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1. Bevezetés

Jelen értekezés 6shonos fajtank a magyar szirke szarvasmarha
klllemét és orokitbanyagat vizsgaltam. A videdkép analizalasos
testméret félvétel modszerével (VATEM) végzett vizsgalatok alapjan
valt lehetévé a jelenlegi &llomany fenotipusos leirasa, a
mitokondrialis DNS szekvenciainak alapjan a fajta eredetével
kapcsolatos informacidk mellett a magyar szirke mitokondrialis
sokszinliségét vizsgaltam. Az utolsdé vizsgalatban a hétirs-
képességgel kapcsolatba hozhaté, a magi DNS allomanyt érintd
polimorfizmus (HSP 70.2) vizsgalatan keresztll igyekeztem
megmutatni, hogy hogyan valhat fontossa egy régen honosult fajta a

klimatikus szempontbdl valtozé jové kihivasaival kapcsolatban.

2. A Magyar sziirke szarvasmarha kiillemi leirasa, és

osszehasonlitasa mas poddliai fajtakkal VATEM méretek alapjan

Bevezetés és célkitlizés

A magyar szirke szarvasmarhafajta kullemének, testméreteinek
leirasara az elmult évszazadban két alapvetdnek tekinthetd
munkaban kerilt sor Magyari (1941) és Kerékgyartd (1941) kozos
kutatdsaiban majd 1968-ban Bodd Imre vett fel testméreteket
Hortobagyon. Az azéta eltelt negyven év tenyészt6i munkajanak
eredményeir6l a testméretek vonatkozasaban eddig nem voltak
adataink. A technoldgiai fejlddéssel napjainkra lehetévé valt a
digitalis videofelvétel készités és a szamitbgépes képfeldolgozas
melyek gyors és olcsé optometriai eljardsokat tesznek
alkalmazhatdva szamos terlleten. Az allat helyett az allatrol készilt

mozgokép megallitasa a méréshez még egy szilaj magyar szirke



gulyanal sem igazan veszélyes, ezért fejlesztettem ki az Allatorvos-
tudomanyi Egyetem Allattenyésztési Tanszék munkatarsainak
Otletén alapuld Videokép Analizalasos Testméretfelvétel (VATEM)
modszerét a testméretek felvételére.

A 2000-ben kezdett vizsgalataim célja a kdvetkezd volt:

e a fajta 6t legnagyobb tenyészetének VATEM felvétele és a
testméretek meghatarozasa

e a mért adatok alapjan a fajta klllemének leirasa, a statisztikai
mérészamok meghatarozasa

e a jelen allapot fényképes dokumentacidjaval azt a fajta torténeti
fordulopontot is  régziteni kivantam ahonnan a létszam
novekedésének készdnhetéen az arutermelésre iranyuld szelekciés

munka is Ujraindult.

Anyag és médszer

1.tablazat: VATEM-vizsgalatokba bevont, poddliai fajtakérbe tartozé

allomanyok
tenyészet allomany felvétel éve n
Hortobagy magyar szirke tehenek 2000 800
Hortobagy magyar'szu’rkg tehenek 2001 850
(ismétlés)
Hortobagy bivalytehenek 2001 60
Apaj magyar szirke tehenek 2001 450
Tiszaigar magyar szirke tehenek 2003 280
Bugac magyar szirke tehenek 2004 300
Torre-Mancina, |\ o mman tehenek 2004 30
Olaszorszag
TI?a"ndlrma,, anatoliai szlirke tehenek 2005 120
6rokorszag
Sarrod magyar szlrke tehenek 2006 113
Osszesen 3003

A mobdszer alapja az allatokrol videokameraval készitett mozgokép,



melyet a Iépés egy meghatarozott pillanataban kimerevitve, standard
testhelyzetli képhez jutunk. A megfelel6 anatoémiai pontokat a
képeken kijeldlve kapjuk meg a kivalasztott testméreteket cm-ben.
Az e célra kifejlesztett szoftver ugyanis a helyszinen rogzitett etalon
képéhez viszonyitja a kijel6lt pontok kézoétti tavolsagokat. A szoftver
.Kimeneti adatbazisanak” adatai alkalmasak a statisztikai
feldolgozasra.

