kapcsolat mutatkozott. Az életteljesitmény és a végsépontszam (azaz
az altalanos megjelenés) kozoétt laza és kedvez6 iranyu (r. = 0,04-0,18), mig a
hosszu hasznos élettartam és az ellilsé tégyfél kdzott szintén laza és kedvezStlen
iranyu (r, = -0,05, ill. -0,1) volt a kapcsolat.

A Rogers és mtsai (1988) altal végzett kutatas kiemeli a tégy mélységének és a
tégybimbdk helyezddésének jelentdségét a tejeld szarvasmarhak élettartamanak
elérejelzésében. Ezek a tulajdonsagok szoros kapcsolatot mutattak a tuléléssel
mind a keresztezett, mind a fajtatiszta térzskdnyvezett tehenek esetében, ami azt
jelzi, hogy ezek kulcsfontossagu tényezék lehetnek a tehénallomany élettarta-
manak meghatarozasaban. Kluléndsen a tégy mélysége volt az, amely a tulélés
valészintiségét hasonlé mértékben befolyasolta, mint a tejtermelés. Ez aldtdmasztja
ennek a tulajdonsagnak a fontossagat a hosszabb hasznos élettartam javitasat
célzd tenyésztési programokban. A testalkati tulajdonsagok kedvezéen korre-
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laltak a tuléléssel, de ez csak a tdrzskdnyvezett tehenek esetében volt jelentds.
A legjobb eldrejelz6 modellek azonositasa érdekében tobb tipusjegyet kombinaltak.
Altaldban a legmagasabb determinacios egyutthatokat (R2) akkor talaltéak, amikor
a legjobb egyedi tulajdonsagokat kombinaltak.

A t6gymélység negativ és kedvezdtlen korrelacioban all az ellilsé és a hatsé
bimbdk tavolsagaval, ami arra utal, hogy azok a tehenek, amelyeknek a bimboi
tavolabb helyezkednek el egymastol, kdzelebb vannak a talajhoz. Ez az allapot
lehet a szalagos rendszerek megereszkedésének, vagy a nagyobb tégyek padlo
kozeli elhelyezkedésének az eredménye, amelyeknél a bimbok is tavolabb kerlilnek
egymastoél. Ugyanakkor, mivel a genetikai korrelaciok mérsékelt, vagy alacsony
értéklek, lehetéség nyilik arra, hogy a tégymélység névelésére iranyulo szelekcid
ugy térténjen, hogy ne okozzon drasztikus valtozast a bimbdk tavolsagaban. Ebben
az 6sszefliggésben olyan tehenek is eléfordulhatnak, amelyeknek t8gye tavolabb
van a talajtol, és bimbdik jol elkilénlilnek egymastol, ami hosszabb produktiv életet
és kdnnyebb fejhetéséget eredményez.

Az atlagos genetikai korrelacios értékek a tégyegyensuly és az ellilsé, illetve
a hatulsé bimbok tavolsaga kdzétt negativak és alacsonyak voltak, ami azt jelzi,
hogy az els6 és hatsé bimbok tavolsaganak novelésére iranyuld szelekcié az
ivadékoknal alacsonyabb tégyegyensuly értekeket eredmenyezhet, ami nem
kivanatos. Igy elénydsebb a kiegyensulyozottabb tégyek szelekcidjat elétérbe
helyezni, mintsem kizarélag a bimbok tavolsaganak névelésére koncentralni, mivel
atégyegyensuly nagyobb hatassal van a tejtermelésre és a tehenek élettartamara,
mint a bimbdk kdzotti tavolsag (BlSttner és mtsai, 2011; Tribout és mtsai, 2020).
Emellett a tégyegyensuly és az ellilsd és hatulsé negyedek tavolsaga kozotti
korrelacio pozitiv, kedvezd és alacsony érték(, igy a genetikai szelekcié nagyobb
elllsd és hatsé bimbé tavolsagu, azaz hosszabb tégyl tehenek esetében olyan
allatokat eredményezhet, amelyek t6gye szorosabban kapcsolddik a hasfalhoz.

Rogers és mtsai (1999) eredményei szerint a legtobb tipusjegy és a tégygyulla-
dason kivili betegségek kdzotti genetikai korrelaciok kismértékliek. Az altalanos
eredmény aldli kivételek k6zé tartozik a tejeld jelleg és a farlejtés, ahol a nagyobb
lejtés a csip6tél a farok felé genetikai Osszefliggésben allt a ritkdbban el6forduld
lab- és labvég-betegségekkel. Ennél valdszinlileg még fontosabb, hogy a tejelé
jelleg és a betegségek kozotti genetikai korrelaciok kedvezétlenek voltak. A ma-
gasabb tejtermelésre iranyuld szelekcié a kiillemi pontszamok alapjan jelentésen
névelheti a tégygyulladason kiviili betegségek eléfordulasat, és sulyosbithatja
azokat a nem kivant valaszreakcidkat, amelyek a tejhozam névelésére iranyuld
szelekcioval egyUtt jarnak.

Egyes betegségekre vonatkozé tulajdonsagok, mint példaul a visszamaradt
placenta, az oltdgyomor baloldali csavarodas, a tégygyulladas, vagy a santasag
és a 305 napos tejtermelés kozotti fenotipusos korrelacidk nagyrészt nem tértek el
Dorp és mtsai, 1998). A betegség-tulajdonsagok és a tejtermelés kozotti genetikai
korrelacidk tébbsége pozitiv volt, értékeik r = 0,02 és 0,44 k6z6tt mozogtak. Csak
avisszamaradt placenta mutatott negativ genetikai korrelaciot a tejtermeléssel (r_ =
-0,28). A t8gytulajdonsagok és a tégygyulladas kdzotti genetikai korrelaciok 0 és
0,37 kozobttiek voltak, a labtulajdonsagok és a santasag kozotti korrelaciok pedig
-0,38 és 0,09 kozott valtoztak. A faralakulas és a visszamaradt placenta kozotti
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korrelaciok —0,11 és 0,38 kdzott ingadoztak. Az eredmények azt jelzik, hogy ha a
szelekcio kizarélag a hozamra 6sszpontosit, az megndvelheti a betegségek eléfor-
dulasat. Ezzel szemben a killemi tulajdonsagok alapjan végzett szelekcioé segithet
csOkkenteni a betegségek eléfordulasat, bar a genetikai korrelacidk alacsonyak.

Pérez-Cabal és mtsai (2006) harom labszerkezeti tulajdonsag (FL = lab-labvég,
FA = kérdmszog, RLS = hatulsé lab oldalnézet) fenotipusos és genetikai kap-
csolatat vizsgaltak a jovedelmez8ség, a termelés, a hosszu hasznos élettartam és
fertilitas jellemzdivel. Azok a tehenek, amelyek magasabb pontszamot értek el a FL
tekintetében, évente 213 dollarral jovedelmez8bbek voltak, 575 kg-mal tébb tejet
termeltek, és 307 nappal tovabb maradtak az allomanyban, mint azok, amelyek
a legalacsonyabb pontszamot kaptak. A FL mutatta a legszorosabb kapcsolatot
a jovedelmez8séggel (r = 0,10). A RLS volt a legjobban korrelalé tulajdonsag a
tejtermeléssel (r = 0,12). A FL, FA, RLS és a hosszu élettartam jellemzéi kozotti
genetikai korrelaciok alacsonyak voltak (r. = -0,10 és 0,05 kdz6tt). A kvadratikus
gOrbék bizonyultak a legjobbnak mind a jovedelmez8ség, mind az allomanyban
eltoltott hosszu hasznos élettartam tekintetében a harom labszerkezeti tulajdonsag
tenyészértékeinek esetében.

Korabbi kutatasok kézepesen szoros (r, = 0,48 és 0,54) genetikai korrelacidkat
tartak fel a kullemi tulajdonsagok és az elsd laktacios tejtermelés kdzott. Emellett a

1. tablazat:

A 21 tulajdonsag orszagok kozétti genetikai korrelacidja
Tulajdonsag (1) r Tulajdonsag (1) r
Farmagassag (2) 0,91 Tégyfliggesztés (13) 0,74
Mellkasszélesség (3) 0,78 Tégymélység (14) 0,92
Torzsmélység (4) 0,81 Elllsé bimbohelyezédés (15) 0,91
Elesség (5) 0,72 Bimbo hossz (16) 0,93
Farlejtés (6) 0,82 Hatulsé bimbohelyezddés (17) 0,92
Farszélesség (7) 0,85 Mozgaskép (18) 0,64
Hatulsé lab 0,82 Kondicié (19) 0,86
oldalnézet (8)
Hatulsé lab 0,70 Végs6 pontszam (20) 0,68
hatulnézet (9)
Kérémszog (10) 0,74 Tégypont (21) 0,79
Ellls6 tégyfél 0,78 Lab és labvég pont (22) 0,66
illesztés (11)
Hatulsé tégyfél 0,80
magassag (12)

r, = genetikai korrelacio (23); INTERBULL, WHFF vezetd biraloi vilagkonferencia, Cremona (2014) (24)
Table 1: The genetic correlation of the 21 traits

trait (1); stature (2); chest width (3); body depth (4); angularity (5); rump angle (6); rump width (7); rear
leg set (8); rear leg rear view (9); foot angle (10); fore udder attachment (10); rear udder height (11);
central ligament (13); udder depth (14); front teat placement (15); teat length (16); rear teat placement
(17); locomotion (18); body condition (19); final score (20); udder score (21); feet and legs score (22);
genetic correlation (23); INTERBULL, WHFF, leading world conference of judges, Cremona (2014)
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fertilitas és a kulllemi tulajdonsagok kozotti korrelaciok 0 és 0,79 kdzott valtoznak
(Tapki és Guzey, 2013).

Az életteljesitmény, a hasznos élettartam és a killem kozoétt Wasana és mtsai
(2015) negativ korrelaciokat figyelt meg olyan tulajdonsagok esetében, mint a
farlejtés, a hatulso lab oldalnézet, a t6gy melysége es a bimbo6 hossza.

Altalanossagban elmondhatd, hogy a nagyobb témegU tehenek, amelyek enyhén
atlag feletti klllemi tulajdonsagokkal rendelkeznek, hosszabb hasznos élettartamot
érnek el (Vollema és Groen, 1997). Ezt kllléndsen azok a tehenek mutatjak, amelyek
jol régzitett ellilsé té6gyféllel, magas hatulsé tégyféllel, erés fliggeszté szalaggal,
kozeli ellilsé bimbohelyezddéssel és mérsékelten hosszu bimbdkkal rendelkeznek.
Ezen tulajdonsagok kéthet6k a leghosszabb funkcionalis termelési élettartamhoz.

Az INTERBULL és a WHFF értékelte a fontosabb kuillemi tulajdonsagok orszagok
kdzotti genetikai korrelacioit a tenyészérték adatok alapjan. Az altaluk kapott és az 7.
tablazatban bemutatott igen szoros kapcsolatra utalé korrelaciés egyUtthatd értékek
arra utalnak, hogy a kullemi tulajdonsagokban nincs jelenetés genotipus-kdrnyezet
koélcsOnhatas az egyes orszagok kdzott. Nevezetesen az egyik orszagban adott
allatra megallapitott klillemi biralati eredmény alkalmazhat6 a masik orszagban is.

3. A kiillemi tulajdonsagok oroklédhetosége

A fontosabb termelési és kiillemi tulajdonsagok 6rokl6édhetéségi értékeit ki-
I6nb6z8 irodalmi forrasok szintézise, illetve Toghiani és mtsai (2009) 6sszeaéllitasa
alapjan - INTERBULL ajanlasaként is hasznalva - a 2. tabldzat foglalja 6ssze.

Amint a tablazat adatai szemléltetik, a legtdbb killemi tulajdonsag genetikai
meghatarozottsaga - hasonldan a termelési tulajdonsagokéhoz - kbzepes 6rok-
I6dhet8ségi értékekkel jellemezheté (h? = 0,2-0,5). J6I 6roklédik a farmagassag
(h? = 0,53) és viszonylag kedvezé a testkapacitas (h? = 0,46), a tégymélység (h?
= 0,42), valamint a bimbdéhossz (h? = 0,41) 6roklédhetésége is. Gyengén 6rok-
|I6dhetének mindsitheték a mozgaskép (h? = 0,08), a kdromszog (h? = 0,12) és a
hatulsé lab hatulnézet (h? = 0,13) tulajdonsagok.

A hivatkozott 6rokl6dhetdségi értékek arra utalnak, ha a killemi tulajdonsagokra
szelektalunk, akkor a farmagassag esetén nagyobb, a mozgaskép, a kdromszog,
illetve a hatulso 1ab hatulnézet esetében pedig kisebb mértékl valtozasra szamit-
hatunk.

Van Dorp és mtsai (1998) munkajaban a betegségekkel kapcsolatos tulajdon-
sagok oroklédhetdségi értékei (h2) alacsonyak voltak (0 és 0,05 kozott), kivéve a
santasagot (h2 = 0,16) és a ketdzist (h2 = 0,39).

4. A killemi biralat

A biralat atfogd kullemi értékelést nyujt az allat testfelépitésérdl, kiemeli az
erésségeket és gyengeségeket. Az allomany tulajdonosai részletes vizudlis le-
irast kapnak az egyes allatokrol, segitve a killem és a kapcsolodé tulajdonsagok
javitasara iranyulé szelekciét.

A birdlat szerepe az, hogy megkeresse a korrekt klllemd allatokat, amelyek
varhatéan j6 termelésliek és hosszU hasznos élettartamuak lesznek.

A kullemi biralati informécié kulcsfontossagu szerepet télt be a bikak teljesit-
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2. tablazat:
Az egyes tulajdonsagok orokl6dhetéségi értéke (INTERBULL)

Tulajdonsag (1) h2 Tulajdonséag (1) h2
Tejmennyiség (2) 0,23 Tégymélység (17) 0,42
Tejzsir-tartalom (3) 0,26 Elllsé bimbdhelyez6dés (18) 0,36
Tejfehérje-tartalom (4) 0,21 Hatulsé bimbohelyezddés (19) 0,33
Farmagassag (5) 0,53 Bimbo hossz (20) 0,41
Mellkasszélesség (6) 0,29 Kondicié (21) 0,29
TOrzsmélység (7) 0,37 Mozgaskép (22) 0,08
Elesség (8) 0,27 Testpont (23) 0,40
Farlejtés (9) 0,38 Lab és labvég pont (24) 0,15
Farszélesség (10) 0,35 Altalanos megjelenés (25) 0,16
Hatulsé lab oldalnézet (11) 0,19 Tejel6 jelleg (26) 0,31
Hatulsé 1ab hatulnézet (12) 0,13 Testkapacitas (27) 0,46
Kéromszog (13) 0,12 Tégypont (28) 0,23
Elllsé tégyfél illesztés (14) 0,25 Tejel6 erdsséeg (29) 0,28
Hatulsé tégyfélmagassag (15) 0,23 Végsé pont (30) 0,27
Tégyflggesztés (16) 0,22

h? = 6roklédhetdség (31)

Table 2: Heritability estimates of the traits (INTERBULL)

trait (1); milk yield (2); milk fat yield (3); milk protein yield (4); stature (5); chest width (6); body depth
(7); angularity (8); rump angle (9); rump width (10); rear leg set (11); rear leg rear view (12); foot
angle (13); for udder attachment (14); rear udder height (15); central ligament (16); udder depth (17);
front teat placement (18); rear teat placement (19); teat length (20); body condition (21); locomotion

(22); body score (23); feet and legs score (24); general appearance (25); dairy character (26); body
capacity (27); udder score (28); dairy strength (29); final score (30); heritability (31)

meény-vizsgalatakor, valamint a killlemi tenyészértékek becslésében, illetve a killemi
tulajdonsagok genomikai értékeléseinek kalibralasaban. Az alkalmazott lineéris
skala magaban foglalja a populacio elvart biologiai széls6ségeit az értékelés or-
szagaban. A skalan megadott pontos mérések iranymutatasként szolgalnak, de
nem tekintheték pontos ajanlasnak.

A killemi biralati rendszer szamos linearis tulajdonsagot és hibakddokat tar-
talmaz, amelyeket négy f8 biralati tulajdonsagcsoportban ésszesitenek: t6gy, lab
és labvég, tejeld erd, illetve testkapacitas. Ezeket a 6 biralati tulajdonsagokat
kilénb6z6 pontokkal értékelik, és az Osszesitett pontszam alapjan egy altalanos
klllemi végpontszamot szamitanak ki, figyelembe véve az egyes tulajdonsagok
sulyozasat.

A killemi biralati pontozasi rendszerek egységesek a holstein-frizt tenyészté
kilénb6z6 orszagokban. Az egyes orszagok eredményei igy 6sszehasonlithatok,
és az egyik orszag figyelembe veheti a masik orszagban elért eredményeket.
Atulajdonsagok kozotti kapcesolatok és 6roklédhetéségi értékek ramutatnak arra,
hogy a tenyésztéknek szlikségiik van a killemi tulajdonsagok Ujraértékelésére és
prioritasuk meghatarozasara a holstein-friz fajta tenyésztési programjaiban.
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Minden holstein-friz tenyésztd orszag - kdvetve a WHFF ajanlasait - a killemi
biralati rendszerébe beépiti a vilagszovetség altal ajanlott 20 linearis értékelési tu-
lajdonsagot. Minden tenyésztd szervezet rendelkezik sajat tenyésztési programmal,
amelyet a tenyészt6ikkel konzultalva alakitanak ki. Az eurdpai és globalis trende-
ket kbvetve egyes orszagok tovabbi tulajdonsagokat is értékelhetnek a lineéaris
klllemi biralati tulajdonsagok kdzott, hogy elérjék a tenyésztési programjaikban
meghatarozott célokat.

