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Abstract 

Holstein is the major dairy breed in the Israeli milk industry, supplies about 45% of fresh 

beef marketed to the Israeli market each year. Holstein's meat quality, which is cultivated 

for the production of milk, varies according to age, physical condition, management, 

feeding regime, and genetic characteristics within the breed. As of today, the selection of 

Holstein as dairy breed, does not take into consideration the quality of meat. Since 

Holstein is a significant source of fresh meat marketed locally, it is necessary, to detect 

genetic markers that will serve as a tool for cultivating meat quality traits in this breed. 

Establishment of a phenotypic database will allow the measurement and quantification of 

organoleptic, chemical, and physical parameters) (=traits) that define meat quality in the 

Holstein breed. At a later stage, it will be possible to genetically map chromosomal 

regions harbouring genes and polymorphisms that are associated with such traits, aiming 

to improve the quality of the meat by means of markers-based selection. 

In the current study, we created a phenotypic database for the meat of Holstein fattening 

calves. For this purpose, we collected (from the slaughterhouse at Beit Shean), the 

longissimus dorsi (LD) muscle of Israeli Holstein calves (N = 116) used to measure 12 

parameters for meat quality, including key phenotypes such as tenderness, intramuscular 

fat content (IMF%), and water holding capacity (WHC). In addition, we extracted 

genomic DNA from the blood samples of these calves, which we used to detect 

genotypes of known genetic polymorphisms, derived from four genes (CAPN1, CAST, 

DGAT1, FASN) found to be associated with either with tenderness (shear force, IMF%, 

and fatty acid profile in meat  in several cattle breeds and populations. 

 

 

 תקציר

 הטרי הבקר מבשר 45% כ מספקלבן( -)שחור פריזי ההולשטיין גזע על המבוסס, הישראלי החלב ענף

 אחידות חסרת, חלב לייצור המטופח, ההולשטיין של הבשר איכות. שנה כל הישראלי לשוק המשווק

 משתנים גנטיים ומאפיינים ההזנה משטר, הגידול ממשק תנאי, הגופני המצב ,לגיל בהתאם ומשתנה

 מהווה שההולשטיין מכיוון. הבשר באיכות מתחשב לא החלב עדר טיפוח, להיום נכון. הגזע בתוך

 גנטיים סמנים לפיתוח רבה חשיבות קיימת, מקומית המשווק הטרי הבשר של משמעותי ייצור מקור

 תאפשר מסד נתונים פנוטיפיים, יצירת. זה בגזע הבשר איכות תכונות לטיפוח ככלי ישמשו אשר

 גזעב בשרה איכותהמגדירות את  לתכונות למדוד ולכמת פרמטרים אורגנולפטיים, כימיים ופיסיקליים
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למפות גנטית תכונות  מתאימה, אוכלוסית מדגם, ניתן יהיה באמצעות מאוחר יותר. בשלב ההולשטיין

רמטרים אלה, מתוך מטרה, לשפר את איכות הבשר באמצעות סלקציה גנטית לפהנמצאות בתאחיזה  

  מבוססת סמנים.  

עגלי פיטום מגזע ההולשטיין. -בשרתבסס על , הממסד פנוטיפים ראשוני בנינובמסגרת עבודה זו, 

 longissimusשאן, נתחי אנטריקוט שריר ה -"בקר תנובה" בית מבית המטבחייםאספנו לשם כך, 

dorsi  של עגלי( הולשטיין ישראלישחור לבן; n=116 ) .לשם כך, לצורך ביצוע אנליזות פנוטיפיות

פרמטרים לאיכות בשר, ביניהם כאלה   12מסד פנוטיפי, באמצעותו אנו מודדים כיום  יצרנו

(, תכולת שומן תוך שרירי המהווה מדד לשיוש tendernessהמגדירים תכונות מפתח כמו רכות )

(intramuscular fat content; IMF%( ויכולת אחיזת נוזלים בנתח ,)water holding capacity; 