A moébdszer ismételhetéségét és hibajat meghataroz6 szamitasokat
kévetben a VATEM és a klasszikus modon felvett testméreteket
regresszios egyenletek segitségével a fébb testméretek esetében

atszamithatova tettlk.

Eredmények
A testméretek felvétele utdn a meghataroztam a fajta és a gulyak

testméretének atlagat és statisztikai mérészamait.

2. tablazat: A teljes vizsgalt magyar szurke szarvasmarha allomany

VATEM testméretinek statisztikai jellemzdi

n min. max. atlag | szoras | variancia
marmagassag 1090( 113,37 | 149,15 | 133,11 | 5,71 32,67
hatkozépmagassag | 1090( 113,86 | 151,53 | 131,53 | 5,76 33,22
farbubmagassag 1090| 113,37 | 158,90 | 133,78 | 6,08 37,03
ferdetdrzshossz 1090( 125,11 | 184,47 | 157,64 | 9,81 96,29
mellkasmélység 1090| 52,40 | 90,19 | 76,94 | 4,35 18,95
térzshossz 1090| 115,85 | 180,90 | 152,70 | 10,70 | 114,57
mellkasszélesség 1090| 32,38 | 64,71 | 45,52 | 4,35 18,93
far lll 1090| 10,53 | 39,31 | 24,33 | 4,59 21,10

A gulyak 6sszehasonlitasat diszkriminancia analizissel elvégezve

megmutattam a f8bb eltéréseket a tenyészetek kozott.



A feldolgozas soran, els6ként az dsszes egyedet egyutt vizsgalva,
megallapitottuk a testméretek statisztikai jellemzdit. Ezek a korabban
mas szerzOk altal is vizsgalt mérészamok fenotipusosan jellemzik a
magyar szlrke szarvasmarha allomany jelenleg tenyésztési
szempontbdl legfontosabb részét.

Az allomanyokat kulén-kilén vizsgalva meghataroztuk az egyes
gulyak testméretekre vonatkozo leir6 statisztikai jellemzéit, s ezeket
Osszevetve, gulyankeént részleteiben vizsgaltuk az adatokat.

Végul egyutas varianciaanalizis (ANOVA) modszerével vizsgaltuk az
allomanyok kulénb6z6ségét, azaz, hogy a testméretek tekintetében
kimutathato-e szignifikans kilénbség a felmért gulyak kozott.
Eredményeink alapjan az  ANOVA-tesztben felhasznalhaté
testméretek k6zll az egyes allomanyokban mindegyik szignifikdnsan

eltéré.

Kovetkeztetések
A fenotipusos felmérés eredményeként kijelenthetjik, hogy a fajta

kullemét tekintve a mért adatok statisztikai paramétereinek tiikrében
sokszin(i. A meg6rzd szelekcid céljanak megfeleléen nem engedte
eltinni a széls6séget képviseld egyedek génallomanyat, igy azokat

az él6 allomanyban is megtalalhatjuk.



3. A magyar sziirke szarvasmarha-fajta mitokondrialis DNS

alapu diverzitas- és fajtaeredeti vizsgalata

Bevezetés és célkitlizés

A mitokondrialis  o6rokitbanyag a sejtmagi DNS-t8l eltér6
Oroklésmenete miatt az elmult idészak filogenetikai kutatasainak
egyik leggyakrabban hasznalt eszkdze. A csak a ndivaru vonalakon,
rekombinacié nélkul 6rékl6dé mitokondridlis DNS generaciok soran
at kovethet6 nyomon. A mitokondrium DNS-ének nem kodolo
szakaszainak mutaciés rataja a magi DNS sokszorosa,
polimorfizmusai fontos informacidkat hordoznak az eltéré valtozatok,
haplotipusok leszarmazasi kapcsolatairol.

A magyar sziurke szarvasmarha tehéncsaladjainak, azaz
mitokondrialis vonalainak vizsgalata t6bb kérdésre is valaszt adhat.
Elsésorban a fajta eredetével kapcsolatos elméletek kozil segitheti a
legvaloszinlibb kivalasztasat 0j molekularis, populaciégenetikai
Osszeflggések foltardsaval. Tovabba valaszt adhat egy hasonldéan
fontos kérdésre a genetikai diverzitds mértékének megallapitasara,
amely felmérhetévé teszi az 1960-as évek palacknyak hatédsanak

genetikai kdvetkezményeit.