Az altalanos killemi biralati gyakorlatban minden tenyészt6 k6z6sség arra torek-
szik, hogy olyan funkcionalis killemi tulajdonsagokat biraljon, amelyek tamogatjak
a hosszl hasznos és produktiv élettartamot, ami egyuttal gazdasagos tejterme-
Iést eredményez. Ezt kiegészitik azok a tulajdonsagok, amelyek az egészséget,
a jollétet, a koltséghatékonysagot és a kdrnyezetbarat hosszu tavl gazdasagos
tejtermelést segithetik el (Gutierez-Reinoso és mtsai, 2023).

Napjainkban egyre nagyobb hangsulyt kapnak azok a tulajdonsagok, amelyek a
fertilitasi mutatdk javitasara iranyulnak, valamint az ellés lefolyasara és a tejterme-
|6-képesség ndvelésére is hasonld fontossaggal, illetve javitd hatast gyakorolnak.

A robottechnolodgiat alkalmazé gazdasagok szamanak ndvekedése és azok
mindennapi hasznalata jelenleg reneszanszat éli. A nemesité munka célja az ilyen
gazdasagok szamara megfeleld teheneket tenyészteni (Zagidulin és mtsai, 2023).
A temperamentum, a tanulasi képesség, az intelligencia és a robotfejéshez meg-
feleld tégyfelépités mind fontos szerepet jatszanak a specifikus fejési technoldgia
alapos el6készitésében (Broucek és Tongel, 2017). Egy automata fejérendszert
(AMS) hasznal¢ tejtermel§ gazdasagban a tégyalakulassal kapcsolatos f6 sze-
lekcids célok a tégymélység ndvelésére iranyulnak, erésebb fliggeszté szalaggal
rendelkezb tehenek tenyésztése a jévébeni cél, igy ndvelve azok élettartamat
(Morek-Kopec és Zarnecki, 2012). A megfeleld tégyegyensuly, az ellilsé bimbdk
tavolsaga és a hatulsé bimbodk tavolsaga lehetévé teszi, hogy a fejérendszer
pontosan azonositsa az 8sszes bimbét a fejés soran.

A jelenlegi kullemi biralati rendszer Magyarorszagon 21 linearis tulajdonsagot
hasznal, kovetve a WHFF ajanlasat, amely tizennyolc alapvetd és tovabbi harom
extra tulajdonsagot tartalmaz. Ezek a kdvetkezdk: 1. farmagassag; 2. mellkas
szélesség; 3. torzsmélység; 4. bordaalakulas; 5. farlejtés; 6. farszélesség; 7.
hatulsé 1ab oldalnézet; 8. hatulsé lab hatulnézet; 9. kdromszdg; 10. mozgaskép;
11. elllsé tégyfél illesztés; 12. ellilsé bimbdhelyezédés; 13. bimbé hossz; 14.
tégymélység; 15. hatuls6 tégyfél magassag; 16. t6gyflggesztés; 17. hatulso
bimbdhelyez6dés; 18. kondicid; 19. hatulsoé tégyfél szélesség; 20. csontmind-
ség; 21. tégyallomany.

A killemi birdlati rendszer négy f6 jellemzé pontszamot tartalmaz, amelyek a
tehenek egyes testrészeire vonatkoznak: testpont (20%), tejel6 erd (15%), lab és
labvég (25%), valamint t6gy (40%). Ezek a pontszamok adjak meg az allat végsé
pontszamat.

A vilag holstein-friz szarvasmarhat tenyésztd orszagai kilénb6z8 szadmu linearis
kullemi tulajdonsagot pontoznak a biralati rendszeriikben. Ezeket eltérd sulyozas-
sal érvényesitik a szintén eltér6 szamu f6 birdlati tulajdonsagok, illetve a végsé
pontszam kiszamitasa soran. Igy példaul Németorszagban a testpont aranya 20%,
atejeld jellegé 10%, a lab és labvégé, 30%, a tégyé pedig 40%. Az Egyeslilt Kiraly-
sagban a kullemi biralok a kdvetkez6 szabaly szerint végzik a pontozast: té6gy 40%,
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lab és labvég 30%, kiilén pontozzak a far alakulasat, mely 10%, a tejelé kapacitas
10%, a tejeld jelleg 10%. Kanadaban a fajta killemi biraléi a kdvetkezé pontozasi
szabalyokat kdvetik: t6gy 40%, tejeld er6 20%, lab és labvég 28%, far 12%.

A harmonizalt lineéris killemi értékelés sikere a szévetségek és az egyestiletek
egyik legnagyobb eredményeként értékelhetd. A harmonizalt kiillemi biralat terén
elért fejlédés lassunak tlinhet, de az elsé - 34 évvel ezelétt Cremonaban tartott
- biraldi munkaértekezlet ota oriasi el6relépések térténtek. Minden tulajdonsag
jol definialt médon, pontosan kerdlt leirasra. A linedris pontozas teljes skalajat
kihasznaljuk, azért, hogy az adott populacidéban az egyes tulajdonsagok k6zép-
és szélsGérték valtozatait is azonositani lehessen. Nagyon fontos a tulajdonsagok
szamanak fejlesztése, a pontos definiciok hasznélata, a kdvetkezetes pontozasi
rendszer alkalmazasa, valamint a killemi adatok 6sszegy(jtése, amelyek alapvetd
fontossaguak a tenyészérték-becsléséhez.

5. Kovetkeztetések

A hivatkozott és bemutatott korrelacids és 6rokiédhet6ségi érték alapjan elvi,
nemesitési lehetéség van a holstein-friz tehenek kiillemének tovabbi kedvezd ira-
nyu valtoztatasara. Tanui lehetlink annak, hogy a vilag legtébb, vezetd holstein-friz
tenyészté orszaga és hazank is térekszik a kiillemi biralati rendszer olyan iranyd
fejlesztésére, amely az Ujabb kihivasoknak (pl. robotfejési, kdrnyezeti, allatjolléti
stb. szempontoknak) megfelel tipus iranyaba igyekszik moédositani a jové tehenét.

Ugy véljik, hogy indokolt folyamatosan és Ujra értékelni a kilénbdzé killemi,
termelési, reprodukcios és egyéb funkcionalis tulajdonsagok kozotti dsszefliggé-
seket a valtozo kdriilmények, az emelkedd tejhozam kapcsan. A killemi pontozasi
rendszerek fejlesztését abba az iranyba célszerd folytatni, hogy az idedlis tipus
kialakitasa és a tejtermelés hosszu tavu fenntarthatd, regenerativ fejlesztése egy-
massal 6sszhangban legyen.

A killem értékelése, a klllemi biralat eredménye a tenyésztési, nemesitési
szempontokon tul segitheti a tenyészték napi munkajat, a tenyésztdi (pl. parositas,
selejtezés stb.) dontéseik meghozatalat is.

6. Koszonetnyilvanitas

»A 2023-2.1.2-KDP-2023-00017 szamu projekt a Kulturalis és Innovacios Minisz-
térium Nemzeti Kutatasi Fejlesztési és Innovaciés Alapbdl nyujtott tAmogatasaval,
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7. Felhasznalt irodalom

Bléttner, S. - Heins, B. J. - Wensch-Dorendorf, M. - Hansen, L. B. - Swalve, H. H. (2011): Brown
Swiss X Holstein crossbreds compared with pure Holsteins for calving traits, body weight,
backfat thickness, fertility, and body measurements. J. Dairy Sci., 94. 1058-1068. https://
doi.org/10.3168/jds.2010-3305

Boelling, D. - Pollott, G. E. (1998): Locomotion, lameness, hoof and leg traits in cattle I.: Phenotypic
influences and relationships. Liv. Prod. Sci., 54, 193-203. https://doi.org/10.1016/S0301-
6226(97)00166-8



292 Kérési és mtsai: A tehenek klllemének jelentésége a holstein-friz fajta nemesitésében

Brotherstone, S. - Hill, W. G. (1991): Dairy herd life in relation to linear type traits and production 1.
Phenotypic and genetic analyses in pedigree type classified herds. Anim. Prod., 53. 279-287.
https://doi.org/10.1017/S0003356100020274

Broucek, J. - Tongel, P. (2017): Robotic milking and dairy cows behavior. 2017 International Conference
on Control, Artificial Intelligence, Robotics & Optimization, 33-38. https://doi.org/10.1109/
ICCAIRO.2017.16

Cue, R. I. - Monardes, H. G. - Hayes, J. F. (1990): Relationships of calving ease with type traits. J.
Dairy Sci., 73. 3586-3590. https://doi.org/10.3168/jds.S0022-0302(90)79060-1

Dadati, E. - Kennedy, B. W. - Burnside, E. B. (1985): Relationships between conformation and
reproduction in Holstein cows: Type and calving performance. J. Dairy Sci., 68. 2639-2645.
https://doi.org/10.3168/jds.S0022-0302(85)81148-6

De Jong, G. - Lansbergen, L. (1996): Udder health index: selection for mastitis resistance. Proceedings
of the International workshop on genetic improvement of functional traits in cattle. Interbull
Bull., 12. 42-47.

Gutiérrez-Reinoso, M. A. - Aponte, P. M. - Garcia-Herreros M. (2023): Genomic and phenotypic udder
evaluation for dairy cattle selection: A review. Animals, 13.10.1588. https://doi.org/10.3390/
ani13101588

Klassen, D. J. - Monardes H. G. - Jairath, L. - Cue, R. - Hayes, J. F. (1992): Correlations between
lifetime production and linearized type in Canadian Holsteins. J. Dairy Sci., 75. 2272-2282.
https://doi.org/10.3168/jds.S0022-0302(92)77988-0

Koenen, E. P. C. - Groen, A. F. (1998): Genetic evaluation of body weight of lactating Holstein heifers
using body measurements and conformation traits. J. Dairy Sci., 81, 1709-1713. https://doi.
org/10.3168/jds.S0022-0302(98)75738-8

Morek-Kopeé, M. - Zarnecki, A. (2012): Relationship between conformation traits and longevity in
Polish Holstein Friesian cattle. Liv. Sci., 149, 53-61. https://doi.org/10.1016/j.livsci.2012.06.022

Rogers, G. W. - McDaniel, B. T. - Dentine, M. R. (1988): Relationships among survival rates, predicted
differences for yield and linear type traits. J. Dairy Sci., 71. 214-222. https://doi.org/10.3168/
jds.S0022-0302(88)79544-2

Rogers, G. W. - Banos, G. - Sander-Nielsen U. (1999): Genetic correlations among protein yield,
productive life and type traits from the United States and diseases other than mastitis from
Denmark and Sweden. J. Dairy Sci., 82. 1331-1338. https://doi.org/10.3168/jds.S0022-
0302(99)75357-9

Pérez-Cabal, M. A. - Garcia, C. - Gonzalez-Recio, O. R. - Alenda, R. (2006): Genetic and phenotypic
relationships among locomotion type traits, profit, production, longevity and fertility in Spanish
dairy cows. J. Dairy Sci., 89. 1776-1783. https://doi.org/10.3168/jds.S0022-0302(06)72246-9

Pryce, J. E. - Coffey, M. P. - Brotherstone, S. (2000): The genetic relationship between calving Interval,
body condition score and linear type and management traits in registered Holsteins. J. Dairy
Sci., 83. 2664-2671. https://doi.org/10.3168/jds.S0022-0302(00)75160-5

Tapki, I. - Guzey, Y. Z. (2013): Genetic and phenotypic correlations between linear type traits and milk
production yields of Turkish Holstein dairy cows. Greener J. Agric. Sci., 3. 755-761. https://
doi.org/10.15580/GJAS.2013.11.072913763

Talior, R. E. - Field, T. G. (1977): Scientific farm animal production. Prentice-Hall, Inc, Upper Saddle
River, New Jersey, 07458.

Thomas, C. L. — Vinson, W. E. — Pearson, R. E. (1984): Relationships between linear type scores,
objective type measures, and indicators of mastitis. J. Dairy Sci., 67. 1281-1292. https://doi.
org/10.3168/jds.S0022-0302(84)81435-6

Toghiani, S. - Shadparvar, A. A. - Shahrbabak, M. M. - Taromsari, M. D. (2009): Genetic analysis of
reproduction traits and their relationship with conformation traits in Holstein cows. Liv. Sci.,
125. 84-87. https://doi.org/10.1016/j.livsci.2009.02.015



ALLATTENYESZTES ES TAKARMANYOZAS, 2024. 73. 4. 293

Tribout, T. - Croiseau, P. - Lefebvre, R. - Barbat, A. - Boussaha, M. - Fritz, S. - Boichard, D. - Hoze,
C. - Sanchez, M. P. (2020): Confirmed effects of candidate variants for milk production,
udder health, and udder morphology in dairy cattle. Genet. Sel. Evol., 52. 55. https://doi.
org/10.1186/s12711-020-00575-1

Van Dorp, T. E. - Dekkers, J. C. - Martin, S. W. - Noordhuizen, J. P. (1998): Genetic parameters of health
disorders, and relationships with 305-day milk yield and conformation traits of registered Hol-
stein cows. J. Dairy Sci., 81. 2264-2270. https://doi.org/10.3168/jds.S0022-0302(98)75806-0

Veerkamp, R. F. - Brotherstone, S. (1997): Genetic correlations between linear type traits, food intake,
live weight and condition score in Holstein Friesian dairy cattle. J. Anim. Sci., 64, 385-392.
https://doi.org/10.1017/S1357729800015976

Vollema, A. R. - Groen, A. F. (1997): Genetic correlations between longevity and conformation traits
in an upgrading dairy cattle population. J. Dairy Sci., 80. 3006-3014. https://doi.org/10.3168/
jds.S0022-0302(97)76267-2

Wasana, N. - Cho, G. H. - Park, S. B. - Kim, S. D. - Choi, J. G. - Park, B. H. - Park, C. H. - Do, C. H. (2015):
Genetic relationship of productive life, production and type traits of Korean Holsteins at early
lactations. Asian-Australas. J. Anim. Sci., 28. 1259-1265. https://doi.org/10.5713/ajas.15.0034

Zagidullin, L. R. - Khisamov, R. R. - Kayumov, R. R. - Shaidullin, R. R. - Zinnatov, F. F. - Sadykov, N.
F. (2023). Dairy robotic milking system. BIO Web of Conferences. 71. 01004. https://doi.
org/10.1051/bioconf/20237101004

Erkezett: 2024, szeptember

Szerzbk cime: Kérési, Zs. J. - Bognar, L.
Holstein-friz Tenyészték Egyestlete

Authors’ address: National Association of Hungarian Holstein Friesian Breeders
H-1134 Budapest, Léportar u. 16.

Bene, Sz.”

Magyar Agrar- és Elettudomanyi Egyetem Georgikon Campus

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

“levelezd szerzd, e-mail: bene.szabolcs.albin@uni-mate.hu

Szabo, F.

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



294 ALLATTENYESZTES ES TAKARMANYOZAS, 2024. 73. 4.

Holstein-friz tehenek termelési és egyes méretbeli kiillemi
tulajdonsagainak 6sszefiiggése

Relationship between some morphometric conformation traits
and production of Holstein-Friesian cows

KOROSI Zsolt Jen — HOLLO Gabriella— BENE Szabolcs -
BOGNAR Léaszl6 — SZABO Ferenc

OSSZEFOGLALAS
Atejhasznl tehenek méretbeli killlemi tulajdonsagai, amelyek dsszefliggésben allnak testtdmeguik-
kel és termelési szintjlkkel, fontos funkcionalis tulajdonsagok, mivel az életfenntarté taplaléanyag
szlkséglet révén befolyasoljak a takarmanyhasznositast. Emiatt ezen tulajdonsagok tudomanyos
és gyakorlati jelent6sége az utébbi idében felértékelddott. A jelen munkaban 2008-2018 kdzott
szlletett, 15032 holstein-friz tehén tejtermelését, testmérettel, testtémeggel dsszefliggd killemi
tulajdonséagait, a marmagassagot, a mellkasszélességet, a torzsmélységet és a farszélességet ér-
tékeltlk. Vizsgaltuk az emlitett tulajdonsagok 6roklédhetéségét, trendjét és korrelacidit a termelési
tulajdonsagokkal. Az eredmények szerint a marmagassag, a mellkasszélesség, a térzsmélység
és a farszélesség oroklédhetésége (h?) sorendben 0,49, 0,25, 031, ill. 0,30 érték( volt. Mikdzben
a 305-napos tej-, tejfehérje- és tejzsir mennyiség ndvekedett a vizsgalt tizéves idészakban (b =
2,2-43,3 kg/év), akdzben a vizsgalt kiillemi tulajdonsagok Iényegében nem valtoztak (b = 0,00-0,01
pont/év). Vagyis a tejiranyl szelekcio velejaréjajként szamottevé mértékben nem ndvekedtek meg
a testtdmeget befolyasold, méretbeli killemi tulajdonsagok.

Kulcsszavak: holstein-friz, tejtermelés, killemi tulajdonsagok
SUMMARY

Objective: This study aimed to estimate the heritability, the phenotypic and genetic trend of dairy
production traits and that for some morphometric conformation traits and to calculate the correlation
between the two types of the traits in a Holstein-Friesian cow herd bred in Hungary.

Methods: Data of 15,032 Holstein Friesian cows born in the period 2008-2018 from 666 sires were
collected for the study in 6 large dairy herds. Among the conformation traits, stature (ST), chest width
(CW), body depth (BD), and rump width (RW), and for production traits, in the first lactation of cows,
the 305-day milk yield (MY), milk butterfat yield (FY), and milk protein yield (MY) were evaluated.
Results: Heritability estimates of ST, CW, BD, and RW were 0.49, 0.25, 0.31, and 0.30, and those
of MY, FY, and PY were 0.40, 0.35, and 0.30, respectively. BD and RW had no phenotypic (b =
-0.01 point/year) or genetic (b = 0.00-0.01 point/year) change. The production traits (MY, FY, PY)
increased to a greater extent (b = 2.2-43.3 kg/year) than the examined conformation traits over time.
Conclusions: Based on the results obtained we could conclude that the selection for milk production
yield did not led to increase the evaluated morphometric conformation traits.