WHC .בו השתמשנו לקביעת של עגלים אלה,  דםהמדוגמאות דנ"א גנומי  פקנוה בנוסף,( בנתח

 ,Calpain, Calpastatin) , שמקורם בארבעה גניםSNPsמסוג  ידועים סמנים גנטיים גנוטיפים של

DGAT1, FASN) תכולת שומן /  בשר רכותאחת מהתכונות הבאות: תאחיזה ל בספרות הציגו אשר

 בקר.  ם ואוכלוסיותבמספר גזעי ,ןאינדקס חומצות שומ/  תוך שרירי

 

 

 מבוא

מבשר הבקר הטרי  45%ל  40בין פריזי, מספק -ענף החלב הישראלי, המבוסס על גזע ההולשטיין

, המטופח לייצור חלב, חסרת אחידות זע זהג. איכות הבשר של שנה כל המקומיהמשווק לשוק 

ומשתנה בהתאם לגיל, המצב הגופני, תנאי ממשק הגידול, משטר ההזנה ומאפיינים גנטיים משתנים 

בשר. מכיוון שההולשטיין מהווה האיכות ב מתחשב לאבתוך הגזע. נכון להיום, טיפוח עדר החלב 

ימת חשיבות רבה לפיתוח סמנים גנטיים מקור ייצור משמעותי של הבשר הטרי המשווק מקומית, קי

אשר ישמשו ככלי לטיפוח תכונות איכות הבשר בגזע זה. בעולם מושקע מזה מספר שנים מאמץ ניכר 

לטיפוח הרכב הטבחה ואיכותה )תכונות בעלות ערך כלכלי רב(, כדי לטייב את הנתחים הטריים 

באיתור  תוך התמקדות ,התאמהומוצרי הבשר המעובדים, כחלק מדרישות הצרכנים והתעשייה, ב

"י החושים: רכות, עסיסיות, ע נתפסות, חושיותסמנים הנמצאים בתאחיזה לתכונות האורגנולפטיות )

הרכב חומצות  ,(marbling) טעם, מרקם(, הפיזיקאליות והביוכימיות )כגון מרקם, מידת השיוש

 , צבע, מבנה והרכב הסיבים בשריר(. pHהשומן, 

 ,quantitative trait loci) תכונות כמותיות ים של בקר וחזירים הראו כי אתרימחקרים בגזעים שונ

QTLs)  גנים הנמצאים  תוךבהממוקמים סמנים  גם , כמו[1-4]נמצאים בתאחיזה לתכונות איכות בשר

הנמצאים  QTLs בסמיכות זה לזה אותרו גנומיםאיזורים  בכמה. [5-7]תכונות  אותןחיזה לבתא

תאחיזה ב QTLבבקר, נמצא  4 מספר בכרומוזוםלמשל, . [8-12]בתאחיזה לתכונות חלב ותכונות בשר 

 איזורהבאותו נמצא  ,. בעבודה אחרתBMS1788 [8]לסמן בסמוך השוויצרי  חוםלכמות חלב בגזע ה

QTL באוכלוסיות בקר אוסטרליות מגזעי הרפורד, אנגוס וברהמה  בבשר, לכמות השומן התוך שרירי
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 20המרוחקים זה מזה כ  הבשר בתאחיזה לרכות QTLsשני  נמצאו בבקר 18 בכרומוזום. [9]

 ,אלו QTLs שני בין. [11] מעורב מגזע אירי ובבקר ,[10] ולימוזין שרולה, הרפורד בגזעי סנטימורגן

 18בכרומוזום  זה שאיזור נראה. [12] הגרמני ההולשטיין באוכלוסיית חלב לכמות שלישי QTLנמצא 

. בשנים האחרונות חלב ייצור ותכונות בשר איכות לתכונות בתאחיזה הנמצאים איזורים בין משלב

 QTLs לאיתור בבקר, (Genome-wide association studies) גנומיות כלל זיקה סריקות תנערכו

המכילים עשרות  א"דנ שבבישימוש ב תוךהנמצאים בתאחיזה למספר תכונות טבחה ואיכות בשר, 

בחלק מעבודות אלה אף שויכו גנים מועמדים  בצורה מיטבית. ומאות אלפי סמנים המכסים את הגנום