Vizsgalataim célja a kdvetkez6 volt:

- a magyar szlirke szarvasmarha torzskdnyv alapjan a
tehéncsaladok szambavétele, azaz az él6 és kihalt csaladok
felrajzolasa az él6 allomany mitokondridlis vonalakba val6
besorolasa

- a mintavételi a mitokondridlis DNS 6roklésmenetéhez igazodd

modszerének kidolgozasa a legteljesebb reprezentacio céljaval



- a mintdk nem kodol6 mitokondridlis D-hurok szekvenciainak
megallapitasa

- a kapott szekvenciak besorolasa haplocsoportokba

- a mtDNS diverzitas értékek megallapitasa

- a lehetséges filogenetikai Osszeflggések feltdrasa, kulonds

tekintettel a fajta eredetével kapcsolatos elméletekre

Anyag és médszer

Vizsgalatomban féként a hortobagyi és bugaci magyar szirke
szarvasmarha allomanybél szarmazoé mintakat vizsgaltam (n=80). Az
alapité (founder) tehén néivaru utédainak feltérképezésével minden
véletlenszerlen kivalasztott tehéncsaladbol, azaz lehetséges mtDNS
maximalizalasa érdekében.

A reakciéhoz a mitokondrialis D-hurok teljes hipervariabilis részét
koérllfogd primerpart terveztem, majd belsd szekvenal6é primerparral
végeztem el a kétirdnyu szekvenalast.

A rokon és mas fajtdkkal valamint az archaikus mintékkal valé
Osszehasonlitashoz felhasznalt szekvenciakat a GenBank-bdl

t6ltdttem le.

Eredmények
A kapott szekvenciakat elemezve a diverzitasra vonatkozé

eredményeket a 3. tablazatban foglaltam 6ssze.



3. tablazat: A vizsgalati minta mitokondrialis DNS szekvenciainak
statisztikai alap adatai (n=80)

variabilis poziciok szama: 40

6sszes mutacié szama: 41

G+C nukleotidok aranya (401 sites): 0,389

Haplotipusok szama, h: 37

Haplotipus diverzitas értéke, Hd: 0,854

A haplotipus diverzitas varianciaja: 0,00138

A haplotipus diverzitas standard hib3ja : 0,037

Nukleotid diverzitas (pozicidnkénti), Pi: 0,00621
a nukleotid diverzitas szérasa a mintaban: 0,0000004
a puklgohd diverzitas standard szorasa a 0,00063

mintaban:

A _nu!deotld .kulonbsegek atlagos szama a 249074

mintaban, k:

4. tablazat: A magyar szlrke és kontinensenként csoportositott bos
taurus fajtdk egymastél szamitott genetikai tavolsaga (atlo feletti
értékek) és az ezekhez tartozd p értékek (atld alatti értékek) (msz:
magyar szlrke, poddliai: romagnola, chinanina, maremmana, eu:
eurdpai fajtak, archa: régészeti mintak, K-kelet: koézel-keleti fajtak,
afrika: afrikai fajtak, azsia: azsiai fajtak)

msz podoliaijeu archa |k-kelet |afrika |azsia
msz [0 0.05229 0.01450(0.11308|0.06995(0.55987(0.13777

podolialp 0popo0| 0  [0.01611|0.09911/0.01682(0.37888|0.12233
eu 0.00198/0.00198| 0  [0.20873|0.04673|0.42557(0.16660
archa |0,00000(0.00000(0.00000] 0 |0.11734(0.24550|0.15740
k-kelet |0 00000/0.00430(0.00000(0.00000] 0  [0.32629/0.11641
afrika  |0.00000(0.00000(0.00000|0.00000/0.00000] 0  {0.21259
azsia  |0.00000(0.00000|0.00000|0.00000|0.00000(0.00000, 0