Keywords: milk yield, fat yield, protein yield, stature, chest width, body depth, rump width
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1. Bevezetés és irodalmi attekintés

A szarvasmarha tipusat, testtdmegét meghatarozé méretbeli klllemi tulajdon-
sagok, amelyek dsszefliggésben alinak a termeléssel, az életfenntart6 szikséglet
révén a takarmany-hasznositassal, a hatékonysaggal, fontosak a holstein-friz
szarvasmarhak tenyésztésében. A holstein-friz az egyik legelterjedtebb tejhasznu
szarvasmarhafajta vilagszerte. Népszerlisége a magas tejtermelési hozamainak
kdszdnhetd. Azonban a termelési teljesitmény javitasara iranyuld genetikai sze-
lekcié nemkivanatos tulajdonsagok megjelenéséhez is vezethet (T6rék és mtsai,
2021). Bizonyos kullemi tulajdonsagok befolyasolhatjak a tehenek termelését,
élettartamat és reprodukcids statuszat (Krupova és mtsai, 2024). llyenek a tégy,
alab és a labvég tulajdonsagok (Tsuruta és mtsai, 2004). Fontosak a méret, vagy
méretbeli killlemi tulajdonsagok, mint példaul a marmagassag, a mellkasszélesség,
a térzsmélység és a farszélesség, amelyek 0sszefliggnek a tehén tipusaval és
testtdmegével (Hu és mtsai, 2024; Haque és mtsai, 2024). Ezekkel kapcsolatban
felvet8dik az a kérdés, hogy a tejnozamra iranyul6 genetikai szelekcié idézhet-e
el6 valtozast a tehenek testméreteiben és testtdmegében (Hu és mtsai, 2024).
Bizonyos vizsgalatokban ugyanis pozitiv korrelacidkat figyeltek meg a termelés
és atorzsmélység, a tejeld jelleg és a marmagassag kdzott (Haas és mtsai, 2007.
Schmidtmann és mtsai, 2023; Peng és mtsai, 2024).

Az utébbi idében a méretbeli kiillemi tulajdonsagok jelentésége felértékel6dott,
mivel ezek 6sszefliggésben allnak a takarmanyfogyasztassal és hatékonysaggal
(Koenen, 2001; Vallimont és mtsai 2011; Ledinek és mtsai, 2019). Haile-Mariam és
mtsai (2014), Gruber és mtsai (2018), valamint Ledinek és mtsai (2019) arra a kdvet-
keztetésre jutottak, hogy a tehenek testméreteinek tovabbi névelése, figyelembe véve
atakarmany-hasznositasra gyakorolt kedvez6tlen hatasat, nem javasolt. Sieber és
mtsai (1988) laza pozitiv fenotipusos korrelaciot talaltak a testméretek és a tejtermelés
kdzott. Hasonld pozitiv genetikai korrelaciot kdzoltek Tapki és Glizey (2013), Zink
és mtsai (2014), valamint Manafiazar és mtsai (2016) is. Ezen eredmények alapjan
feltételezhetd, hogy a tejtermelésre iranyul6 szelekcid a genetikai 6sszefliggések
kovetkeztében ndvelheti a tehenek méretbeli tulajdonsagait (Sieber és mtsai, 1988;
Samoré és mtsai, 2010; Alphonsus és mtsai, 2010; Miglior és mtsai, 2017).

A tejtermelés és bizonyos kullemi tulajdonsagok kézotti szelekcids valtozasok
kélcsdnhatasban allnak egymassal (Alcantara és mtsai, 2022). Szamos tanulmany
készllt, amelyek kdzepes és szoros pozitiv fenotipusos és genetikai korrelaciot
mutatnak a tej-, a zsir- és a fehérmennyiség, valamint a holstein-friz tehenek marma-
gassaga, mellkas kdrmérete, térzsmélysége és farszélessége kdzott (Kruszynski és
mtsai, 2013). A tejhasznu tehenek kiilleme kapcsolatban all a gazdasagilag fontos
élettartam tulajdonsagokkal is (Garcia-Ruiz és mtsai, 2016). Theron és Mostert
(2004) genetikai elemzést végezve arra a kdvetkeztetésre jutottak, hogy a tehenek
egyre magasabbak és élesebbek lesznek, mikdzben a tégy tulajdonsagai is javul-
tak. Carvalho és mtsai (2021)-eredményeik-szerint a far magassaga, a farlejtése, a
testhosszlsag és a farhosszlisag gyengén névekvd tendenciat mutatott.

Atehenek testméreteinek felvétele a gyakorlatban meglehetésen koriilményes,
emiatt azokat altalaban kuillemi biralat soran pontozassal értékelik (Enevoldsen
és Kristensen, 1997;-Banos és Coffey, 2012; Haile-Mariam és mtsai, 2014; Gruber
és mtsai, 2018). Martins és mtsai (2020) haromdimenziés kamerakat hasznaltak
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a méretbeli tulajdonsagok becslésére. Cappai és mtsai (2019), illetve Ruchay és
mtsai (2020) elektronikus azonositast (EID) és a 3D digitalis képeket alkalmaztak
a charolais bikak testméreteinek vizsgalatara.

A hazai holstein-friz tenyésztési programban (Holstein-friz Tenyészték Egyesti-
lete, 2019), ahogy mas orszagokban is (Battagin és mtsai. 2013), a tejtermelés és
néhany funkcionalis tulajdonsag - mint példaul a szomatikus sejtszam, az élet-
tartam és az elléslefolyas - mellett, a tégy és a lab szerkezete szerepel a klllemi
tulajdonsagok kdzul a szelekcids kritériumok kdzott. Mas kullemi tulajdonsagok,
mint a farmagassag, mellkas szélessége, térzsmélység és farszélesség nem
szerepelnek a szelekcids indexben.

Munkénk soran a célunk az volt, hogy becslljik a tejtermelési tulajdonsagok
és a méretbeli tulajdonsagok 6roklédhetéségét, korrelacioit a hazai holstein-friz
tehénallomanyban. Szerettlink volna tovabba képet kapni arrél, hogy a tejhozam
ndvelésre iranyuld szelekcid okozott-e valtozast a marmagassagban, mellkas
szélességében, torzsmélységben, illetve a far szélességében.

2. Anyag és modszer
2.1. Alapadatok

Munkank soran 2008 és 2018 koz6tt szlletett 15032 holstein-friz tehén adatait
gyUjtottik 6ssze 666 apatdl 6 nagy magyarorszagi tehenészetbdl. A tehénallo-
manyokat a Holstein-friz Tenyészték Egyestilete feltigyeli. A kiillemi és termelési
tulajdonsagokkal kapcsolatos informaciok forrasa az emlitett egyesuleti adatba-
zisban volt elérhet6. Az 1. tablazat tartalmazza a vizsgalt holstein-friz populacié
kiindulasi adatbazisanak szerkezetét.

1. tdblazat:

A vizsgalt holstein-friz populacié adatai
Kiindulasi paraméterek (1) Felhasznalt adatok (2)
Vizsgalat idSintervalluma, tehenek szlletési éve (3) 2008-2018
Tenyészetek szdma (4) 6
Tehenek szama (5) 15032
Vizsgalt tenyészbikak szama (tehenek apja) (6) 666
Tenyészbikak szlletési datuma (7) 1997-2015
Ndivaru ivadékok (tehenek) szama apanként (8) 22,57
Vizsgalt anyak szama (tehén anyja) (9) 11787
Anyék szlletési datuma (10) 1996-2017

Table 1. The structure of the starting database of the studied Holstein-Friesian population

starting parameters (1); used database (2); time period of examination, the birth year of cows (3);
number of herds (4); number of cows (5); number of the examined sires (sire of cow) (6); birth date
of sires (7); the average number of female progeny (cow) per sire (8); number of the examined dams
(dam of cow) (9); birth date of dams (10)
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2.2. A vizsgalt tulajdonsagok

A killemi tulajdonsagok koézll a farmagassagot (ST), a mellkasszélességet
(CW) a térzsmélységet (BD) és farszélességet (RW), a termelési tulajdonsagok
tejfehérje termelést (PY) értékeltlik. A termelési tulajdonsagokat folyamatosan
meérték, laktacios idészak alatt 10 alkalommal, és 305 napos idészakra korrigaltak
6ket. Minden kullemi tulajdonsagot az egyesitilet kiillemi biraléja értékelt egy 1-t6l
9-ig terjed6 skalan, linearis, leird kullemi biralati rendszer hasznalataval.

2.3. Populaciogenetikai paraméterekés tenyészértékek becslése

A becslésekhez a BLUP egyedmodellt hasznaltuk. A tanulmany soran két
matrixot hoztunk létre. Az egyik a szarmazasi matrix, a masik pedig az adatbazis
matrixa volt. A rokonok szarmazasi matrixa tartalmazta a teljes és féltestvérek,
az apak, az anyak és a nagyszilék szarmazasi adatait. Az adatbazis matrixa
tartalmazta az 6sszes hatasra és tulajdonsagra vonatkozd adatot. A modellben
a fix hatasok kozé tartozott a tenyészet, a tehén szlletési éve, a tehén szlletési
évszaka, valamint a killemi tulajdonsagok esetén az életkor, termelési tulajdon-
sagok esetén pedig az elsé ellés idépontja. Véletlen hatas az egyed (tehén)
volt. A teheneket a biralatkor a szliletéstdl eltelt életkor alapjan négy csoportra
kategorizaltuk (24,0-27,0, 27,1-30,0, 30,1-33,0 és 33,1-36,0 hénap). Az elsé ellési
életkor szerint is négy csoportot hoztunk létre (20,0-23,0, 23,1-5,0, 25,1-27,0 és
27,1-34,0 hénap). A 2. tablazat a becslésekhez alkalmazott modelleket mutatja be.

A hasznalt modellek altalanos alakja a kévetkez8képpen irhatd fel:

y=X+Z,+e

(Ahol “y” a megfigyelések vektora; “b” a fix hatdsok vektora; “a” a véletlen
hatasok vektora; “e” a véletlen hatasok vektora; “X” a fix hatasok el&fordulasi
matrixa; “Z” a véletlen hatasok el6fordulasi matrixa.)

A teljes populaciéra vonatkozéan minden killemi és termelési tulajdonsag
esetén a tenyeszertekeket (TE) megbecsultik. Dolgozatunkban terjedelmi okok
miatt ezeket a TE eredményeket nem mutatjuk be. Az adott tulajdonsagok becsiilt
tenyészértekeinek megbizhatosaga 0,70-0,73 (70-73%) volt. Ezek az eredmények
arra 6sztondztek minket, hogy a TE-eket a tovabbi értékelésekhez felhasznalhatjuk.

2.4. Fenotipusos és genetikai korrelaciok

A kullemi és a termelési tulajdonsagok kdzott a fenotlpusos korrelacios (r)
értékeket, mig a tenyészértékek alapjan a kullemi és termelési tulajdonsagok
kozotti genetikai korrelaciés (r g) értékeket becsultink.

2.5. Fenotipusos és genetikai trendek

A vizsgalt tulajdonsagok fenotipusos trendjeinek becslésekor az ugyanabban
az évben szlletett tehenek adatait atlagoltuk, majd az atlagos értékeket és az
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2. tablazat:
A becsléshez alkalmazott BLUP egyedmodellek
Modell elemei (1) Kullemi tulajdonsagok (2) | Termelési tulajdonsagok (3)
Pedigré matrix (4)
- egyed (tehén) (5) + +
- tenyészbika (tehén apja) (6) + +
- anya (tehén anyja) (7) + +
- teljes testvérek, féltestvérek (8) + +
- nagyszUlék (9) + +
Fix hatasok (10)
- tenyészet (11) + +
- tehén szilletési éve (12) + +
- tehén sziiletési évszaka (13) + +
- tehén életkora biralatkor (14) + -
- tehén elsé elléskori életkora (15) - +
Random hatas (16)
-tehén (17) + +
Vizsgalt tulajdonsagok (18)
- farmagassag (19) + -
- mellkasszélesség (20) + -
- torzsmélység (21) +
- farszélesség (22) + -
- 305 napos tejtermelés (kg) (23)" - +
- 305 napos tejzsir termelés (kg) (24)" - +
- 305 napos tejfehérje termelés (kg) - +
(25
* = az els( laktacidban (26); + = a modell ezt a hatast tartalmazza (27); - = a modell ezt a hatast

nem tartalmazza (28)

Table 2. The applied BLUP animal models for the estimations

parts of the model (1); conformation traits (2); production traits (3); pedigree matrix (4); animal (cow)
(5); sire (sire of cow) (6); dam (dam of cow) (7); full sibs, half sibs (8); grandparents (9); fixed effects
(10); herd (11); birth year of cow (12); birth season of cow (13); age of cow at scoring (14); age of cow
at first calving (15); random effect (16); cow (17); examined traits (18); stature (19); chest width (20);
body depth (21); rump width (22); 305-day milk yield (23); 305-day milk butterfat yield (24); 305-day
milk protein yield (25); in first lactation (27); + = the model includes this effect (27); - = the model
does not include this effect (28)

allat szUletési évét koordinatarendszerben abrazoltuk. Az igy kapott ponthalmazra
illeszked6 egyenes meghatarozasahoz linearis regresszié-analizist alkalmaztunk.
A figgé valtozo (Y) a tulajdonsagok atlaga, mig a fliggetlen valtozo (X) a tehén
szliletési éve volt. Meghataroztuk a konstans (a), a meredekség (b) és az illesz-
kedés (R2) értékeit, valamint ezek statisztikai megbizhat6sagat is.
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A kullemi és termelési tulajdonsagok genetikai trendjeit - hasonldan Ostler és
mtsai (2005) vizsgalataihoz - az ugyanabban az évben szliletett allatok atlagos
TE-ébd| hataroztuk meg. Kétféle trendet becsultink: az egyiket az apak TE-
ébdl, a masik pedig a ugyanabban az évben szliletett teljes populacié TE-éb4l.
A wzsgalt tulajdonsagok genetikai trendjemek becslésehez szintén linearis reg-
resszi6-analizist alkalmaztak. A modellben az éves TE atlagértékek voltak a fiiggd
valtozok (Y), mig a szlletési év a fliggetlen valtozé. Hasonldan a fenotipusos
trendszamitashoz, itt is meghataroztak a konstans (a), a meredekség (b) és az
illeszkedés (R?) értékeit, valamint azok statisztikai megbizhatésagat. A genetikai
trendeket az apak esetében 1997-t6l 2015-ig, a teljes populacié esetében pedig
1996-t61 2018-ig becsultik meg.

2.6. A felhasznalt szoftverek

Az adatok el6készitéséhez MS Excel 2003 és Word 2003 programokat hasznal-
tunk. Az adatok kiértékelését az SPSS 27.0 szoftverrel végeztik. A lineéris regresz-
szi6 analizis szamitasa a MS Excel statisztikai csomagjaval tértént. A TE becslése
a BLUP egyedmodell MTDFREML (Boldman és mtsai, 1993) szoftverével tortént.

3. tablazat:
A vizsgalt kiillemi és termelési tulajdonsagok alapstatisztikaja (N = 15032)

Tulajdonsag (1) X SE SD CV% | Median Min Max p

AGE 29,2 0,0 2,6 8,9 28,9 24,0 36,0 0,06
AFC 24,8 0,0 2,0 8,1 24,5 20,0 34,0 0,07
LAC 388,0 0,5 62,3 16,1 324,0 200,0 500,0 0,09
ST 6,1 0,0 1,3 21,5 6,0 1,0 9,0 0,15
CW 55 0,0 1,0 18,1 6,0 1,0 9,0 0,22
BD 5,8 0,0 0,9 15,7 6,0 1,0 9,0 0,26
RW 53 0,0 1,1 20,7 5,0 1,0 9,0 0,20
MY 10179,4 15,1 1856,6 18,2 10216,0 | 5000,0 | 18000,0 0,01
FY 380,3 0,6 68,0 17,9 379,7 145,8 648,5 0,01
PY 333,1 0,5 56,4 16,9 334,1 148,5 568,8 0,01

AGE = a tehén életkora a biralatkor (hdnap) (2); AFC = a tehén elsé elléskori életkora (honap) (3);
LAC = laktacié hossza (nap) (4); ST = farmagassag (pont) (5); CW = mellkasszélesség (pont) (6); BD
= tdrzsmélység (pont) (7); RW = farszélesség (pont) (8); MY = elsé laktacioés 305 napos tejtermelés
(kg) (9); FY = elsé laktaciés 305 napos tejzsir termelés (kg) (10); PY = elsd laktaciés 305 napos tej-
fehérje termelés (kg) (11); p = Kolgomorov-Smirnov teszt (ha p>0,05, a normal eloszlas igazolt) (12)

Table 3. Descriptive statistics of the conformation and production traits of Holstein-Friesian cows
(N = 15032)

traits (1); AGE = age of cow at conformation scoring (month) (2); AFC = age of cow at first calving
(month) (3); LAC = lactation interval (day) (4); ST = stature (score) (5); CW = chest width (score) (6); BD
= body depth (score) (7); RW = rump width (score) (8); MY = 305-day milk yield in first lactation (kg)
(9); FY = 305-day milk butterfat yield in first lactation (kg) (10); PY = 305-day milk protein yield in first
lactation (kg) (11); p = Kolgomorov-Smirnov test (if p>0.05, the normal distribution is confirmed) (12)
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3. Eredmények és értékelésiik

A holstein-friz tehenek vizsgalt tulajdonsagainak leir6 statisztikait a 3. tablazat
foglalja 6ssze. A tehenek elsd laktacids termelése a vizsgalt tizéves idészakban
kedvezd és kiegyensulyozott volt (cv% < 18%), ami kedvezdnek szamit. Az atlagos
305-napos tej-, tejzsir-, és tejfehérje termelés 10179,4 kg, 380,3 kg és 333,1 kg
volt. A kiillemi adatok nagyobb szérast mutattak, mint a termelési adatok. A cv%
itt 16% és 21% kozotti valtozott.