 . [13, 4, 2]למסלולים ביולוגיים רלוונטיים 

 

 :מטרת המחקר

 LM (Longissimus dorsiבניית מאגר פנוטיפי המבוסס על איסוף נתחי בשר משריר ה  .1

muscle)  ואפיונם עבור  תכונות איכות בשר על בסיס מדדים כימיים,  עגלי הולשטיין 100כ של

 ליים ואורגנולפטיים. פיזיק

 וריאנטיםלצורך איתור  סריקה של גנים ידועים בעלי תפקיד ביולוגי מוגדר בתחום איכות הבשר,  .2

אשר יכולים לשמש כסמנים לתכונות  (Single Nucleotide Polymorphismsגנומיים )מסוג 

 בעגלי הולשטיין. (רכות ותכולת שומן תוך שריריאיכות בשר )בדגש על 

                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                              

 מהלך ביצוע העבודה 

 ואורגנולפטיים פיזיקליים, כימיים מדדים בסיס על בשר איכות תכונות 10-12 עבור פנוטיפים קביעת

 .הישראלי ההולשטיין מגזע עגלים  116 של LDבשריר ה 

I.  הגעה כוללת, (שאן בית) תנובה בקר המטבחיים העבודה בבית -עבודה בבית המטבחיים 

 עגלי של LD ה משריר אנטריקוט ונתחי דמים לאיסוף (שבועות לשלושה אחת) שלנו

עוקבים  יומיים במשך נמצאים בבית המטבחיים אנו שחיטה בכל. ישראלי הולשטיין

הראשון מקבלים את מספרי הזיהוי )ממשלתי, אוזן( והשחיטה של  ביום כמפורט:

מי(, אוספים דמים )במעמד השחיטה( מכל עגל לצורך הפקת דנ"א )זיהוי גנו העגלים,

ולאחר השחיטה אוספים את דוח השחיטה הכולל נתוני איכות טבחה כמו משקל, משקל 

 pHשעות אנו מנטרים מדדי  24חי, סטטוס כשרות, משק מקור, משק מגדל ועוד. כעבור 

)מדד חומציות הטבחה(, טמפ', וצבע של הטבחה, ולאחר מכן מלווים על פס היצור את 

-12בין צלעות  LDודיות. החיתוך מתבצע משריר ה חיתוך הנתחים מטבחות הניסוי היע

שעות לאחר  24)בחיבור שבין האנטריקוט לסינטה( ונאספים נתחי האנטריקוט.  13
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השחיטה, הנתחים נארזים ומשונעים בקירור למעבדה לאיכות בשר בנוה יער להמשך 

 האנליזות.  

II. :מגיעים במשקל של כ עם ההגעה למעבדה הנתחים נשקלים ) קביעת פנוטיפים לאיכות בשר

, טמפרטורה וצבע. הנתחים מיושנים במקרר יעודי pHק"ג לעגל(, ומבצעים בדיקות  1

שעות מהשחיטה,  48והצבע. כעבור  pHשעות, ולמחרת נלקחים שוב מדדי ה  24למשך 

מתקיימת חלוקה מדוקדקת של כל נתח לתת נתחים, לצורך כיסוי של כל האנליזות 

 קפא ישירות, חלק נטחן וחלק עובר ייבוש בהקפאה. המבוצעות. חלק מהבשר מו

III.  :כל הפרמטרים הנבחנים )אורגנולפטיים, פיסיקליים וכימיים( לאיכות בשר פנוטיפים נבחנים

 . 1בטבלה מתוארים 

 תכונת שיוך מדד נבחן
pH (24 ,48 )'נראות / חיי מדף ש 

 נראות / חיי מדף טמפרטורה
 נראות / חיי מדף (*L*, a*, bצבע שריר; צבע שומן *)

 נראות / חיי מדף (Water holding capacityאגירת נוזלים )

 נראות / חיי מדף (Drip lossאובדן נגר )

 נראות / חיי מדף (Thawing lossאובדן נוזלים לאחר הפשרה )