Kovetkeztetések

Eredményeim alapjan a magyar szirke szarvasmarhafajta



mitokondridlis szinten tapasztalhat6é diverzitasa, amely kézvetlendl
vonatkoztathatd a palacknyak-idészak allomanyara, az irodalmi
adatok alapjan atlagosnak, azaz elegendéen valtozatosnak
tekinthet6. A haplotipusok statisztikai elemzése alapjan a
palacknyak-idészak éldallomanyaban is kimutathatdé volt a
nagymértékld létszamcsdkkenés  mitokondridlis  szintld  jele.
Valbészinlsit-hetéen a fajtavaltas, majd a két vilaghaboru sulyos
nyomait viselte méar akkor is a fajta. A populaciok koézétti genetikai
tavolsagot elészér a poddliai fajtacsoporton belil vizsgalva jutottam
arra az eredményre, hogy a magyar szirke a podoliai fajtcsoport
GENBANK-ban taldlhaté mintai kozil leginkabb a romagnola,
legkevésbé a gorog szirke fajtara hasonlit. Az &sszes felelhet6
szarvasmarha fajta mtDNS szekvenciaval torténd Osszehasonlitas
alapjan legtavolabb az afriakai, majd az azsiai fajtaktol van. Az
Ostulok szekvenciaktél szamitott genetikai tavolsaga a felvazolt
legujabb elméletnek megfeleléen nagyobb, mint a legkézelebb allo
eurépai, majd pododliai, és a Kozel-keleti fajtakétdl szamitott. Az
utdbbi tény arra utal, hogy egy masik kézel keleti 8s lehetett az
eurdpai fajtdk domesztikacios 6se és nem a kihalt eurépai 6stulok.

Végul a lehetéségek szambavételével a magyar szlrke
szarvasmarha eredetével kapcsolatban az adatok legvaldszinlibben
egy a Neolitikum végén érkez6, haziasitott, keleti eredetl karpat-
medencei allomanytél valé mitokondrialis szarmazasra utalnak. Ez
az éallomany fenotipusaban az archeozooldgiai adatok alapjan eltért
a ,modern” nagyszarvu fajtatdl. A fenotipus valtozasanak lehetséges
idejét egy az id8ben visszafelé kis Iépésekkel haladd, a tdrténeti
korokat folyamatos Iépésekkel lefedd archeozooldgiai leletekre

alapozott vizsgalat volna képes pontositani. A tény, hogy a

10



szarvméretre valé szelekcid viszonylag egyszeri és ennek
o6roklédhetbsége magas valoszindsiti azt a lehetéséget, hogy
viszonylag révid id6 alatt jelent meg a hosszu szarv. A hosszu szarv
jelentdsége mint aruvédjegy letagadhatatlan, hiszen példaul a mai
napig all Nirnbergben a magyar 6kér szobra is, amelyet még fekvd
helyzetében is messzirdl felismerhetlnk a jellegzetes szarvardl.

A magyar szlrke szarvasmarha a tébbi eurdpai
szarvasmarhafajtakkal  tortén6  dsszevetésben  mitokondrialis

vonatkozasban, nem tekinthet® unikalis fajtanak.

4. A HSP 70.2 hdésokkfehérje prométer régidjanak

vizsgalata a magyar sziirke szarvasmarha fajtaban

Bevezetés

A globalis klimavaltozas a koézeljovd allattenyésztésének egyik
legnagyobb kihivasa. Az elmdult évtizedek meteorolégiai adatainak
elemzése és hosszu tavu klimamodellek hazankra vonatkozé
adataibdl kitlinik, hogy az elkdvetkez6 évtizedekben a jelenlegi
alacsony hétlrésd fajtakkal csak komoly kockézatok mellet lehet
termelni.

A tartastechnoldgiai atalakitasok mellett a hétlrd fajtdk bevezetése
az alkalmazkodas legkézenfekvébb formaja.