A 4. tablazat 6sszegzi a vizsgalt killemi és termelési tulajdonsagokat befolya-
solé tényez6k hatasait. A vizsgalt tényez6k mindegyike, igy az apa, a tenyészet, a
szllletési év és a szliletési évszak, valamint a tehén életkora, szignifikans (p<0,01)
hatast gyakorolt mind a termelési, mind a killemi tulajdonsagokra.

A termelési és kullemi tulajdonsagok 6roklédhet8ségi értékeit az 5. tablazat
foglalja 6ssze. A hozamokra vonatkozé adatok vizsgalatunkban h? = 0,34, 0,35 és
0,34 értékliek voltak. Ezek kissé magasabbak annal, mint amit Samoré és mtsai
(2010) korabban k&zoltek (0,22, 0,19 és 0,18), ugyanakkor kiesebbek annal, mint
amit Xue és mtsai (2022) publikaltak (0,47).

A farmagassag, a mellkasszélesség, a térzsmélység és a farszélesség eseté-
ben kbzepes nagysagu (h? = 0,49, 0,25, 0,31 és 0,30) értékeket kaptunk. Ezek
hasonléak ahhoz, mint amit Veerkamp (1998), Haas és mtsai (2007), Tapki és
Glizey (2013), Zink és mtsai (2014), valamint Xue és mtsai (2022) kdzdltek. Néhany

4. tablazat:
A vizsgalt holstein-friz tehenek kiillemi és termelési tulajdonsagait befolyasolod kiilonb6z6
hatasok

Tulajdonsag Hatasok (2)
M Tehén apja | Tenyészet Tehén Tehén Eletkora a Elsé

3) (4) szlletési éve | szlletési biralatkor elléskori

(5) évszaka (6) (7) életkor (8)

Osztalyok (9) 666 6 11 4 4 4
ST p<0,01 p<0,01 p<0,01 p<0,01 p<0,01 -
cw p<0,01 p<0,01 p<0,01 p<0,05 p<0,01 -
BD p<0,01 p<0,01 p<0,01 p<0,01 p<0,01 -
RW p<0,01 p<0,01 p<0,01 p<0,01 p<0,01 -
MY p<0,01 p<0,01 p<0,01 p<0,01 - p<0,01
FY p<0,01 p<0,01 p<0,01 p<0,01 - p<0,01
PY p<0,01 p<0,01 p<0,01 p<0,01 - p<0,01

ST = farmagassag (10); CW = (11); BD = térzsmélység (12); RW = farszélesség (13); MY = elsé
laktacios 305 napos tejtermelés (14); FY = elsé laktacios 305 napos tejzsir termelés (15); PY = els6
laktaciés 305 napos tejfehérje termelés (16)

Table 4. Different effects on the conformation and production traits of the studied Holstein-Friesian cows
traits (1); factors (2); sire of cow (3); herd (4); birth year of cow (5); birth season of cow (6); age at
scoring (7); age at first calving (8); classes (9); ST = stature (10); CW = chest width (11); BD = body
depth (12); RW = rump width (13); MY = 305-day milk yield in first lactation (14); FY = 305-day milk
butterfat yield in first lactation (15); PY = 305-day milk protein yield in first lactation (15)
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5. tablazat:
A vizsgalt holstein-friz tehenek killemi és termelési tulajdonsagainak populaciégenetikai
paraméterei
Tulajdonsagok Paraméterek (2)
M a2, 0%, 0% h2+SE
ST 0,78 0,81 1,59 0,49+0,02
CW 0,22 0,65 0,87 0,25+0,02
BD 0,24 0,54 0,78 0,31+0,02
RwW 0,34 0,78 1,12 0,30+0,02
MY 819426,0 15906540,4 2410076,4 0,34+0,01
FY 1163,3 2138,0 3001,3 0,35+0,02
PY 655,4 1544,8 2200,2 0,30+0,02

02, = additiv direkt genetikai variancia (3); 0, = kdrnyezeti variancia (4); 02p = fenotipusos variancia
(5); h?= oroklédhetdség (6); ST = farmagassag (7); CW = mellkasszélesség (8); BD = tdrzsmélység
(9); RW = farszélesség (10); MY = elsd laktacids 305 napos tejtermelés (11); FY = elsé laktacids
305 napos tejzsir termelés (12); PY = elsé laktacios 305 napos tejfehérje termelés (13)

Table 5. Population genetic parameters of the conformation and production traits of Holstein-Friesian
cows

traits (1); parameters (2); 0%, = additive direct genetic variance (3); ®, = residual variance (4); 02p
= phenotypic variance (5); h? = heritability (6); ST = stature (7); CW = chest width (8); BD = body
depth (9); RW = rump width (10); MY = 305-day milk yield in first lactation (11); FY = 305-day milk
butterfat yield in first lactation (12); PY = 305-day milk protein yield in first lactation (13)

szerz$ (Ahlborn és Dempfle, 1992; Berry és mtsai, 2004, Samoré és mtsai,2010;
Zavadilova és Stipkova, 2012; Cassandro és mtsai, 2015; Roveglia és mtsai, 2019)
azonban alacsonyabb értékeket publikalt széban forgd killemi tulajdonsagokra
annal, mint amit munkank soran tapasztaltunk.

Sajat eredményeink és néhany irodalmi adat alapjan agy tlinik, hogy az értékelt
termelési és killemi tulajdonsagok 6roklédhetéségi értékei hasonléak egymas-
hoz. Ugyanakkor, mint a sajat, mind az irodalmi adatok alapjan a farmagassag
genetikai meghatarozottsaga nagyobbnak tlinik, mint a mellkasszélességé, a
torzsmélységé, vagy a farszélességé.

A 6. tablazat 6sszegzi a kiillemi és termelési tulajdonsagok kozétti korrelacids
egyUtthatokat.

Vizsgalatunkban azt tapasztaltuk, hogy hogy a termelési tulajdonsagok szo-
ros, vagy igen szoros pozitiv genetikai (r, = 0,61-0,90) Osszefliggesben alltak
egymassal.

A killemi tulajdonsagok, a farmagasséag, a mellkasszélesség, a térzsmélység
és afarszélesség termelési tulajdonsagokkal vald kapcsolata pozitiv, de laza, vagy
nagyon laza (r. = 0,01-0,21) 6sszefliggéseket jelzett. Ez az eredmény 6sszhang-
ban all Xu és mtsai (2005), Samoré és mtsai (2010), Kruszyniski és mtsai (2013),
Zink és mtsai (2014), valamint Khmelnychyl és mtsai (2021) megallapitasaival, akik
szintén laza kapcsolatrél szamoltak be.
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6. tablazat:

A vizsgalt holstein-friz tehenek kiillemi és termelési tulajdonsagai kozo6tti fennallé

fenotipusos és genetikai korrelaciok

r cw BD RW MY FY PY
Fenotipusos (r)) (1)

-ST +0,40 +0,43" +0,32" +0,00 +0,04" 0,00
-CW +0,60" +0,24" +0,02% +0,09 +0,05"
-BD +0,26" +0,10" +0,15" +0,10°
- RwW +0,13" +0,08" +0,12"
- MY +0,76" +0,94"
-FY +0,81"

Genetikai (az apak tenyészérteke alapjan) (r)) (2)
-ST +0,30" +0,43" +0,41" +0,07 +0,11" +0,04
-CW +0,62" +0,26" +0,01 +0,09% +0,09%
-BD +0,35" +0,08% +0,17" +0,11"
-RW +0,04 +0,04 +0,04
- MY +0,62 +0,89"
-FY +0,68"
Genetikai (a teljes allomany tenyeszértéke alapjan) (r ) (3)

-ST +0,34" +0,43" +0,40" +0,10" +0,11" +0,10"
-Cw +0,62 +0,27" +0,01 +0,09 +0,08"
-BD +0,32" +0,13" +0,21" +0,15"
-RW +0,10 +0,10 +0,10"
- MY +0,61" +0,90"
-FY +0,69"

"p<0,01; ¥p<0,05; ST = farmagassag (4); CW = mellkasszélesség (5); BD = térzsmélység (6); RW
= farszélesség (7); MY = elsd laktacids 305 napos tejtermelés (8); FY = elsd laktacids 305 napos
tejzsir termelés (9); PY = elsé laktacios 305 napos tejfehérje termelés (10)

Table 6. Phenotypic and genetic correlations among the conformation and production traits of
Holstein-Friesian cows

phenotypic (1); genetic (based on breeding value of sires) (2); genetic (based on breeding value
of entire population) (3); ST = stature (4); CW = chest width (5); BD = body depth (6); RW = rump
width (7); MY = 305-day milk yield in first lactation (8); FY = 305-day milk butterfat yield in first
lactation (9); PY = 305-day milk protein yield in first lactation (10)

Eredményeink kissé eltérnek Ahlborn és Dempfle (1992), Berry és mtsai (2004),
Haas és mtsai (2007), valamint Tapki és Glizey (2013) adataitol, akik valamivel
nagyobb értékl korrelacios egylitthatdkat kozoltek a széban fogo killemi tulaj-
donsagok és a tejhozam kapcsolatara (r. = 0,26-0,48).

Eredményeink tehat irodalmi adatokkal is alatamasztva azt tiikrézik, hogy a
killem és a termelés kdzotti kapesolat a hazai holstein-friz allomanyban megle-
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7 tablazat:
A vizsgalt holstein-friz tehenek kiillemi és termelési tulajdonsagainak fenotipusos
és genetikai trendje

Trend Y Meredekség (2) Tengelymetszet (3) llleszkedés (4)
U] b SE o a SE p Re o
ST

-P aP -0,06 0,01 <0,01 120,60 25,65 <0,01 0,69 <0,01

-GSB aBVv +0,03 0,01 <0,01 | -52,80 14,53 <0,01 0,44 <0,01
- GAB aBVv +0,01 0,00 <0,01 | -21,15 3,75 <0,01 0,60 <0,01

Ccw

-P aP -0,01 0,01 NS 23,80 11,28 <0,10 0,25 NS
-GSB aBVv +0,00 0,00 NS -8,29 6,25 NS 0,10 NS
- GAB aBVv +0,00 0,00 NS -2,33 1,57 NS 0,11 NS
BD

-P aP -0,01 0,01 <0,10 | 30,56 13,4 <0,05 0,27 <0,10

-GSB aBV +0,01 0,00 NS -11,33 7,56 NS 0,12 NS

- GAB aBVv +0,00 0,00 <0,01 -4,75 1,62 <0,01 0,30 <0,01
RW
-P aP -0,06 0,01 <0,01 | 120,99 20,61 <0,01 0,78 <0,01
-GSB aBVv +0,01 0,01 <0,05 | -24,89 11,33 <0,05 0,23 <0,05
- GAB aBV +0,01 0,00 <0,01 | -16,22 3,20 <0,01 0,56 <0,01
MY
-P aP +42,3 24,8 NS | -74870,7 | 49850,5 NS 0,25 NS

-GSB aBVv +16,5 6,2 <0,05 | -32974,8 | 12517,8 | <0,05 0,29 <0,05
- GAB aBVv +5,5 2,3 <0,05 | -10968,5 | 4522,3 | <0,05 0,24 <0,05
FY
-P aP +2,2 0,6 <0,01 | -3993,3 | 1161,8 | <0,01 0,61 <0,01
-GSB aBVv +0,5 0,3 <0,10 | -989,9 526,1 <0,10 0,18 <0,10
- GAB aBVv +0,3 0,1 <0,01 | -530,2 168,7 <0,01 0,32 <0,01
PY
-P aP +1,6 0,8 <0,10 | -2980,9 | 1696,0 NS 0,30 <0,10
-GSB aBVv +0,5 0,2 <0,05 | -986,6 401,5 <0,05 0,27 <0,05
- GAB aBVv +0,2 0,1 <0,01 | -400,8 114,2 <0,01 0,39 <0,01

ST = farmagassag (5); CW = mellkasszélesség (6); BD = térzsmélység (7); RW = farszélesség
(8); MY = elsé laktacids 305 napos tejtermelés (9); FY = elsd laktacids 305 napos tejzsir termelés
(10); PY = elsé laktacios 305 napos tejfehérje termelés (11); P = fenotipusos trend (12); GSB = az
apak tenyészértékén alapuld genetikai trend (13); GAB = a teljes populacio tenyészértékén alapuld
genetikai trend (14); aP = tulajdonséag fenotipusos atlagértéke (15); aBV = a tenyészérték atlaga (16)
Table 7. Phenotypic and genetic trends in the conformation and production traits of Holstein Friesian cows
trend (1); slope (2); intercept (3); fitting (4); ST = stature (5); CW = chest width (6); BD = body depth
(7); RW = rump width (8); MY = 305-day milk yield in first lactation (9); FY = 305-day milk butterfat
yield in first lactation (10); PY = 305-day milk protein yield in first lactation (11); P = phenotypic
trend (12); GSB = genetic trend based on breeding value of sires (13); GAB = genetic trend based
on breeding value of entire population (14); aP = average phenotypic data of the trait (15); aBV =
average breeding value (16)
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hetsen laza. Ennélfogva az varhato, hogy a termelés névelésére iranyul6 sze-
lekcié kisebb valtozast eredményez a vizsgalt klllemi tulajdonsagokban, mint a
tejhozamban, a zsirmennyiségben és a fehérjemennyiségben.

A vizsgalt klillemi és termelési tulajdonsagok fenotipusos és genetikai trendjeit
a 7. tablazat foglalja 6ssze.

Atermelési tulajdonsdgok genetikai trendjére vonatkoz6 eredmények alapjan a
meredekség minden esetben pozitiv iranyt mutatott, ami ndvekv termelést jelez.
Azonban a fehérjemennyiség emelkedése meglehetdésen csekély (b = 0,2-0,5
kg/év) volt. A tejhozam (b = 5,5 és 16,5 kg/év) és a zsirmennyiség (b = 2,2 kg/
év) ndvekedése meghaladta a fehérje hozam névekedésének mértékét. Ezek az
eredmények 6sszhangban allnak Haas és mtsai (2007), valamint Kruszyriski és
mtsai (2013) megallapitasaival, de a zsir esetében azoktdl kissé eltérnek.

A kullemi tulajdonsagok regressziés becslésének eredményei, amelyek szerint a
farmagassag, a térzsmélység, a farszélesség és a mellkasszélesség meredekségi
értékei nagyon alacsonyak (b = -0,06 és +0,03 pont/év), csak kis valtozasokat
jeleztek a tehenek méretbeli tulajdonsagaiban az idé mulasaval. Hasonlé ered-
ményeket mutattak ki Kruszynski és mtsai (2013), akik a farmagassagra b = 0,106,
atorzs mélységére b = 0,035 és a farszélességre b = 0,001 regressziot talaltak.
Carvalho és mtsai (1997) hasonl6éan alacsony érték(i regresszids egyUtthatokat
kbzoltek.

Jelen vizsgalatunk megallapitasai azt tikrézik, hogy a termelési tulajdonsagok,
a tej-, a zsir-, és a fehérje termelés nagyobb mértékben valtoztak a vizsgalt id6-
szakban, mint a vizsgalt killemi tulajdonsagok, a farmagassag, a térzsmélység,
a farszélesség, és a mellkasszélesség. Tehat megallapithatd, hogy a termelés
novelésére iranyuld szelekcié nem eredményezett jelentds valtozast a hazai hol-
stein-friz tehénallomany méretbeli kiillemi tulajdonsagaiban.

5. Kévetkeztetések

Vizsgélatunk soran szerettlink volna vilagosabb képet kapni a tejtermelési és
a méretbeli killemi tulajdonsagok 6rokolhetéségérdl, valamint e tulajdonsagok
kdzotti kapcsolatokrél a hazai holstein-friz allomanyban.

Eredmények szerint a tejhozam, a farmagassag, a mellkas szélessége, a
toérzsmélység és a farszélesség tulajdonsagok genetikai meghatarozottsaga
hasonlénak bizonyult. Ez a megallapitas arra a hipotézisre vezethetett, hogy a
tejhozam novelésére iranyuld szelekcié soran a termelési és méretbeli klllemi
konformacids tulajdonsagok egyutt valtozhatnak.

Ugyanakkor a pozitiv, gyenge korrelacidk és trendek, amelyeket tapasztaltunk,
nem jelezték a hazai holstein-friz tehénallomany méretbeli kiillemi tulajdonsagai-
nak véltozasat az elmdlt tiz év soran.

6. Készonetnyilvanitas
»A 2023-2.1.2-KDP-2023-00017 szamu projekt a Kulturalis és Innovaciés Minisz-

térium Nemzeti Kutatasi Fejlesztési és Innovacios Alapbdl nyuijtott tAmogatasaval,
a KDP-2023. palyazati program finanszirozasaban valésult meg.”
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Néhany tényez6 hatasa kifejlett lipicai fajtaju lovak testméreteire

Some effects on body measurements of adult Lipizzaner
horses

LUPTYAK Lilla Mercédesz — POLGAR J. Péter — BENE Szabolcs
OSSZEFOGLALAS

A Szerz6k harom hazai lipicai tenyészetben 49 kifejlett 16 6 testméretét vették fel, majd értékelték.
A testméretek kozott fenotipusos korrelacids egyltthatokat hataroztak meg, és kiszamitottak né-
hany testarany-indexet is. Munkajuk soran arra keresték a valaszt, hogy az vizsgalt testméreteket
hogyan befolyasolja az apanak, a tenyészetnek, az ivarnak, valamint a biralatkori életkornak a
hatasa. Az adatok kiértékelése tobbtényez&s varianciaanalizissel tortént. A testméretek féatlaga a
kovetkez6 volt (atlag=SE): bottal mért marmagassag 157,6+1,4 cm, szalaggal mért marmagassag
167,1+1,5 cm, farmagassag 157,5+1,6 cm, térzshosszusag 173,5+1,4 cm, évméret 190,5+2,9 cm,
bal mellsd szarkdrméret 21,4+0,3 cm. A testarany-indexek szamitott értékei a kdvetkezdk voltak:
kvadratikusagi index 93,1, sulyindex 157,6, tlInéttségi index 99,4, test index 89,4. Az elézetes vara-
kozasokkal ellentétben a tenyészetek kdzotti klilonbségek egyik testméret esetén sem bizonyultak
szignifikdnsnak. A két ivar k6zo6tt egyetlen testméret esetén sem talaltak statisztikailag megbizhaté
eltéréseket. Az életkor kategoriak kdzott csupan a bottal mért marmagassag esetén figyeltek meg
szignifikans kllonbséget. Az eredmények alapjan Ugy tlinik, a vizsgalt lipicai lI6allomany legalabb
annyira homogén a testméretek tekintetében, mint a kordbban vizsgalt melegvérl fajtak egyedei.
Mindemellett megallapithatd, hogy a testméretek és a testarany-indexek alapjan a vizsgalt lipicai
fajtaju lovak egyértelmtien elklloniinek a korabban értékelt fajtak egyedeitdl.