אורגנולפטיות /  (Cook lossאובדן נוזלים במהלך הבישול )
 פיסיקלית

לפטיות / אורגנו (tendernessרכות )
 פיסיקלית

 פיסיקלית אורך סרקומרים 
 אורגנולפטיות / כימית (%IMFתכולת שומן תוך שרירי )

אורגנולפטיות /  תכולת קולגן )כללי; מסיס(
 פיסיקלית

 כימית תכולת חלבון
 כימית חומר יבש

 כימית חומר אורגני 
 

ד על רמת החומציות וכושר אחזקת , מעיL* – lightness * .פרמטרים נבחנים לאיכות בשר .1 טבלה
 – b* - yellownessנמצא במתאם עם תכולת הברזל בשריר;  – a* - redness; הנוזלים בנתח

 )אך אינו ספציפי לבשר(.  *Lנמצא במתאם עם מדד 
 
 
 
 

 םקביעת גנוטיפי

ת בארבעה גנים שונים(, אשר נמצאו בעבר אחוזים לתכונות איכו)ממוקמים  ארבעה סמנים גנטיים

. להם נקבעו המדדים הפנוטיפיים לאיכות בשר בשר, נסרקו על גבי דנ"א גנומי של עגלי ההולשטיין

לגנים בהם ממוקמים סמנים אלה, תפקידים הקושרים אותם  .2בטבלה הסמנים שנבחרו מתוארים 

-CAPN1; µ) , וקלפאין (CAST; calpastatinקלפסטטין ) לפרמטרים שונים באיכות הבשר.
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calpain    (סמנים בגנים נתחי הבשר לאחר השחיטה ריכוך, אנזימים פרוטאוליטיים המעורבים ב ,

                DGAT1 המקודדים לחלבונים אלה, נמצאו בתאחיזה לרכות בשר באוכלוסיות בקר שונות.

diacylglycerol O-acyltransferase 1)) ,               אנזים מיקרוזומלי המקטלז את השלב הסופי של סינתזת

עם אחוז השומן בחלב וכן עם תכולת השומן התוך ליצרידים בחלב, בעבר נמצא באסוציאציה ג-טרי

של  de-novo(, אנזים המשמש כרגולטור לביוסנתזה Fatty-acid synthase) FASNשריר בנתח. 

, האחראי על השלב thioesterase (TE)הקרוי  domainחומצות שומן ארוכות שרשרת, ב 

נמצאו כמשפיעים  TE domainפולמיפורפיזמים הקיימים ב ומצות שומן. הטרמינלי בסינתזה של ח

 TaqMan allelicספציפי ) assay נעשה שימוש ב ןעבור כל סמעל הרכב חומצות השומן בנתח. 

discrimination; Applied Biosystems אשר הכיל פרובים ייעודיים, אשר עוצבו על מנת להגביר )

ים עבור כל סמן. הפרובים והאללים היעודיים עבור כל סמן מוצגים את כל אחד משני האללים הקיימ

 . 3בטבלה 

 
 
 

 

SNP rs# 

תכונה אחוזה 
 לסמן

החלפת 
חומצה 
 אמינית

מיקום הסמן 
ע"ג 

 הכרומוזום

(UMD 3.1) 

אללים  
של 
 הסמן

כרומוזום 
 בבקר

 סמן / גן

rs210072660 רכות T182A 98,535,683  A/G 7 CAST 

        

rs17872000 רכות G316A 44,069,063  C/G 29 CAPN1 

rs109234250; 

rs109326954 

-שומן תוך
 שרירי

K232A 1,802,265-

1,802,266 

 A/K* 14 DGAT1 

        

rs41919985  הרכב
חומצות 
 שומן

A2266T 51,402,032  A/G 19 FASN 

        

-Shorעבודות קודמות )נלקח מתוך סמנים גנטיים, מיקומם והתכונה אליה נמצאו אחוזים ב .2טבלה 

Shimoni  2016וחובריה .) 
 