A héstresszhez vald alkalmazkodas kilénbdz6 szintl folyamatai
sokat kutatott teriilete az élettannak. A sejtszintl alkalmazkodasban
fontos szerepet jatszanak a hésokk-fehérjék (Heat Shock Protein,
HSP), amelyeknek sok eltérd feladatot ellaté csoportj, alcsoportja
van. A HSP 70.2 fehérje szintézisét a hstresszt jelentd kdrnyezeti

koérilmények (hédmérséklet — paratartalom index, THI > 68)
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megsokszorozzak. Szarvasmarhaban a HSP70.2 fehérjét kdédold
génszakaszrol torténd mRNS atirodast szabalyozd prométer régid
polimorfizmust, valtozatossagot mutat. A vad allél hatasara
szignifikansan tébb, mig a mutans allél jelenlétekor kevesebb mRNS
képzddik. Ennek hatdsa a képzddd fehérje mennyiségére pozitiv
korrelaciot mutat, igy feltételezhet6, hogy a vad tipusu allél gyorsabb
és hatékonyabb alkalmazkodast eredményezhet a hdstresszes
idészakokban. A fentieket alatdmaszt6 irodalmi adatok a hushasznu
szarvasmarha esetében a vad tipusu allélnek tulajdonithatéan
nagyobb valasztasi sulyokat figyeltek meg és a tejparaméterek
valtozasara gyakorolt hatasat irtak le

Jelen kutatasban célul tlztik ki, hogy megallapitsuk a HSP 70.2
adatok alapjan polimorfizmust mutaté szakaszan el6fordul6é allélok
gyakorisagat reprezentativ. minta alapjdn a magyar szurke
szarvasmarhaban. A tovabbi vizsgalatok iranyanak kijeldlése
érdekében a norvég vords szarvasmarh-fajta egy kisebb mintgjat is

genotipizaltuk.

Anyag és médszer

A Magyar szirke szarvasmarha fajtat évszazadok o6ta tenyésztik
hazankban. A fajta tenyészkdzpontjaként szamontartott Hortobagy a
mai napig a legfontosabb tenyészallat eldallitd, bikaneveld
allomanynak ad otthont. Vizsgalatunkhoz 253 hortobagyi egyedtdl
vett vérmintat hasznaltunk. A minta reprezentativitasat a térzskényvi
adatbazis alapjan elvégzett valogatas, majd véletlenszerd kijeldlés
biztositotta. Mintakijel6lésnél minden fontosabb bikavonalbdl és

tehéncsaladbdl valogattunk 3 generacion belll 1 kdzds 6snél tébbel

12



nem rendelkez6 egyedeket.

Mintankba kuilsé csoportként, kontroll csoportként teljesen eltérd
klimatikus  kérilmények koézétt, skandinaviaban kitenyésztett
tejhasznl szarvasmarha fajtat valasztottunk. A norvég vords
szarvasmarha-fajtat (NFR) 1935-ben &6shonos norvég fajtak
(Telemark, Trgnderfe, Radkolle) és Svéd Vords, Finn Ayrshire fajtak
keresztezésével hoztak létre, egy megbizhatoé termelési tejhasznu
fajta kitenyésztésének céljaval. 20 NFR mintat hasznaltunk a
norvégiai Kysnes-gard farmrél. A valogatas szempontja ebben az
esetben a 2 generacion belil fellelheté legfeljebb egy k6zds 6s volt.
A HSP 70.2 gén rutinszer(i genotipizalasat PCR-RFLP madszerrel
végeztik, amelyben az elsd lépés fentebb leirt PCR reakciojaban a
kérdéses szakasz nem specifikus felszaporitdsa utan specifikus
restrikcidés endonukleaz enzimmel végzett emésztés utan végzett
elektroforézis soran alakul ki az ugynevezett restrikcios mintazat
(hosszusag polimorfizmus) amely alapjan az egyed genotipusa
meghatérozhatd

Az eredmények statisztikai elemzését az R statisztikai szoftver (R
Development Core Team 2003) Hardy-Weinberg (Graffelman 2008)

elemz® csomagja segitségével végeztik el.

Eredmények

A DNS tisztatas az 0Osszes vizsgalatba vont minta esetében
sikeresen volt, a telies DNS hozamok 30 pl-ben 1 és 10 ng/ul
kozottiek voltak. A DNS mintakkal végzett PCR reakciék minden
esetben sikeresek voltak, az &sszes termék azonos (539 bp)
hosszusagu volt.

A vizsgalat soran 5 minta PCR termékének szekvenalasat végeztik

13



el. A sikeres szekvenalast kdvetbéen a kapott bazissorrendek
vizsgalata igazolta a reakcio specifikussagat, azaz, hogy a PCR
termékek valdban a kérdéses genomi szakaszt tartalmazzak.