Kulcsszavak: lipicai, testméret, testarany index
SUMMARY

Objective: Body measurements of 49 adult, 32 mare, 10 stallion and 7 gelded horses from Lipizzaner
breed in 3 studs were evaluated. Furthermore phenotypic correlation coefficients and some body
measure indices were determined. This study aimed to see, how affect the sire, stud, sex and age
on body measurements.

Methods: The database was analyzed by multi-factor analysis of variance (General Linear Model).
Results: The overall mean of the evaluated 6 traits were as follows (mean=SE): height at withers
with stick 157.6+1.4 cm, height at withers with tape 167.1+1.5 cm, height of rump 157.5+1.6 cm,
length of body 173.5+1.4 cm, hearth girth 190.5+2.9 cm and cannon girth front left 21.4+0.3 cm.
The body measure indices were as follows: quadratic index 93.1, caliber index 157.6, overbuilt index
99.4 and body index 89.4. Contrary to expectations, no significant differences were found between
the examined studs. No significant differences were found between the sexes for a single body
measurement. Only the height at withers with stick was observed significant differences between
the age categories.

Conclusions: According the results it appears, that the examined Lipizzaner horses at least as
a homogeneous in respect body measurements, as a previously studied warm-blooded breeds.
However, it can be established, that according to the body measurements and body measure
indices, the examined Lipizzaner horses are clearly separated from the earlier evaluated breeds.

Keywords: Lipizzaner, body measurements, body measure indices
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1. Bevezetés és irodalmi attekintés

A lipicai fajta eredete tobb mint 400 évre nyulik vissza, amikor 1580. majus 19-
én doéntés szliletett egy hercegi ménes felallitasardl a kdves, karszt-tetén fekvé
Lipican. A csaszari udvar szamara kivantak itt kivald, tlr6képes, a pompat, a
gazdagsagot minden jellegében mutato lovat eléallitani. A tenyésztés a kor divat-
janak megfeleléen spanyol lovakkal indult, de egész Eurépaban kutattak olyan
mének és kancak utan, amelyek a kivant célt biztositani latszottak. A lipicai azon
kevés fajtak egyike, amelyet kezdetektdl reprezentativ célokra szantak, igy nem
dolgozott sem a hadseregben, sem a mezégazdasagban (T6th és Varady, 1980).

Hosszu tenyészt6i multja miatt a lipicai meglehetdsen konszolidalt fajta. Ennek
ellenére tenyészkorzetében (az egyes orszagokban) némi killemi sajatossagok,
kilénb6z8ségek tapasztalhatok. Példa erre a testtdmeghez képest elég nagy
kosfej, amely azonban nem tul durva, vagy burkolt. A romaniai és horvatorszagi
tenyészetekben a fej profilvonala csak egész enyhén ivelt, inkabb az egyenes fej
az altalanos (Tenyésztési program, 2017). Hasonlé mondhaté el a testnagysag
és a testméretek tekintetében is, melyet Zechner és mtsai (2001) részletesen is-
mertettek. A lipicai fajtaban a klllemi tulajdonsagok néhany populaciégenetikai
paraméterének vizsgalatarél Baban és mtsai (1998) szamoltak be.

A nevezett néhany forrasmunkan tul a lipicai fajta killemérdl meglehetésen
kevés szamszer(i adatot és informaciét talalunk a hazai és a nemzetkdzi szakiro-
dalomban. A kiillénb6z8 szerz6k altal kdzolt testméreti adatokat az 1. tablazatban
mutatjuk be.

1. tablazat:
A lipicai fajtaja lovak testméretei a szakirodalomban
Testméret (1) Erték (2) Forras (3)
Marmagasséag bottal 148 - 160 cm Schandl (1955); Mih6k és mtsai (2001)
) 150-158 cm | Ocsag és Fehér (1976); Zechner és mtsai (2001)
150 - 160 cm Déhrmann (1926); Hamori (1946)
155-170 cm Edwards (1995); Sambraus (2002)
Farmagassag (5) 154 cm Zechner és mtsai (2001)
Ovméret (6) 176 - 190 cm Hémori (1946); Ocsag és Fehér (1976); Schand!
(1955)
185-197 cm Mihok és mtsai (2001); Zechner és mtsai (2001)
Szarkdrméret (7) 19cm Hamori (1946)
20 cm Schandl (1955); Ocsag és Fehér (1976)
21-23cm Mihék és mtsai (2001); Zechner és mtsai (2001)
Torzshosszuséag (8) 153 cm Ocsag és Fehér (1976)
165 cm Zechner és mtsai (2001)

Table 1: Body measurements of Lipizzaner breed according to different authors

body measurements (1); data (2); authors (source) (3); height at withers measured with stick (4);
height of rump (5); hearth girth (6); cannon girth (7); body length (8)
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A Magyar Lipicai Létenyészt6k Orszagos Egyestletének Tenyésztési Program-
jaban (2017) is talalunk adatokat a testméreteket illetéen. Ezek szerint a kifejlett
lipicai lovak standard méretei a kdvetkezdk: bottal mért marmagassag 152-162
cm, szalaggal mért marmagassag 163-171 cm, dvméret 185-197 cm, szarkdrméret
21-23 cm.

A lipicai jelenleg a tenyésztésben tartott egyedek létszamat tekintve a kis
létszamu fajtak kdzé sorolhatd (Bene és mtsai, 2012a; Luptyak, 2018). A te-
nyészték f6 feladata a jévében a létszam szinten tartasa és novelése mellett a
sportra (dijlovaglas, fogathajtas) alkalmas lovak tenyésztése, ill. a méntérzsek
és kancacsaladok fenntartasa lenne (Tenyésztési Program, 2017). Ehhez viszont
okvetlenll szilkséges az, hogy a ma éI6 allomanyrdl a lehetd legtébb informaciot
6sszegylijtslk, a fajta szarmazéasa és teljesitménye mellett a killemi adatbazisat
is bévitsiik. Ez kildndsen fontos feladat lenne, hiszen a meglévd (elsésorban
klllemi) adatok jelentés része 50 éve (Hamori, 1946; Schandl, 1955), vagy még
régebben (Kovacsy és Monostori, 1892) irddott szakkdnyvekbdl szarmazik.

A fentiek tlkrében vizsgalatunk célja Ujabb adatok és informacidk gydijtése volt
a lipicai fajtaju lovak objektiven mérhetd klllemi paramétereirél. Dolgozatunkban
a kifejlett allatok testméreteit, a klildnb6z8 tenyészetekbdl szarmazé, kildnbdz8
ivaru és koru lovak testméreteinek killdonb6z8ségét, a testarany-indexeket, vala-
mint a testméretek kdzott szamitott fenotipusos korrelacids értékeket mutatjuk be.
Hangsulyozni szeretnénk, hogy jelen munkankban elsédlegesen az adatkozlésre,
az adatok ,nyers”, objektiv bemutatasara és 0sszevetésére koncentraltuk.

2. Anyag és modszer

Munkank soran harom hazai lipicai tenyészetben (Fiad, Kutas-Kozmapuszta,
Szentgyorgyvar) dsszesen 49 kifejlett lipicai 16 6 testméretét vettik fel és érté-
keltlik. A vizsgalt lovak kdzil 32 kanca, 10 mén, 7 pedig herélt volt. A mének és
a herélt lovak adatbazisat szamitasink soran egyutt kezeltik. A vizsgalatba vont
allatok kozul a legfiatalabb 4, a legidésebb pedig 18 éves volt, ezért munkank
soran négy korcsoportot (6 évnél fiatalabb, 6-9 éves, 9-12 éves, 12 évnél idésebb)
alakitottunk ki. A 49 értékelt 16 20 apatdl szarmazott.

A testméret-felvételezés hagyomanyos eszkdzdkkel (mérébottal és mérdsza-
laggal) tortént. A mérések 1 cm-es pontossaggal torténtek. A testméreteket,
azok felvételének modjat, a mérés menetét, valamint a mérési pontokat korabbi
munkainkban (Bene és mtsai, 2009; Nagy és mtsai, 2009) részletesen bemutattuk,
igy azokat itt nem részletezzik. A testméret-felvételezések 2018-ban torténtek.

A felvett hat testméret a kdvetkezd volt: marmagassag bottal (MMB), marma-
gassag szalaggal (MMS), farmagassag (FMA), térzshosszusag (THO), évmeret
(OVM), illetve bal mellsé labon mért szarkdrméret (SZB).

A vizsgalt testméreteket tdbbtényez8s varianciaanalizissel (General Linear
Model) értékeltiik. A modellek 6sszeallitasa soran az apat véletlen (random), a
tobbi vizsgalt tényezét - azaz a tenyészetet, a lovak ivarat, valamint az életkor
kategoriat (a fentiek szerint) - fix hatasként vettiik figyelembe. A munka soran
mind a 6 tulajdonsagot egymastdl kilon kezeltik és kildn-kildn modellszami-
tast (futtatast) végeztiink. Az alkalmazott becsléd modellek altalanos alakjat (az
Ovméretet példaként hasznalva) a kdvetkezdképp irtuk fel:
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Yo =H+A +T +1+K +e,

(Ahol y,, = »h” apatdl, ,i” tenyészetben, ,j” ivard, ,k” koru 16 évmérete (ill. a
fentiek szerint - értelemszerdlen - a tdbbi vizsgalt értékmérd tulajdonsaga); u =
az osszes megfigyelés atlaga; A, = az apa hatésa; T, = tenyészet hatasa; |, = az
ivar hatasa; K = a méréskori életkor hatasa; € = véletlen hiba).

Valamennyi testméret esetén a hatasok szignifikancia vizsgalatat is elvégeztik.
Azokban az esetekben, ahol az F-préba szignifikans kilonbséget mutatott, a csoportok
kozti killdnbségek kimutatasara - homogén variancia esetén - Tukey tesztet hasznaltunk.

Az adatbazis normal eloszlasanak ellenérzésére Shapiro-Wilk tesztet hasznal-
tunk. A varianciak homogenitdsanak vizsgalata Levene teszttel tortént.

A lipicai lovak testméreti adatai k6z6tt fenotipusos korrelaciés egytthatokat
hataroztunk meg.

Munkéank utolsé részében meghataroztunk néhany testarany indexet is (Bodé
és Hecker, 1992; Zechner és mtsai, 2001; Cabral és mtsai, 2004; Druml| és mtsai,
2008). Ezek szamitasi mddjat korabban (Bene és mtsai, 2009) bemutattuk.

Az adatok el6készitése Microsoft Excel 2003 és Word 2003 programokkal tor-
tént. Az adatbazis kiértékelését - azaz a tébbtényezds varianciaanalizis futtatasat
- Harvey (1990) ,Least Square Maximum Likelihood” eljarasa szerint, ,Harvey”
programmal végeztiik. A fenotipusos korrelacidészamitashoz a MS Excel statisz-
tikai csomagjat alkalmaztuk.

3. Eredmények és értékelésiik

A 2. tablazatban az apa, a tenyészet, az ivar és az életkor kategoéria hatasat
mutatjuk be az értékelt tulajdonsagokra. Osszességében a vizsgalt tényez6k csak
nagyon kis mértékben befolyasoltak a testméreteket. Az életkor hatasat a bottal
mért marmagassag esetén statisztikailag megbizhaténak (p<0,05) talaltuk. Ezen
kivul egyik tényezd hatasat sem tudtuk egyik testméret esetén sem bizonyitani.
Korabbi vizsgalataink soran (Bene és mtsai, 2012b, 2014 stb.), mas Iéfajtakban
az itt tapasztaltakhoz részben hasonld eredményeket kaptunk.

Az adatok normal eloszlasat mind a hat testméret esetén igazolni tudtuk
(p>0,05). A Levene teszt eredményei alapjan megallapithato, hogy a varianciak
valamennyi testméret esetén homogénnek bizonyultak (p>0,05).

A vizsgalt tulajdonsagok f8atlagat, valamint a kiilénb6z8 tényezbk befolyasold
hataséat a 3. tablazatban foglaltuk 6ssze. A teljes populacié atlagaban a bottal
mért marmagassag 157,6+1,4 cm, a szalaggal mért marmagassag 167,1+1,5
cm, a farmagassag 157,5+1,6 cm, a térzshosszlisag 173,5+1,4 cm, az 6vméret
190,5+2,9 cm, a bal mellsd labon mért szarkérméret pedig 21,4+0,3 cm volt.

A 4. tablazatban a lipicai fajta esetén mért adatainkat 6sszevetettiik a kordbban
értékelt tradicionalis l6fajtak eredményeivel. Ez alapjan megallapithatd, hogy a
lipicai lovak kisebb marmagasséaggal, nagyobb térzshosszlisaggal és nagyobb
szarkOrmérettel rendelkeztek, mint a kordbban mért melegvér( fajtak egyedei.
A bottal mért marmagassag, az dvméret, a szarkdrméret és a térzshosszlsag
esetén mért adataink egyezéek voltak a hazai szakirodalomban fellelhet6 infor-
maciok (D6hrmann, 1926; Schandl, 1955; Ocsag és Fehér, 1976; Bodd és Hecker,
1992; Mihok és mtsai, 2001 stb.) tdlnyomé részével.
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2. tablazat:
A vizsgalt tényez6k hatasa az értékelt tulajdonsagokra
Tényez6k (1) Testméretek (2) Ossz. (3)
MMB MMS FMA THO OvMm SZB

Apa (4) p NS NS NS NS NS NS -

% 15,21 16,75 12,97 22 14,02 10,38 100,00
Tenyészet (5) p NS NS NS NS NS NS -

% 0,18 20,85 0,88 40,26 31,44 23,42 100,00
Ivar (6) p <0,10 NS <0,10 NS NS <0,10 -

% 37,84 13,81 51,4 9,2 0,06 47,55 100,00
Eletkor p | <0,05 NS NS NS NS NS -
kategoria (7)o, 3606 | 30,41 203 | 1159 | 3059 | 505 | 100,00
Hiba (8) % 9,81 18,18 14,45 16,95 23,89 13,6 100,00
Shapiro-Wilk p 0,09 0,50 0,06 0,02 0,48 0,08 -
teszt? (9)
%1e(\)/)ene teszt® p 0,97 0,92 0,95 0,25 0,89 0,76 -

3Ha p>0,05, a normal eloszlas igazolt (11); °Ha p>0,05, a homogenitas igazolt (12); MMB = mar-
magassag bottal (13); MMS = marmagassag szalaggal (14); FMA = farmagassag (15); THO =
torzshosszisag (16); OVM = dvméret (17); SZB = bal mellsé szarkdrméret (18)

Table 2: The effect of the factors on the estimated traits

factors (1); body measurements (2); total (3); sire (4); stud (5); sex (6); age category (7); error (8);
Shapiro-Wilk test (9); Levene test (10); if p>0.05, the normal distribution is confirmed (11); if p>0.05,
the homogenity is confirmed (12); height at withers with stick and tape (13, 14); height of rump (15);
length of body (16); hearth girth (17); cannon girth front left (18)

3. tablazat:
A testméretek alakulasa a vizsgalt tényezok szintjein
Tulajdonsagok (1) | N MMB MMS FMA THO OVM SZB
(cm) (cm) (cm) (cm) (cm) (cm)

Féatlag+SE (2) 49 | 157,6+1,4 | 167,1£1,5|157,5+1,6 | 173,5+1,4 | 190,5+2,9 | 21,4+0,3
Eltérés a féatlagtol (cm) (9)

Apa szama (3)

- 1603 1 -12,1 -11,9 -12,3 +0,6 -9,6 -0,9
- 1946 5 +1,0 +1,5 +0,3 +3,0 +4,0 +0,7
- 2697 4 +2,1 +1,5 +0,2 -4,4 +1,1 +0,1
- 2999 1 +0,5 +2,3 +2,9 +9,1 +7,8 -0,3
- 3363 1 -4,1 -3,9 +2,7 +0,6 +2,4 -0,9
- 3550 1 -1,5 +1,7 +2,0 -3,1 -6,0 -1,8
- 3555 1 +2,7 -1,6 +1,9 -9,4 -1,6 -1