     

 

 רצף תוצר גן

פריימר / 

 פרוב

    

CAST Calpastatin TGTCGATCTTTTAGACCAAGTCACA Forward 

  AGCTGGTTCGGCAGATGCT Reverse 

  AAAGAGCACTGTTCC VIC 

  AAGAGCGCTGTTCC FAM 

CAPN1 µ-Calpain AGCTGCTCCCGCATGTAAG Forward 
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  GGCTGGGCAGGTCAGT Reverse 

  TCCACGCCGTTCCA VIC 

  CCACGGCGTTCCA FAM 

DGAT1 

Diacylglycerol-O-

acyltransferase1 CCGCTTGCTCGTAGCTTTG Forward 

 
 

CCGCGGTAGGTCAGGTTG Reverse 

  

AGGTAAGGCGGCCAA VIC 

  

CAGGTAAGAAGGCCAAC FAM 

FASN Fatty acid synthase GGCTCCACCACCGTGTTC Forward 

  

ACCTCCTGTACACTGTAGGCCATAG Reverse 

  

TGGCCACCAAGCT VIC 

  

TGGCCGCCAAGCT FAM 

 (. 2016וחובריה  Shimoni-Shor)נלקח מתוך  רצפי פרובים ופריימרים . 3טבלה 
 
 

 JMP (JMP10 statistical software; SASבוצעו באמצעות תוכנת  –מבחנים סטטיסטיים 

institute מבחני .)pair-wise  .סטיות משו"מ הארדיבוצעו לחישוב תדירויות גנוטיפים בכל סמן-
 Chi Square likelihoodבריבוע )-( חושבו באמצעות מבחן הסתברות חיHW equilibriumווינברג )

test עם ערך סף למובהקות ,)p≤0.05 סמן בוצעו בוצעו באמצעות  –. מבחני אסוציאציה של גנוטיפ
 F (p≤0.05 .)מבחן 

 

 
 

 ודיון תוצאות
 

 אפיון מדדים פנוטיפיים

תפוקת בין בין משקל חי וקיים מתאם גבוה בגזע ההולשטין מצאנו כי : נתוני טבחה

(. הערך הממוצע של משקל חי כפי שנמדד בעגלי ההולשטיין עומד על A - 1איור טבחה )

)אחוז טבחה ממשקל חי עמד על כ  ק"ג 292.8ק"ג ואילו משקל טבחה ממוצע הוא  535.8

54%)  . 
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R2=0.91 

C 
A B 

 

0.912R (P≤0.001 )= (;C( ומקדם המתאם ביניהם )B( משקל טבחה )Aנתוני משקל חי ) .1 איור
 (. n=116בעגלי הולשטיין )

 

מסוג  Texture Analyzer -נמדדו באמצעות מכשיר ה  shear force (SF)ערכי : רכות

INSTRON  באמצעות אנליזת( הקיים במעבדתנוWarner-Bratzner Shear Force לאחר הכנת )

ישול והכנת הנתחים פרוטוקול ב–( Cohen-Zinder et al., 2017הדוגמאות על פי פרוטוקול קבוע )

פרק התוצאות של המאמר העוסק בהשפעת הזנה במורינגה מכונפת על איכות הבשר ב , מופיעלגזירה

ממוצעים שהתקבלו עד כה עבור  SF. ערכי (Cohen-Zinder et al., 2017) של טלאים מגזע אסף

ציות מהספרות מדובר ( ועל פי אינדיק2איור [ )Nניוטון ] 32עומדים על  LDנתחי ההולשטיין בשריר ה 

ניוטון בכדי לגזור  50)נתח נחשב "קשה" למאכל אם נדרשים מעל  במיוחד בנתחים בעלי רכות גבוהה

ניוטון מעיד על פוטנציאל רכות הבשר הקיים  32ערך ממוצע לגזירה של (. צליה –אותו לאחר הבישול 

 (. 2איור כות בגזע זה )לתכונת הר חלקית קיימת וריאציהבגזע זה, אשר בבסיסו מטופח לחלב. 
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2.06 µm 
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( מבושלים של עגלי הולשטיין LDבנתחי בשר )שריר ה  SFערכי  –( tendernessרכות ) .2 איור
(A ערך ממוצע .)32N עקומת התפלגות ערכי .SF ( בתוך הגזעB .) 
 