Az elvégzett, ismétlésekkel egyiitt 280 PCR-RFLP vizsgalat mind

a 273 egyed esetében egyértelm( eredményt adtak, amelyet az

alabbi tablazatban foglaltunk 6ssze.

Tablazat 34: Az elvégzett genotipizalas alapjan szamitott
allélgyakorisagok fajtanként.

fajta wt/wt (n)[wt/AP2 (n)|AP2/AP2 (n) p(wt) q(AP2)
Magyar szilrke 201 48 4 0,859419 0,140580
Norvég voros 6 8 6 0,5 0,5

Mintainkat a kapott eredmények tikrében a Hardy-Weinberg
egyensuly fennallasanak szempontjabdl is teszteltik. A tesztelés
eredménye mindkét minta esetében a Hardy-Weinberg egyensuly

fennallasat jelezte.

Kovetkeztetések

A magyar szirke szarvasmarha-fajtaban a nagyobb mennyiségl
MRNS szintézist lehetévé tevd vad tipusu allél gyakorisaga nagyon
kézel van a teljes fixaltsag eléréséhez, azaz szinte teljesen
kiszoritotta a mutans allélvaltozatot. A természetes szelekcid
folyamatai soran jol ismert egy-egy nem elény®s mutacié eltlinése a
természetes populaciokbol A fixalt allélélvaltozatok egyértelm(ien
jelzik az adott allél fitnesszre gyakorolt pozitiv hatasat.

Esetiinkben a vizsgalt &6shonos magyar fajta tenyésztése

évszazadok ota folyik kilterjes modon a hdéstressz szempontjabdl
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erbsen Kkitett Hortobagyi tenyészcentrumban. A vemhesllési
problémak és a szoptatasi idészakban elégtelen tejmennyiség,
amelyek hatterében a hdstressz allhat, fontos szempontja a
legkorabbi id6kt6l a tenyésztési-, mesterséges szelekcidnak. A
szelekcios nyomas, azaz a folyamatosan jelentkezé hdstressz
periédusok feltételezhetben elésegitették az adaptaciét, azaz a vad
allél gyakorisaganak ndvekedését a fajtaban.

Az  allattenyésztés  szelekcios folyamatai a  természetes
populacidkban lezajlé valtozasokkal nem mindig jellemezhetéek. A
tenyészcélban kicsucsosodoé szelekcids irany, szelekcids cél sokszor
a klasszikus értelemben vett fithnesz rovasara ndveli meg egyes
allélok gyakorisagat példaul kapcsolt helyzetben [évé gének
esetében.

Annak érdekében, hogy ezen hibas kovetkeztetések levonasat
eredményez6 tényezdket kikliszoboljik, terveink kdzétt szerepel egy
nagymintas  vizsgalat végrehajtdésa az  &shonos  norvég
szarvasmarhafajtak és az NFR fajta bevonasaval. Elképzelésink
szerint a héstressznek nem Kkitett terlleteken kitenyésztett fajtak
esetében az allélgyakorisagok szintjén a hianyzé szelekciés nyomas
hatdsara észlelhet6 eltérések valdszinlsithetbek.

Jelen vizsgalatban a fenti elképzelés el6zetes tesztelésre a norvég
voros fajta kisméretl mintajan elvégzett genotipizalas eredménye ezt
az elképzelést alatamasztani latszik, mert az NFR fajtaban a két allél

gyakorisaga megegyezik.
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Uj tudomanyos eredmények
A magyar szirke szarvasmarha fenotipusos és mitokondrialis alapu
genotipusos vizsgalata soran a koévetkez6 Uj tudomanyos

eredményeket értem el:

1. A VATEM mobdszer létrehozasaval kilterjesen tartott allomanyok
testméret-felvételének, kénnyen széllithato, biztonsagosan
hasznélhatd eszkdzét (targyi eszkodzok, szamitdgépes szoftver)
fejlesztettem Kki.