-3574 1 -16,1 -12,9 -12,3 2,4 -8,6 -1,9
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Tulajdonsagok (1) | N MMB MMS FMA THO Ovm SZB
(cm) (cm) (cm) (cm) (cm) (cm)
Féatlag+SE (2) 49 | 157,6+1,4 | 167,1+15 | 157,5+1,6 | 173,5+1,4 | 190,5+2,9 | 21,4+0,3
Eltérés a féatlagtol (cm) (9)
- 3758 1 -4,3 2,8 2,4 -0,6 -1,3 +1,0
- 3762 2 -8,7 5,8 7,9 +2,0 -12,0 +0,1
- 3950 1 -4,3 3,9 5,9 +3,9 2,1 +0,3
- 3974 1 -4,3 -1,8 -4,9 1,6 0,3 +0,5
- 4101 3 +0,5 +1,7 +0,4 +1,2 +7,9 -0,3
- 4325 +9,7 +5.4 +5,9 11,4 9,6 -0,1
- 4339 4 +6,5 +5,1 +6,2 -0,5 +8,4 +0,5
- 4347 15 +7,4 +5,1 +6,2 -0,1 +4,3 0,5
- 4506 1 +75 +53 +1,9 +7,1 2,2 +17
- 4508 2 +8,0 +5,3 +6,5 +0,4 +4,1 +1,0
- 4617 1 457 +3,8 +2,0 +6,6 +5,5 +1,6
- 5286 2 +3,9 +5,6 +6,7 1,2 +7,9 +0,1
Tenyészet (4)
- Fiad 28 +0,1 +0,2 +0,8 3,0 0,2 -0,1
- Kutas 10 0,5 +3,6 -0,1 +5,2 +7,9 +1,0
- Szentgyorgyvar 11 +0,3 -3,9 -0,7 -2,3 7,7 -0,8
Ivar (5)
- Mén és herélt (6) | 17 +2,0 +1,0 +2,3 0,8 +0,1 +0,4
- Kanca (7) 32 2,0 -1,0 2,3 +0,8 -0,1 -0,4
Eletkor kat. (év) (8)
-<6 12 a29 -1,4 -3,2 +1,7 7,1 +0,1
-6-9 10 23,8 3,1 -3,5 -1,6 +2,0 +0,3
-9-12 11 aq,7 1,1 +0,4 -0,1 0,4 -0,5
-12< 16 | °+83 +5,6 +6,3 +0,1 +5,4 +0,1

MMB = marmagassag bottal £1 0); MMS = marmagasséag szalaggal (11); FMA = farmagassag (12);
THO = térzshosszusag (13); OVM = dvméret (14); SZB = bal mellsé szarkdérméret (15); az azonos
betlit nem tartalmazék egymastdl szignifikdnsan (p<0,05) kilénbdznek (16)

Table 3: Changes of body measurements at the levels of the examined factors

traits (1); grand mean (2); identity number of sire (3); stud (4); sex (5); stallion and gelding (6); mare
(7); age category (8); distance from grand mean (9); height at withers with stick and tape (10, 11);
height of rump (12); length of body (13); hearth girth (14); cannon girth front left (15); treatments
without the same superscript differ significantly (p<0.05) (16)
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4. tablazat:
A lipicai fajta eredményeinek dsszevetése a korabban mért fajtak adataival
Fajta (1) Angol Gidran® | Noniusz® | Magyar Magyar Furioso - Lipicai (7)
telivéra 3) 4) sportlé? | hidegvérde | north starf
@) (5) (6)
Testméretek (cm) (8)
MMB 160,9 162,5 164,7 165,7 159,8 161,4 157,6
MMS 168,8 167,6 174,3 174,8 170,1 171,9 167,1
FMA 159,9 161,2 161,7 163,0 160,0 158,2 157,5
THO 163,3 165,7 171,7 169,1 173,4 164,6 173,5
oM 1921 192,7 198,3 196,3 212,2 188,4 190,5
SZB 19,8 19,9 211 20,6 24,8 20,4 21,4
Testarany-indexek (indexpont) (9)
KVI 98,5 98,1 95,9 98,0 92,2 97,6 93,1
sul 146,9 145,2 154,2 147,3 206,1 145,1 157,6
TEI 85,0 86,0 86,6 86,1 81,7 87,8 89,4

forrasok: aNagy és mtsai (2011); ®Nagy és mtsai (2009); °Bene és mtsai (2012b); “‘Bene és mtsai
(2014); °Bene és mtsai (2011); ‘Bene és Deak (2016) (10); MMB = marmagassag bottal (11); MMS =
marmagasséag szalaggal (12); FMA = farmagasséag (13); THO = tdrzshosszlsag (14); OVM = &v-
méret (15); SZB = bal mellsd szarkorméret (16); KVI = kvadratikussagi index (17); SUI = sulyindex
(18); TEI = test index (19)

Table 4: Comparison the results with earlier measured breeds

breed (1); Thoroughbred (2); Gidran (3); Nonius (4); Hungarian Sport Horse (5); Hungarian Cold
Blooded Horse (6); Lipizzaner (7); body measurements (cm) (8); body indices (point) (9); sources
(10); height at withers with stick and tape (11, 12); height of rump (13); length of body (14); hearth
girth (15); cannon girth front left (16); quadratic index (17); caliber index (18); body index (19)

Az apdk ivadékcsoportjai kdzott valamennyi testméret esetén szamottevd
eltéréseket tapasztaltunk. Ezeket a kilénbségeket a nagyon szerény létszam
kdvetkeztében statisztikailag bizonyitani nem tudtuk. A két ivar kdzoétt egyetlen
testméret esetén sem talaltunk statisztikailag megbizhaté kilénbséget. Az életkor
kategoriak k6zott viszont a bottal mért marmagassag esetén szignifikans eltérést
figyeltink meg a négy csoport eredménye kdzott. Varakozasainknak megfeleléen
az idésebb lovak magasabbak voltak a fiatalabb tarsaikndl. Varakozasainkkal
ellentétben a tenyészet hatasat sem talaltuk bizonyithatéonak. Az adat-felvétele-
zéskor szerzett benyomasaink alapjan azt vartuk, hogy a kutasi lovak nagyobbak
lesznek a masik két tenyészetben 1évé tarsaiknal.

Az 5. tablazatban a testméretek kdzott szamolt fenotipusos korrelacios értéke-
ket tlntettlk fel. A testméreti adatok kdzotti kapcesolat a legtdbb esetben pozitiv
iranyU, kbzepes, vagy annal erésebb szorossagu volt. A legszorosabb kapcsolatot
magassagi méretek kdzott taldltuk (r = 0,78-0,84; p<0,01). Az dvméret a szalag-
gal mért marmagassaggal r = 0,55 (p<0,01) korrelaciés értéket mutatott, ami
alatdmasztja e két kondiciéfliggd paraméter kapcsolatardl meglévé szakirodalmi
informacidkat. A farmagassag és a térzshosszlssag, valamint a térzshosszlsag
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és az dvméret kdzott szamitott korrelacids egyutthatdk statisztikai értelemben
nem voltak megbizhatdk. A kapott korrelacios egyUtthatok a korabbi vizsgalataink
soran (Bene és mtsai, 2012b, 2014 stb.) szamitott értékekhez dsszességében

hasonlok voltak.

5. tablazat:
A testméretek kozott szamitott fenotipusos korrelacios értékek
r MMS FMA THO OvM SzB
MMB 0,83 0,84 0,32 0,29 *0,61
MMS 0,78 0,48 0,55 0,63
FMA NS #0,32 0,52
THO NS 0,44
Owm ‘0,42

'p<0,01; #p<0,05; MMB = marmagassag bottal (1); MMS = marmagassag szalaggal (2); FMA =
farmagassag (3); THO = térzshosszUsag (4); OVM = évméret (5); SZB = bal mells6 szarkdrméret (6)

Table 5: Phenotype correlation values between the body measurements

height at withers with stick (1); height at withers with tape (2); height of rump (3); length of body (4);
hearth girth (5); cannon girth front left (6)

A 6. tablazatban a lipicai lovak szamitott testarany indexeit mutatjuk be. Ko-
rabbi vizsgéalataink eredményeivel dsszevetve (4. tablazat) megallapithatd, hogy
a lipicai fajta kvadratikussagi indexe elmaradt a t6bbi fajtatél. Ez a megallapitas
varakozasainktol, illetve a Tenyésztési szabalyzatban (2017) meghatarozottaktdl
eltért. Ezzel szemben a sulyindex tekintetében a lipicai lovak még a nagyramaju
ndniusznal is nagyobbak bizonyultak. A tuInéttségi index alakulasa varakozasaink-
nak, korabbi eredményeinknek és a meglévé szakmai axiomaknak megfeleld volt.

6. tablazat:
Testarany-indexek
Testarany indexek (1) Tenyészet (2) Osszesen (3)
Fiad Kutas Szentgyorgyvar

Kvadratikusagi index (4) 93,5 91,9 93,2 93,1
Sulyindex (5) 155,9 170,1 150,5 157,6
TuInéttségi index (6) 99,7 99,6 99,0 99,4

Test index (7) 88,9 87,4 93,0 89,4
Szerkezeti index (8) 2,3 2,5 2,1 2,3

Table 6: Body measure indices

name of body measurement index (1); stud (2); total (3); quadratic index (4); caliber index (5); overbuilt
index (6); body index (7); conformation index (8)
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A 7. tablazatban az altalunk mért adatokat hasonlitottuk 6ssze a Tenyésztési
szabéalyzatban (2017) szerepl6 értékekkel. Megallapithatd, hogy az altalunk bot-
tal és szalaggal mért marmagassag, évmeéret, valamint bal mellsé labon mért
szarkdrméret adatok megfeleltek a szabalyzat el6irasainak. A farmagassagra és
atorzshosszlusagra vonatkozéan nem talaltunk informaciot, igy ezen eredmények

Utkdztetésére nem volt lehetéséglink.
4. Kovetkeztetések, javaslatok

Harom hazai ménesbdl szarmazd, 49 kiilonb6z6 koru és ivard lipicai 16 testmé-
ret-felvételezési eredményeinek a vizsgalatat kbvetéen az alabbi megallapitasokat
tehetjuk:

A munkank soran mért paraméterek koéziil a leggyakrabban hasznalt testmé-
retek (marmagassag, dvméret, szarkdrméret) adatai megegyeztek a meglévé
szakirodalmi forrasokban talalt értékek nagy részével. E testméretek hasonl6ak
voltak azokhoz az adatokhoz is, melyeket a Magyar Lipicai Létenyészték Orszagos
Egyestletének Tenyésztési Programjaban talalunk. Vizsgalatunk soran Ujszerd,
kisérletes adatokkal igazoltuk, hogy a fajtarél meglévd, ide vonatkozé killemi
informacidk helytallék. A dolgozatunkban szerepl tovabbi két testméretrél, a far-
magassagrol és a térzshosszUsagrol alig, vagy egyaltalan nem talaltunk adatokat a
szakirodalomban. Ezek esetében jelen vizsgalatunk szamszer(i eredményei Ujabb
(Ujszerl) adatokat szolgaltathatnak a lipicai 16fajta kiillemének, testméreteinek
pontosabb megitéléséhez.

7. tablazat:
Az eredmények 6sszehasonlitasa a tenyésztési szabalyzattal
Testméret (1) Mért adatok atlaga +=SE (cm) (2) Tenyésztési szabalyzat (cm) (3)
MMB 157,6*+1,4 152-162
MMS 167,1+1,5 163-171
FMA 157,5+1,6 -
THO 173,5+1,4 -
OvM 190,5+2,9 185-197
SZB 21,4+0,3 21-23

MMB = marmagassag b"ottal (4); MMS = marmagasség szalaggal (5); FMA = farmagassag (6); THO
= torzshosszUsdag (7); OVM = dvméret (8); SZB = bal mellsd szarkérméret (9)

Table 7: Comparison the results with the data in breeding regulation

body measurement (1); grand mean (2); data in breeding regulation (3); height at withers with stick
(4); height at withers with tape (5); height of rump (6); length of body (7); hearth girth (8); cannon
girth front left (9)

Mindemellett igy gondoljuk, hogy a térzshosszisagot, mint objektiven mérhetd
killemi paramétert be lehetne emelni a fajtasztenderdbe is. A tdrzshosszlsag
mérésével és tdrzskdnyvezésével nagyban elé lehetne segiteni a kvadratikussag
iranyaba mutaté munka hatékonysagat is. Véleménylnk szerint szamottevéen
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javithatna a klllemi tulajdonsagokra iranyuld szelekcié sikerét az, ha a Tenyésztési
Program tobb objektiven mérhet6é paraméterre adna meg kivanatosnak tekintett
értékeket.

Nem talaltunk szamottevd klildnbséget a mének (és heréltek), valamint a kan-
cak testméretei k6z6tt. Eredményeink alapjan ismételten kijelenthetd, hogy 16
fajban az ivari dimorfizmus mértéke joval kisebb annal, mint amit mas gazdasagi
allatfajok esetén tapasztalhatunk.

A lipicai fajtaju lovak testméreti adataiban, valamint a szamitott testarany
indexeikben sem talaltunk szamottevd kilénbséget. Eredményeink alapjan ugy
tlinik, hogy az altalunk vizsgalt lipicai l6allomany a testméretek tekintetében
meglehetésen homogénnek tekinthetd.

Adatainkat korabbi vizsgalataink eredményeivel dsszevetve megallapithato,
hogy a lipicai lovak a testméretek tekintetében minden korabban vizsgalt fajtatol
kilénboztek. Kisérletes adataink tiikrében gy gondoljuk, ezt a tendenciat a k-
16nb6z6 fajtéak tipus, rama és testnagysag szerinti besorolasanal célszerl lenne
a késébbiekben figyelembe venni.

5. K6szdnetnyilvanitas

EzUton is szeretnénk megkdszonni a lipicai tenyészeteknek és tenyésztéknek,
nevezetesen az Acsa 2001 Kft. (Fiad), a Bajom Agré Kft. (Kutas-Kozmapuszta),
valamint Forgdcs Istvan Zoltan és kollégai (Szentgyorgyvar) munkajat, akik kész-
ségesen segitettek a testméret-felvételezések megszervezésében, a mérés lebo-
nyolitdsaban, valamint a térzskdnyvi adatok dsszegydijtésében.
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OSSZEFOGLALAS

A kutatas célja a harom 6shonos, nemzeti kincsként védett mezéhegyesi ere-
det(i |6fajta (a gidran, a néniusz és a furioso-north star) pedigréelemzéssel végzett
populaciégenetikai allapotfelmérése. Kiemelt figyelemmel a genetikai variabilitasra
és a beltenyésztettségre, amelyet tdbb szamitasi médon is meghataroztam.

A munka alapjat egy Microsoft Access adatbazis felépitése adta, amely tartalmaz-
ta az egyes egyedek nevét, ivarat, apja nevét, anyja nevét, szlletési idejét, fajtajat,
és azonositéjat. Az alapadatokat az egyes fajtak tenyésztd egyestiletei bocsatottak
rendelkezésemre. Ezt a harom adatbazist féslltem és kapcsoltam 6ssze, majd
online adatbazisok, méneskdnyvek, szakirodalmi forrasok és szarmazasi lapok
hasznélataval kiegészitettem. Az elemzéshez felhasznalt végleges adattabla 47682
egyed adatait tartalmazta. A vizsgalat soran a fajtak 2019-ben aktiv, térzskényvi
ellenérzésben tartott llomanyokat valasztottam referencia populéacidknak. A re-
ferencia populaciokra kilénb6zd populacidogenetikai mutatdk értékeit hataroztam
meg. A vizsgalatokat ENDOG, PopRep és Grain szoftverekkel végeztem.

Els6ként a vizsgalt allomanyok pedigrételjességét értékeltem. Ennek értéke ha-
tarozza meg az adatbazis minéségét. Minél teliesebb a pedigré, a szamitott értékek
annal pontosabbak. A maximalisan ismert nemzedékek szama mindharom fajtaban
meghaladja a 36 generaciét. A leghosszabb szarmazasu egyed 43 generaciora
vezethetd vissza. A 2019-ben aktiv allomanyokat alkotd 1534 16 99,3%-anak a 30.
Gsi sorban is volt ismert felmendje. A teljes ismert 8si sorok szama heterogénebb
képet mutatott. A gidranok 6,1, mig a furioso-north star populacié egyedei atlagosan
4,69 teljes ismert generacidval rendelkeztek. A néniusz populécié értéke ehhez
kozel allt (4,95). A referencia populaciokba tartozé egyedek 78,6%-a legalabb 5
teljesen ismert nemzedékre visszanyulé szarmazassal rendelkezett. A teljes gene-
racios ekvivalens értékek 12,64 és 16,45 kdzotti intervallumban helyezkedtek el.
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Elébbi a nbniusz, utébbi a gidran fajtdhoz tartozott. A furioso-north star egyedek
atlagos értéke 15,18. A pedigrételjesség évenkénti alakulasat tekintve a gidran
allomany szarmazasai a legteljesebbek. A hosszu pedigrék hatterében a fajtak
tenyésztése soran bevont angol telivér egyedek allnak.

Az elemzés soran a nemzedékkdz értékeket négy leszarmazasi Uton (ménels-
allité mén, kancaeléallitd mén, ménneveld kanca, kancanevel6 kanca) hataroztam
meg. A leghosszabb leszarmazasi Utvonalak minden esetben a ménekhez kotddtek
értékiik 12,54-12,77 év kdzott valtozott. El6bbi a néniuszhoz (méneléallitd mén),
utébbi a gidranhoz (kancael6allit6 mén) kapcsolédott. A furioso-north star fajta
leghosszabb nemzedékkoz értéke 12,64 év a ménelballitd mének leszarmazasi
utvonalan. A négyféle szll6-ivadék leszarmazasi Ut megfelel6 nemzedékkdz érté-
keit paronként kétmintas t- prébaval dsszehasonlitva a mének leszarmazasi Gtjain
szamitott értékek és az egyes kanca leszarmazasi utak értékei k6zo6tt minden fajta
vonatkozasaban szignifikans eltérést tapasztaltam (p<0,05), tovabba a gidran fajta
esetében a két kanca leszarmazasi Utvonal kdzott is. A hosszabb nemzedékkoz
értékeket egy egyed hosszu ideig tenyésztésben tartdsa eredményezte, ez id6
alatt a genetikai sokféleség nem csdkken.

Az alapitd 8sok tényleges szama a furioso-north star fajtaban a legmagasabb
(2874), mig a gidran populacié esetében a legalacsonyabb (1725). A nem alapitd
8sok tényleges szama szintén ezt a tendenciat kdveti, 311 egyed a furioso-north star
fajtdban és 138 a gidran esetében. Az effektiv alapitdé 8sdk szama egyarant 99-99
a gidran és a furioso- north star fajtak referencia populaciéban, ettél kissé elmarad
a noniusz esetében (95). Az effektiv és a valos szamok kdzoétti igen nagymértékd
kllbnbség miatt a genetikai variabilitas jelentés mértékld csdkkenésére kovet-
keztethetlink. Az effektiv szamok egymashoz viszonyitott aranyanak kilénbsége
szembet(ind, a palacknyak hatds mindharom fajtat sujtotta. A mértéke a gidran
és a ndniusz fajtak esetében volt magasabb. A nagymérték(i génveszteség okai
a fajtak tenyésztéstorténetében keresenddk. Az alapitdé 6sdék genom ekvivalens
értéke a gidran esetében 7,84 a néniusz esetében 7,97, ezektél magasabb 11,75 a
furioso-north star fajtaban. A génsodrédas mértéke a kordbban bemutatott egytt-
hatokkal 6sszhangban all, ezért a szélséértékeket ezuttal is a gidran (7,9%) és a
furioso-north star (12%) fajtakra allapitottam meg. A néniusz populécié 8,4%-0s
értéke ezuttal is a gidranhoz allt kdzel.

A referencia allomanyok genetikai variabilitisa mindharom esetben csdkkent a
teljes allomanyhoz képest. A gidran és a néniusz allomanyok diverzitadsanak feléért
9-9 egyed felelds, a furioso-north star esetén ez 17, mely némiképp kedvezdbb.
A teljes allomanyokat a furioso-north star és a gidran esetében leginkabb angol
telivérek hatarozzak meg. A fajtak telivérezettsége régrdél jévo, a referencia popu-
laciot lefedd genetikai variabilitast leginkabb meghatarozé angol telivér mének a
XVIII-XIX. szazadbdél szarmaznak. A referencia populaciok genetikai variabilitasaért
fajtaba tartozé térzsmének és nemesité egyedek felelések.

Mindharom fajta allomanya beltenyésztett. A Wright-féle beltenyésztési egydtthatd
a furioso-north star fajtaban a legalacsonyabb (4,31%), mig a néniusznal (5,59%) a
legmagasabb. A Kalinowski mddszere a Wright-féle beltenyésztési egyltthatot két
részre bontja. Minél magasabb a Kalinowski-féle beltenyésztettség értéke, a jelenleg
szarmazasilag azonos allélek annal nagyobb része kerllt a kordbbi generacidk
soran mar legalabb egyszer ilyen allapotba. Mig ha az (j Kalinowski-féle mutato
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értéke magas, akkor ennek forditottja igaz. Az Uj Kalinowski-féle beltenyésztési
egyltthatd értékei kisebbek voltak a Kalinowski-féle egyUtthatd értékeinél, igy a
beltenyésztés tdbbnyire a miltbdl szarmazik. A multban lejatszddott beltenyésztés
hanyada hasonl6 volt a vizsgalt fajtak esetében. Ez valészinlileg a kdzds kanca-
alapnak és az angol telivér mének hasznalatanak korabbi eredménye.

Az egyes referencia allomanyokban szamos 15-20%, s6t néhany akar 30%-os
Wright-féle beltenyésztettségi egyltthatdval rendelkezd egyed szerepelt. A legma-
gasabb egydtthatéval rendelkezé egyedek sziilé-ivadék parositasbél szarmaznak,
azonban az ilyen szoros rokonparositasbél szarmazo egyedek szlletése elkeru-
lendd. Jelenlétik a populacidban megfelelé parositasok esetén a fajta tagabb
helyzetére hatast nem gyakorol.

Megvizsgaltam a fajtak parcidlis beltenyészettségét a fajta- illetve vonalalapitd
ménekre. Minden fajta esetében bebizonyosodott, hogy a genealdgiai vonalak
jelentds része nem mutat kilénosebb beltenyésztettséget az alapité ménre.
A fajtaknal genealdgiai vonalak és nem genetikai vonalak szerinti tenyésztés zaijlik.

A referencia populacidkba tartozé egyek atlagos rokonséagi fok értéke a furioso-
north star populaciondl a legmagasabb (4,08) és a ndniusz allomanynal a legala-
csonyabb (3,68), de alapvetéen mindharom populéciéban mintegy 4%. A teljes
allomany értékéhez képest a gidran és a furioso-north star esetében csdkkenés
a néniusznal mutatkozott. Mivel minden fajta vonatkozasaban a koefficiens értéke
nagyobb, mint a Wright-féle beltenyésztési egyltthato fele, az érték megerdsiti,
hogy nem sikerdlt elker(ini a rokon egyedek parositasat.

Az effektiv populacioméret kulcsfontossagu koefficiens a géntartalék-védelem
alatt all6 fajtak esetében. Mindharom referencia populécié értéke meghaladta a
kritikus 50-es hatart. A legalacsonyabb egy(tthato (70,35) a furioso-north star allo-
manyt jellemezte. A gidran és néniusz fajtak értéke egyarant 77,67 volt. Mindharom
populacié beleesett a genetikai diverzitas fenntartdsahoz sziikséges minimum 50
és 100 kozotti intervallumba.

SUMMARY

The aim of the study was to evaluate the population genetic status of the three
indigenous horse breeds (Gidran, Nonius, Furioso-North Star) from Mez6hegyes
with pedigree analysis. The main focuses were on the genetic variability and the
inbreeding, which was measured in several different ways.

The research work was based on a Microsoft Access database, in which the
name and sex of each horse, name of sire and dam, date of birth, breed and
identification number were registered. The base pedigree information for each
breed was given by the appropriate breeding associations. These three databases
were connected to each other, and after that completed with the missing data
from online databases, studbooks and literature sources. Altogether, there were
the pedigree data of 47,682 animals in the database. The active populations in
2019 were chosen as reference population for each breed. Several population
genetic coefficient were calculated for these reference populations. Databases
were analysed by using the ENDOG, PopRep and GRain software.

First of all, the pedigree completeness was evaluated, as it describes the
quality of the dataset. The more complete pedigree allows more precise results.
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The average maximum generations were close to 36 generations for each breeds.
There was one individual with 43 generations length pedigree. In the active popu-
lations almost every horses (99.3%) had ancestors at least 30 generations back.
The number mean number of complete generations was more heterogenic. The
mean number of complete generations was 6.1 for the Gidran, and 4.69 for the
Furioso-North Star. The Nonius (4.95) were close to the Furioso-North Star. At least
five generations were completely known for the 78.6% of the animals in the three
reference populations. The complete generations equivalent varied between 12.64
and 16.45. The Gidran was the highest and the Nonius was the lowest. The mean
number was 15.18 for Furioso-North Star reference population. The pedigree com-
pleteness per year was more completed for the Gidran breed. The background of
the long pedigrees was the usage of the English Thoroughbred breeding stallions.

The generation interval was measured in four different pathways (sire—daughter,
sire—son, dam-daughter, dam-son). The longest pathways were computed for the
sire pathways the values varied between 12.54 and 12.77 years. The lower was
the Nonius 95 (sire-to-son) and the higher was the Gidran (sire-to-daughter). The
sire-to-son pathway was the longest fort the Furioso-North Star breed, these value
was 12.64 years. The four pathways were compared pairwise for each breed, using
independent samples t-test. There were significant differences between the mare
and the sire pathways (p<0.05) for the Furioso-North Star and the Nonius breed
as sire pathways were approximately two years longer than those of broodmares.
Besides the significant different between the sire and dam pathways, dam-to-son
and dam-to-daughter pathways was also significantly different for the Gidran breed.
The longer breeding time was caused to longer generation interval, in this time
the genetic diversity still constant.

The number of founders was the highest for the Furioso-North Star breed (2874),
and the lowest for the Gidran population (1725). The tendency of the number of
ancestors was similar, there were 311 ancestors for the Furioso-North Star and
138 for the Gidran breed. The effective numbers of founders were both 99 for the
Gidran and the Furioso- North Star, and 95 for the Nonius reference population.
The difference between the total and the effective numbers was high, so gene
loss was considerable. The ratio between the coefficients was reasonable, each
breed suffered the bottleneck effect. The values were lower for the Gidran and
the Nonius breeds. The reason behind these huge gene losses might be found in
their breeding history. The calculated founder genome equivalent was estimated
at 7.84 for Gidran, and 7.97 fort the Nonius reference population. The value for the
Furioso-North Star was higher than that, 11.75. The level of the genetic drift was
in the same tendency, the lowest (7.9%) for the Gidran and the highest (12%) for
the Furioso-North Star. The Nonius population were close to the Gidran (8.4%).

The genetic variability was decreased in each reference population to the total
population. Only 9-9 animals cover the 50% of the genetic variability for Gidran
and Nonius breeds, respectively. In the Furioso-North Star population that was a
bit higher, 17 horses. The English Thoroughbred horses were most influential for
the total populations. The value of the English Thoroughbred gene percentage
originated mainly from the past, the most influential stallions responsible for the
genetic diversity lived in the 18th and 19th century. The genetic variability for the
reference populations was mostly covered by breeding stallions from each breed.
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Each reference population was inbred. The Wright inbreeding coefficient was
the lowest for the Furioso-North Star (4.31%) and highest for the Nonius population
(5.59%). The Wright inbreeding coefficient was split into two parts using Kalinowski’s
method: alleles which had undergone inbreeding in the past and alleles identical
by descent for the first time. The higher the value of Kalinowski coefficient means
that the inbreeding was from the past, if the new Kalinowski coefficient was higher
the alleles identical by descent for the first time. The estimated new Kalinowski
values were smaller then Kalinowski values, so inbreeding originated mostly from
the past, ant these level was similar in each breed. This was probably the result of
the common mare base and the usage of English Thoroughbred stallions.

There were some highly inbred (15-20%) horses in each reference population,
moreover there were a few animals more than 30% Wright coefficients. The in-
dividuals with highest coefficient came from father-daughter mating, that type of
mating is should avoided. These highly inbred animals are still in the population,
but if they will be mated with an appropriate breeding stallion they won’t make an
effect for the populations structure.

The partial inbreeding coefficient was analyzed for each breed to their breed
founder and line founder stallions. It was proven for each breed there wasn’t high
partial inbreeding for these stallions in their genealogical line. In these breeds the
breeding method was genealogical and not genetical.

The average relatedness was the highest for the Furioso-North Star (4.08%)
and the lowest for the Nonius breed (3.68%), but the value was approximately 4%
for each reference populations. Compared to the value of the total population the
Gidran and the Furioso-North Star were decreased, the Nonius slightly increased.
Because the value of the coefficient was higher than the half of the Wright coef-
ficient there were mating between relatives in the breeding.

The effective population size was crucial part in the endangered populations.
The coefficient for each reference population was above the critical 50. The low-
est effective population size (70.35) was characterized the Furioso-North Star
population. The value of the Gidran and the Furioso-North Star were both 77.67.
Each population was between 50 and 100, these level is necessary to maintain
the genetic diversity.

Forras (source): https://dea.lib.unideb.hu/items/e431960d-7dc4-4ca2-a169-
18c5b1d5d01f
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A doktori kutatdsom soran a hazankban éshonos ragadozé halfajok kdzé tartozd
sligér tartas- és takarmanyozasi technologiajanak fejlesztési lehetéségeit tanulma-
tobbek kdzott a kdzdnséges lisztbogar larva takarmanyként térténd felhasznalasat
és beillesztését intenziv kdriilmények kodzott.

A sligérrel kapcsolatos tartastechnol6giai kutatasok elsé Iépéseként meghataroz-
tam az idealis medenceszint, a kisérlet soran a halneveld medence eltérd részein
a kulénbdz8 szinek kontrasztjanak (vilagosszurke, fekete) hatésat vizsgaltam a
halak termelési- és antioxidans paramétereire. Késébb meghataroztam az idealis
takarmanyozasi intenzitast egy 6 hetes vizsgalat keretében, ahol azonos takar-
manymennyiség, de kilénbdz6é mennyiségben és id8szakban kerllt kietetésre.
A tartastechnologia fejlesztését célzé vizsgalatok harmadik szakaszaban megha-
taroztam a stigér neveléshez kedvezd megvilagitast és zavarossagi (NTU) szintet.

Az eredmények értékelése soran megallapitottam, hogy a stigér intenziv nevelése
soran a fekete alju, vilagos oldalfali medence statisztikailag igazoltan kedvezd
hatast gyakorol a termelési- és antioxidans paraméterekre. A sétét oldalfald, vilagos
alji kombinacié kedvezétlenebb eredményeket produkalt, igy az nem javasolhaté
a juvenilis korosztaly esetében. Az optimdlis takarmanyozas intenzitas megha-
tarozasara iranyulé kisérlet eredményei alapjan megallapitottam, hogy azonos
takarmanyadag kulénb6z8 napszakokban és adagokban valé kietetése nem
befolyasolja a halak termelési paramétereit ebben a korosztalyban. Eredményeim
alapjan a slgér intenziv nevelése soran a mérsékelt megvilagitas és az enyhén
zavaros vizatlatszésag javasolhaté.

A haltakarmanyok f6 fehérjehordozoja a halliszt, amely napjainkban a tengerek
tulhalaszata miatt egyre korlatozottabb mennyiségben all rendelkezésre. A hal-
liszt kivaltasa az akvakultdra egyik legégetébb problémaja jelenleg, amely csak
alternativ fehérjeforrasokra alapozott takarmanyozasi technolégiak kidolgozasaval
oldhaté meg. A rovarfehérje az egyik olyan potencidlis fehérje hordozé, amelynek
kivald tapértéke, illetve emellett elddllitdsa minimalis kdrnyezeti terhelés mellett
valésithatd meg. A kdzdnséges lisztbogar larva a hazai klimatikus viszonyok mellett
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kivaloan tenyészthetd. Magas fehérje tartalma, kedvezd zsirsav dsszetétele és a
halliszthez hasonlé aminosav tartalma lehetévé teszi a haltakarmanyozasba valé
beilleszthet6ségét, ezaltal a halliszt kivaltasat.

A sligér takarmanyozasanak fejlesztése soran a rovarfehérjére alapozott takar-
manyozasi kisérletek meghatarozdak a kutatas eredményeit illetéen. A kbzdnséges
lisztbogar larva szamos kutatastél eltéréen nem liszt forméajaban illesztettem be a
takarmanyreceptdraba, hanem éI6 eleségként ker(lt kietetésre, a halak szamara
esszencidlis nyomelemeknek szamité kobalttal és mangannal dusitva. Ezt kdvetéen
megvizsgaltam a larvak, majd az azokat elfogyaszté halak nyomelem felvételét.

A kobalttal és mangannal dusitott tapkézegben nevelt lisztbogar larvak hatéko-
nyan akkumulaltak a nyomelemeket mar az egy hetes dusitasi peridédust kdvetden.
A kobalt és a mangan egyuttes alkalmazasa nem befolyasolta a két nyomelem
felvételét. A nyomelemekkel dusitott lisztbogar larvaval valé takarmanyozasi kisérlet
bebizonyitotta, hogy a sligér kdzvetett Gton, a rovar elfogyasztasa altal hatékonyan
képes mindkét nyomelemet akkumulalni, nem csak a kiilénb6z8 szerveiben, ha-
nem a husaban (filé) is. A kobalttal és mangannal dusitott lisztbogar larva etetése
emellett a halak termelési paramétereire (egyedi testtdmeg, takarmanyértékesités,
specifikus névekedési litem) is kedvezé hatast gyakorolt.

A doktori kutatas soran fejlesztésre és finomhangolasra ker(lt a stigér intenziv
nevelése soran alkalmazott tartasi és takarmanyozasi technoldgia néhany olyan
eleme, amely tamogathatja a halfaj akvakultiras termelésbe térténé bevonasat.
Bizonyitast nyert, hogy a lisztbogar larva beilleszthetd a sligér takarmanyozasaba,
igy a rovarlarva alkalmas lehet a halliszt részleges kivaltasara. Mindemellett kidol-
goztam egy hatékony lisztbogar larva nyomelem dusitasi technoldgiat, amelynek
eredményeként a larvak dsszetétele kedvezébbeé tehetd, illetve a halak nyomelem
szlUkséglete biztosithatd.

SUMMARY

During my doctoral research, | studied the possibilities of improving the keep-
ing and feeding technology of perch, a predatory fish species native to Hungary.
During the development of feeding technology for this fish species, | investigated
the use and incorporation of common mealworm larvae as feed under intensive
conditions.

As a first step in the research on perch farming technology, | determined the
ideal tank colour and experimentally investigated the effect of contrasting colours
(light grey, black) in different parts of the fish-rearing tank on the production and
antioxidant parameters of the fish. | also determined the ideal feeding intensity in a
6-week study, where the same amount of feed was fed, but at different levels and
times. In the third phase of the studies aimed at improving the rearing technology,
| determined the lighting and turbidity (NTU) levels favourable for perch rearing.

Evaluating the results, | found that in the intensive rearing of perch the black-
bottomed, light grey-sided tank has statistically proven beneficial effects on produc-
tion and antioxidant parameters. The dark sidewall, the light bottom combination
produced less favourable results and is not recommended for juvenile age classes.
Based on the results of the experiment to determine the optimal feeding intensity,
feeding fish the same ration at different times of day and in different ways has no
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impact on their production parameters in this age class. Based on my results,
moderate lighting and slightly turbid water colour are recommended for intensive
rearing of perch.

The main source of protein in fish feed is fishmeal, which is nowadays available
in increasingly limited quantities due to overfishing in the seas. The substitution
of fishmeal is one of the most pressing problems in aquaculture today, which
can only be solved by developing feed technologies based on alternative protein
sources. Insect proteins are one of the potential protein carriers with excellent
nutritional value and can be produced with minimal environmental impact. The
larvae of the common mealworm can be farmed under the climatic conditions of
the country. Its high protein content, favourable fatty acid composition and amino
acid content similar to fishmeal make it suitable for use in fish feed, thus enabling
the replacement of fishmeal.