2. A magyar szirke szarvasmarha 06t legnagyobb a fajta
szempontjabdl legfontosabb tenyészetében a 2-évnél idésebb
tehenekrdl videofelvételt készitettem és testméreteiket
meghataroztam. A képanyag archivalasat kénnyen visszakereshetd
modon oldottam meg.

3. Olaszorszagi maremman és térokorszagi torok szurke allomanyok
testméret-felvételezésével a podédliai fajtakér legnyugatibb és
legkeletibb képviselbjének testméreteit is meghataroztam.

4. A magyar allomanyra majd az egyes gulyakra valamint a kulféldi
allomanyokra vonatkoz6 testméretek statisztikai feldolgozasaval
hasonlitottam &ssze a fajtakdr fajtait.

5.A mintokondrialis alapu fajtaeredeti vizsgalatokhoz igazodé, Uuj,
részletesen meghatarozott mintavételi stratégia kialakitasa (founder
sampling). Founder mintazas alkalmazasa a magyar szirke
szarvasmarha tehéncsaladok azonositasa utan az él6 allomanybdl.
6. A magyar szlirke szarvasmarha 80 tehéncsaladjanak
mitokondrialis ~ D-hurok  szekvenciajanak  megallapitaésa és
kézzététele a GenBank-ban (elérési szamok: EU982211 -

EU982290) A fajta mitokondridlis diverzitasanak megallapitasa.
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7. A fajta eredetével kapcsolatos hipotézisek értékelése a
mitokondrialis DNS vizsgalatok eredményeinek tikrében, a kézos
europai szarvasmarha 6sbél tortént helyi kitenyésztés elméletének
valoszinUsitésével.

8. A magyar szirke szarvasmarha és mas szarvasmarha fajtaktél
szamitott genetikai tavolsaganak megallapitdsa GenBank-i és sajat
adatok alapjan

9. A HSP 70.2 hésokk fehérjét kodold gén felsé promoter szakasz
allélvaltozatainak gyakorisaganak megallapitasa a magyar szlrke

szarvasmarha fajtaban.
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Tudomanyos kozlemények

Folyéiratokban megjelent / kbzlésre elfogadott, lektoralt, teljes
szbévegil tudomanyos kézlemények, angol nyelven

Maroéti-Agots A. , Bodo |., Javorka L, Gyurman Alice, Solymosi N.,
Zenke Petra, Skogseth Marita, Z6ldag L.: Possible genetic sign of
heat stress adaptation in Hungarian Grey Bos taurus breed.

Acta Biologica Hungarica submitted for publication

Maroéti-Agots A., Bodo |., Javorka L., Gyurman A., Zenke P., Egyed
B., A. M. Choyke, Bartosiewicz L., Zéldag L.: Genetic diversity and
origins of the Hungarian Grey cattle breed based on mitochondrial D-
loop sequence variation

Journal of Applied Genetics submitted for publication

Solymosi N., Kern Anikd, Maréti-Agéts A., Horvath L. and Erdélyi
K.: Tetyn: an easy to use tool for extracting climatic parameters from
tyndall data sets

Environmental Modelling & Software 2007

Solymosi N, Torma C, Kern A, Maréti-Agots A, Barcza Z, Kényves
L, Berke O, Reiczigel J.: Changing climate in Hungary and trends in
the annual number of heat stress days.

J.Int J Biometeorol. 2010 Jan 8.

Zenke P, Maroti-Agots A, Padar Z, Zoldag L. Characterization of
the wilms-tf microsatellite marker in hungarian dog populations

Acta Biologica Hungarica Vol. 60 Issue: 3 Pages: 329-332 2009

Folyéiratokban megjelent / kdzlésre elfogadott, lektoralt, teljes
szévegd tudomanyos kézlemények, magyar nyelven

Zenke P, Maréti-Agots A, Padar Zs, Gaspardy A, Komlosi |, Zoldag
L.: Adatok a kutyaallomanyok beltenyésztettségének értékeléséhez.
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Magyar Allatorvosok Lapja 129: (8) pp. 484-489

Silvia M, Jozef T, Monika, Jan B, Maroti-Agots A, Massanyi P,
Zoldag L.: Genetic structure and variability of IGF2 gene in domestic
pig breeds and wild boar in Slovakia

Magyar Allatorvosok Lapja Volume: 132 Issue:2, 2010

Mindekova S, Trakovicka A, Trandzik J, Buleca J, Maroti-Agots A,
Jakabova D, Massanyi P , Zoldag L .:Correlation of pig LEPR and H-
FABP parental genotypes with fat content of meat in offsprings
Magyar Allatorvosok Lapja Volume:132 Issue:1, 2010

Zidek R, Jakabova D, Trandzik J, Gralak B, Burocziova M, Buleca J,
Maroti-Agots A, Peter M, Dvorak J, Riha J, Laszlo Z.:Diversity
analysis of Hucul horse population based on molecular genetic data
Magyar Allatorvosok Lapja Volume: 131 Issue: 11 2009

Zidek R, Trandzik J, Buleca J, Maroti-Agots A, Jakabova-Satkova
D, Bulla J, Zoldag L.: Application of conventional microsatellite
markers and quantitative trait loci in porcine genetic research

Magyar Allatorvosok Lapja Volume: 131 Issue: 10 2009

Reiczigel J., Solymosi N., Kényves L., Maréti-Agots A., Kern A. és
Bartyik J.: A hdstressz okozta tejtermelés-kiesés vizsgalata
hémérséklet-paratartalom indexek alkalmazasaval.

Magyar Allatorvosok Lapja Vol.131 Issue 3 2009

Maréti-Agots A., Marké A., Zoldag L... Macskak polycystas
vesebetegségének (PKD) meghatarozasa modositott molekularis
diagnosztikai eljarassal

Magyar Allatorvosok Lapja Vol.130 Issue 4 2008 205 pp.

Tudomanyos konferenciakon bemutatott poszter vagy szobeli
kozlés:

Solymosi N., Maréti-Agéts, A. Ozsvari L., Kényves L., Horvath L.,
Kern A.:Region specific heat stress forecast for cattle production
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based on climate change scenarios,
GISVET'07, Copenhagen, Denmark, 2007, oral presentation

Maroti-Agéts A., Bodo I., Javorka L., Gera |. Comparison of body
measurements of Hungarian Grey and Maremman cattle breed.

2005 World Congress of ltalian Beef Cattle Breeds, Gubbio, Italy,
oral presentation

Maréti-Agots, A., Bodo, I, Solymosi, N., és Zoldag,
L.:Phylogenetics of the hungarian grey cattle breed based on
mitochondrial DNA.

XXV. World Buiatrics Congress, Budapest, Hungary. , 2008 oral
presentation

Reiczigel, J., Solymosi, N., Kdnyves, L., Maréti-Agots, A., Kern, A
Estimationof the effect of heat stress on milk production.

Deutsche Veterindrmedizinische Gesellschaft, Graz, Austria, oral
presentation 2008

Horvath, L., Solymosi, N., Kern, A., Maréti-Agoéts, A., és Erdélyi,
K.:TETYN: An easy to use tool for extracting climatic parameters
from Tyndall data sets.

In World Conference on Agricultural Information an IT, Joint
Conference of IAALD, AFITA and WCCA, Tokyo, Japan. 2008 poster

Solymosi, N., Maréti-Agéts, A., Kényves, L., Kern, A., és Berke, O.,
Climate change scenarios and the projection of geographic risk for
heat stress in hungarian dairy cattle

XXV. World Buiatrics Congress, Budapest, Hungary. 2008 poster

Maroti-Agéts, A., Ratkoczi O., Javorka L., Szabara L. Bodo I.:
Analysis of external characteristics of the native Hungarian Grey
Cattle Breed

52th Annual Meeting of the European Association for Animal
Production 2001 Budapest, Hungary, poster
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Maréti-Agots, A., Zoldag, L., Solymosi, N., és Egyed, B.: Effect of
different sampling methods on cattle mtDNA phylogenetic studies.

In 59th Annual Meeting of the European Association for Animal
Production, Vilnius, Lithuania., 2008poster

Maréti-Agots, A., Bodo, ., Zéldag, L: Phenotypical description of
present Hungarian Grey cattle breed by Video Aided Measurement
method

59th Annual Meeting of the EuropeanAssociation for Animal
Production, Vilnius, Lithuania, 2008 poster
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