Feeding experiments based on insect proteins have been crucial to the develop-
ment of perch feeding. Unlike many studies, the common mealworm larvae were
not incorporated into the feed recipe as a meal but were fed as live feed, enriched
with cobalt and manganese, essential trace elements for fish. | examined the trace
element uptake by the larvae and later by the fish that consumed them.

Mealworm larvae reared on cobalt and manganese-enriched substrate accumu-
lated trace elements efficiently after a one-week enrichment period. The combined
application of cobalt and manganese did not affect the uptake of the two trace
elements. The feeding experiment with the larvae of mealworm enriched with trace
elements demonstrated that the perch could efficiently accumulate both trace ele-
ments indirectly by consuming the insect, not only in its different organs but also in
its meat (fillets). In addition, feeding the mealworm larvae enriched with cobalt and
manganese had a positive effect on the production parameters of the fish (body
weight, feed conversion, specific growth rate). The PhD research has developed
some elements of the farming and feeding technology used in the intensive rearing
of perch that can support the introduction of the species into aquaculture produc-
tion. It has been demonstrated that mealworm larvae can be incorporated into the
feeding of perch, making the insect larvae suitable for partial replacement of fish
meal. Moreover, | developed efficient mealworm larvae trace element enrichment
technology, which may result in a more favourable larval composition and ensure
the trace element requirements of the fish.

Forras (source): https://dea.lib.unideb.hu/items/cac57f2a-2e54-4e05-9df0-
70524ee415b8



ALLATTENYESZTES ES TAKARMANYOZAS, 2024. 73. 4. 327

A takarmanyok lizin/energia aranyanak hatasa az aminosavak ilealis
emészthet6ségére és a N-retenciora kiilonb6z6 genotipusu sertések
hizlalasa soran

Effect of dietary lysine/energy ratio on ileal amino acid digestibility and
N-retention during fattening of different genotype pigs

TENKE Janos

Széchenyi Istvan Egyetem
(Széchenyi Istvan University)
Wittmann Antal Névény-, Allat- és Elelmiszer-tudomanyi Multidiszciplinaris
Doktori Iskola
(Wittmann Antal Crop-, Animal- and Food Sciences Multidisciplinary Doctoral
School)
Mosonmagyarévar, 2023.
Témavezetd (supervisor): TOSSENBERGER Janos PhD

OSSZEFOGLALAS

A fejlett gazdasaggal rendelkez8d nyugat eurépai orszagokban és hazankban
is a sertéshus adja a haztartasok altal évente elfogyasztott hisok jelentds részét.
Magyarorszagon 2019-ben az egy f6re jutd sertéshusfogyasztas 33,1 kg volt,
amely az 0sszes fogyasztas 43,2%-at tette ki. Ez alapjan megallapithat6, hogy a
jo minéségl és a human taplalkozasi elvarasoknak leginkabb megfelelni képes
sertéshus iranti kereslet még mindig jelentés volument képvisel.

A sertésagazat célja olyan, nagy hustermeld kapacitassal, kedvez8 takarmanyér-
tékesitéssel és kivald reprodukcios teljesitménnyel rendelkezd allatallomanyok ter-
melésbe vonasa, amelyekkel a jelentds volumen mellett, a megvaltozott fogyasztoi
igényeket is kielégitd, j6 minéségl sertéshus allithatd eld. A szakirodalmi adatok
szerint azonban a nagylzemi termelésre alkalmas hizosertések teljesitményében
akar 30%-os kilonbség is adddhat ugyanazon tartasi koriilmények kdzott, amely az
allatok eltérd nyersfehérje- és aminosav- szlikségletét, kildonbdzé nyersfehérje- és
aminosavemésztd, valamint eltérd fehérjebeépitd képességét vetiti eld.

Ismert, hogy az ilealisan emészthetd lizin-felvétel, az atlagos napi sulygyara-
podas, valamint a fehérjedepozicié és a takarmanyértékesités kdzott igen szoros
korrelacié all fenn. Vizsgalatainkban ezért a kifejezetten nagy szinhdstermel8
kapacitassal rendelkezd, kiilénb6z4 teljesitménnyel és ebbdl addéddan eltéré ge-
netikai potenciallal rendelkezé névendék és hizdsertések ilealis nyersfehérje- és
aminosav emésztd képességét, valamint N- retencidjanak valtozasat vizsgaltuk a
takarmanyok Liz/DE-aranyanak flggvényében.

A szakirodalom a genetikai potencial szerint harom jol elkiilénithetd csoportba
sorolja az iparszer(i termelésbe vont sertéseket: hagyomanyos, kdzepes és nagy
genetikai potencidllal rendelkez allatokra. A vizsgalataink lebonyolitdsahoz sziik-
séges, nagylzemi sertéshus-eléallitasban alkalmazott genotipusok osztalyokba
sorolasat azok atlagos napi sulygyarapodasa alapjan végeztik el. Kisérletsoro-
zatunkban a hagyomanyos genetikai potenciallal rendelkezd allatok MNF x ML x
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Du genotipusu hibridek voltak, amelyek atlagos napi stlygyarapodasa a hizlalas
teljes id6szakara vetitve kevesebb, mint 800 g/nap. A kdzepes genetikai potenciallal
rendelkezd sertéseket a hazankban ma mar egyre kisebb szamban megtalalhat6
Hungahib 39-es genetikai konstrukcié (NF x L x H x Pi) reprezentalta, amely atlagos
napi sulygyarapodasa 800 és 1000 g/nap kdzé tehetd. Az atlagosan 1000 g/nap
feletti sulygyarapodasra képes, nagy genetikai potencidllal rendelkezd sertéseket
vizsgalatainkban Danbred (DNF x DL x Du) hibridek képviselték.

Az emészthetéségi vizsgalatokat a 30-60 kg és 60-110 kg élésuly intervallumban,
Osszesen 90 végtermék artannyal allitottuk be (3 genotipus x 6 kezelés x 5 allat/
kezelés x 2 hizlalasi fazis x 2 ismétlés; n = 360).

A vizsgalatok megkezdése elétt a kisérleti allatokat Van Leeuwen és mtsai (1991)
leirasa alapjan, PVTC-kanillel lattuk el. A nOvendék sertések élésulya a kisérletek
kezdetén 40,9 + 8,5 kg, a hizoésertéseké pedig 80,8 + 9,3 kg volt.

A N-retenci6 vizsgalatdhoz ugyancsak a 30-60 kg, valamint a 60-110 kg kdzott,
Osszesen 90 végtermék artanyt hasznaltunk (3 genotipus x 6 kezelés x 4 allat/
kezelés x 2 hizlalasi fazis x 2 ismétlés; n = 288). Az intakt novendék sertések
élésulya a kisérlet kezdetén 42,9+4,9 kg, a hizésertéseké pedig 75,0+6,5 kg volt.
A kisérleti takarmanyokat a hizlalas elsé (30-60 kg) és masodik fazisdban (60-110
kg) is kukorica, széja és arpa alapon allitottuk 6ssze a NRC (2012) ajanlasa alapjan,
az idealis fehérje elv figyelembevétele mellett.

Kisérleteink soran a takarmanyok azonos DE-, nyersfehérje- és nyersrost- tar-
talma mellett, 6 eltérd lizin-szint iledlis emészthetéségre- és N-retenciéra kifejtett
hatasat vizsgaltuk. Az allatok minden esetben mentesek voltak brucellézistdl,
leptospirdzistdl, Aujeszky-féle betegségtél és a sertések reprodukcios zavarokkal,
valamint Iégz6szervi tlinetekkel jar6é szindromajatol (PRRS).

Az emészthetéségi vizsgalatokban a nyersfehérje-, 6sszes lizin- és 6sszes ami-
nosav latszélagos iledlis emészthetéségét mértik és ezeket genotipus specifikus
(GSIE/Genotipus Specifikus lledlis Emészthetdség), valamint genotipustdl fliggetlen
(GFIE/Genotipustol Fliggetlen lledlis Emészthetdség) bontasban is kiértékeltlk.

Eredményeink alapjan megallapithatd, hogy a kiilénbdzé genetikai potenciallal
rendelkezd ndvendék- és hizdsertésekben a nyersfehérje-, az dsszes lizin és az
0sszes aminosav iledlis emészthetésége takarmany eltérd Liz/DE aranya mellett
éri el maximumat (GSIEmax). A leghatékonyabb felszivddas helyét az abszorpcids
maximum pontok kiszamolasaval hataroztuk meg genotipusonként és taplalo-
anyagonként. A genotipus specifikus értékelési mod (GSIE) esetében kiszamolt
abszorpciés maximumokat egymassal dsszevetve megallapithatd, hogy a takar-
manyok Liz/DE-aranya a felsorolt taplaléanyagok emészthetéségét differencialt
mddon befolyasolja az egyes genotipusokban, ezért a genotipustdl fliggetlen
értékelési moéd (GFIE) nyersfehérje- és az aminosavak iledlis emészthet8ségét
bizonyos helyzetekben tdl-, esetenként pedig alul értékeli.

Kisérletsorozatunk eredményei alapjan megallapithatd, hogy a kristalyos ami-
nosavak aranyanak novelésével elért nagyobb Liz/DE-arany a fehérjében kotott
aminosavak (lizin, metionin, treonin) emészthetéségére szignifikans hatassal
van (p<0,05). A takarmanyok Liz/DE-aranyanak névelése és a fehérjében kotott
aminosavak abszorpcidja kdz6tt szoros, negativ korrelacié all fenn, genotipustol
figgetlenll. A fehérjekdtésben talalhaté aminosavak emészthetéségének csokke-
nése a kristalyos-, és a ,nativ” forma eltéré abszorpcids fazisaira vezethetd vissza.
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A kilénb6z8 genetikai potenciallal rendelkezd ndvendék- és hizdsertések
N- retencidja a takarmany mas-mas Liz/DE-aranya mellett a leghatékonyabb.
A visszatartott nitrogén mennyisége jelentds kildnbségeket mutat a genetikai po-
tencial, valamint a takarmany Liz/DE-aranya fliggvényében. A genotipus specifikus
nitrogén retencio (GSNR) vizsgalataval nyert adatok a névendék és hizdsertések
esetében is hozzajarulnak a genetikai alapokra helyezett takarmanyozasi koncep-
ciok kidolgozasahoz.

Adataink alapjan bizonyitottnak tekinthet6, hogy a nitrogénforgalmat — beleértve
az allatok N-retencidjat— a takarmanyok nyersfehérje-tartalma mellett a takarmanyok
aminosav-tartalma és a kristalyos aminosav/fehérjében kotott aminosav-arany is
nagymértékben befolyasolja.

Az emészthetdségi és a N-retencios vizsgalat eredményeit egymassal sszevetve
jol lathatd, hogy genotipustdl fuggetlendl, a nyersfehérje- és az 6sszes amino-
sav legnagyobb iledlis emészthetésége alapjan (GFIEmax) nagy pontossaggal
megbecsulhetd a takarmany azon Liz/DE-aranya, amely mellett a hizé sertések
N-retenciéja maximalizalodik. Megitéléslink szerint a nyersfehérje- és az aminosa-
vak iledlis emészthetésége-, valamint az allatok N- retencidjanak eltérései alapjan
megkerllhetetlen a genetikai profilra alapozott takarmanyozasi technolégiak
alkalmazasa mar az aminosavak abszorpcidja szintjén is.

SUMMARY

In the Western European countries with advanced economies and also in our
country, pork gives a significant part of the meat consumed each year by the
households. In Hungary, in 2019, the annual per capita consumption of pork was
33.1 kg, representing nearly 43.2% of total consumption. Based on this, it can be
stated that the demand for pork, which is able to meet the highest quality and
human nutritional expectations, still represents a significant volume.

The aim of the pork industry is to put into production livestock with high lean
meat production capacity, favorable feed conversion rate and high reproductive
performance, to be able to produce high-quality pork, which, in addition to the
important volume, meets the consumer needs that have changed. However, ac-
cording to literature data, in the same production conditions there can be even
30% of difference in the performance of the fattening pigs suitable for large-scale
production which refers to the differences in crude protein and amino acid require-
ments of the animals, and the differences in the digestibility of crude protein and
amino acids and that of the deposition of protein.

It is well known that there is a very close correlation between ileal digestible
lysine intake, the average daily weight gain, and protein deposition and feed con-
version ratio. Therefore in the experiments, the ileal digestibility of crude protein
and amino acid and change in N-retention of fattening pigs with an especially big
difference in lean meat production capacity, and as a result, of fattening pigs with
different genetic potential, were studied in relation with the Lys/DE ratio of the feed.

According to the genetic potential, the literature classifies pigs brought in in-
dustrial production into three distinct groups: animals of conventional or normal,
medium and high genetic potential. The genotypes used in the production of
large-scale pork production, needed for our tests were classified by their average
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daily weight gain. In our series of experiments, animals with conventional genetic
potential were HLW x HL x Du genotype hybrids with an average daily weight gain of
less than 800 g/day throughout the complete fattening period. Pigs with a medium
genetic potential have been represented by Hungahib 39 genetic line (LW xLxH
x Pi) - which nowadays is present in an ever smaller number in Hungary - with an
average daily weight gain of between 800 and 1000 g/day.

In the experiments, pigs having a high genetic potential, being able to achieve
a weight gain of over 1000 g/day, were represented by Danbred (DLW x DL x Du)
hybrids.

The digestibility trials were conducted in the 30-60 kg liveweight interval with
a total number of ninety crossbred growing pigs with 3 different genotype (30
animals/genotype) and genetic potential (3 genotypes x 6 treatments x 5 animals/
treatment x 2 fattening phases x 2 replicates; n = 360). Prior to starting the tests,
the experimental animals were cannulated with PVTC cannula as described by
Van Leeuwen et al. (1991). At the start of the experiments, the average live weight
of growing pigs was 40.9+8.5 kg, while that of fattening pigs was 80.8+9.3 kg.

The N-retention tests were also established in the live weight range of 30-60 kg
and 60-110 kg with a total of 90 barrows (3 genotypes x 6 treatments x 4 animals/
treatment x 2 fattening phases x 4 animals/treatment x 2 repetitions; n = 288). At
the start of the experiments, the average live weight of intact growing pigs was
42.9+4.9 kg, while that of fattening pigs was 75.0+6.5 kg. Experimental feed were
formulated on the basis of corn, soy and barley in the first (30-60 kg) and second
phase (60-110 kg) of fattening based on the recommendation of NRC (2012), tak-
ing into consideration the ideal protein concept.

In our experiments we studied the effects of the same DE, crude protein and
crude fiber content of the experimental feeds, and the effect of 6 different lysine
levels on ileal digestibility and N-retention. In all cases, the animals were free
from brucellosis, leptospirosis, Aujeszky’s disease and Porcine Reproductive and
Respiratory Syndrome (PRRS).

In digestibility tests, the apparent ileal digestibility of crude protein, total lysine,
and total amino acid content of the feeds was also measured and their compari-
son was evaluated in genotype specific aspect (GSID / Genotype Specific lleal
Digestibility) and independently of the genotype (GIID / Genotype Independent
lleal Digestibility).

Based on our results, we can conclude that in growing pigs and fattening pigs
with different genetic potential, there are differences in the ileal digestibility of crude
protein, total lysine and total amino acid content of the feed. lleal digestibility of
crude protein, total lysine and total amino acid content reaches its maximum with
the different Lys/DE ratio (GSIEmax) of the feed. The most effective digestibility
was determined by calculating the absorption maximum points per genotype and
nutrient. By comparing the absorption points calculated in case of the genotype
specific evaluation method (GSID), we can state that the Lys/DE ratio of the feed
influence the digestibility of the listed nutrients in a different way in each genotype,
therefore the genotype- independent evaluation method (GIID) over-evaluates, and
in some cases, under-evaluates the crude protein and the amino acid digestibility.
Available literature data only show changes in total digestibility in regard of the
amino acid supplementation, however changes in the digestibility of protein-bound
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amino acids have not been studied during the experiments. In our tests, we also
aimed to investigate the digestibility of protein bound-amino acids too. Based
on the results of our experiment series, we can conclude that the higher Lys/DE
ratio achieved by increasing the ratio of crystalline amino acids has statistically
proven effects (P <0.05) on the digestibility of protein-bound amino acids (lysine,
methionine+cystine, threonine). There is a close, negative correlation between the
increase of Lys/DE ratio of feed and the absorption of protein- bound amino acids,
regardless of the genotype. The decrease in digestibility of protein-bound amino
acids results from the different absorption phases of crystalline and “native” forms.

Based on our results it can be also established that the N-retention of growing
and fattening pigs with different genetic potential is the most effective with the
different Lys/DE ratio of the feed, and the amount of retained nitrogen also shows
significant differences depending on the genetic potential and the Lys/DE ratio of
the feed. Therefore the data obtained from the analysis of the genotype specific
nitrogen retention (GSNR) also contribute to the development of feeding concepts
based on genetics profile of growing and fattening pigs.

Based on our data, it is proven that nitrogen metabolism - including N-retention
of animals -, in addition to the crude protein content of feed, is largely influenced
by the amino acid content of the feed and the crystalline amino acid/protein-bound
amino acid ratio.

By comparing the results of digestibility and N-retention tests, it can be seen
that irrespective of the genotype, based on the highest ileal digestibility (GIIDmax)
of crude protein content and total AA-contents of the feed, the Lys/DE ratio of feed
can be estimated with high precision, wich the N-retention of growing and fattening
pigs is maximized. In our opinion, based on the ileal digestibility of crude protein
and amino acids, as well as differences in N- retention of animals, it can be stated
that the use of genetic profile-based feeding technologies can be considered as
unavoidable already at the absorption level of amino acids.

Forras (source): https://szerep.sze.hu/hu/record/-/record/123456789-18377
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