 

 תאי השריר )מיוציטים( בנויים סיבים )מיופיברילות( המאפשרים את כיווץ השריר. :אורך סרקומרים

הסיבים בנויים יחידות חוזרניות הקרויות סרקומרים. אינדיקציות בספרות מצביעות על כך כי קיים 

מתאם חיובי בין אורך הסרקומרים בשריר ובין רכות הנתח המתקבלת. אורך הסרקומרים הממוצע 

ו (. עוד מצאנ3איור ) 2.06µmאשר התקבל עבור נתחי בשר מעגלי ההולשטיין מוצג באיור ועומד על 

פרוטוקול השיטה באמצעותה ניתן  –(. 3איור כי קיים מתאם גבוה בין אורך הסרקומר ורכות הנתח )

לקבוע אורך סרקומרים מצורף מתוך פרק החומרים והשיטות של המאמר העוסק בהשפעת הזנה 

 (. Cohen-Zinder et al., 2017במורינגה מכונפת על איכות הבשר של טלאים מגזע אסף )
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 SF( וקורלציה בין רכות בערכי LD. אורך סרקומרים בנתחי בשר מעגלי הולשטיין )שריר ה 3איור 

( ומעיד על מתאם גבוה בין רכות P-=2R ;0.59≥0.001(מקדם המתאם שלילי  ואורך סרקומרים. 
  בשר לאורך הסרקומרים בשריר.

 

( ular fat content; IMFmusc-intra%תכולת השומן התוך שרירי )תכולת שומן תוך שרירי: 

ותואמת את ממצאי הספרות   2.67%הממוצעת שנמצאה בנתחי עגלים מגזע ההולשטיין עומדת על 

מגזע אוסטרלי מעורב, אותם בדקנו לצורך עבור נתחים משריר זה. בהשוואה לנתחים מקבילים 

 (.4איור רמות השומן בהולשטין אף גבוהות יותר )השוואה, מצאנו כי 

2.67% 

2.20% 

 

( וגזע אוסטרלי HOL; n=116בנתחי בשר של עגלי הולשטיין ) תכולת שומן תוך שרירי .4איור 
ונבדלת באופן מובהק  2.67%(. תכולת השומן בנתחי הולשטין עומדת על BRH; n=103מעורב )

 (.  P≤0.05מזו שנמצאה בעגלי האוסטרלי המעורב )

 

חנים בנתחי הבשר של גזע ההולשטיין מדדים נוספים הנב תכונות נראות וחיי מדף ותכונות כימיות:

. כרפרנס מוצגים המדדים המתקבלים בתכונות אלה בנתחים מקבילים של גזע 2טבלה מסוכמים ב

אוסטרלי מעורב )נתחים אלה נאספים מבית המטבחיים בקר תנובה ואופיינו תחת זהים לאלה של 

מצאנו כי תכולת  .אנטריקוט, סוג הנתח: 12-13, מיקום הנתח: בין צלעות LDההולשטין(. שריר: 

. (0.0005) החלבון בנתחי בשר ההולשטין גבוהה יותר באופן מובהק מזו של נתחי האוסטרלי המעורב

כולת הנוזלים בת ההולשטיין חשיבות תזונתית רבה. עוד מצאנו יתרון לנתחי בשרבלתכולת החלבון 

, ובתכולת הנוזלים שאבדו לאחר הבישול (p=0.0001) (thawing loss; TL) שאבדו לאחר ההפשרה

(p=0.048) . 
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 מדד נבחן ]%[

 נתח 
 הולשטיין

נתח 
אוסטרלי 

 מעורב

 
P-value 

 24.1 23.7 0.0005 [CPתכולת חלבון כללי ]

 25.4 25.6 0.1783 [DMחומר יבש ]
 0.1783 74.4 74.6 תכולת מים

 43.7 43.9 0.6050 [WHCאגירת נוזלים בנתח ]

 3.60 6.69 0.0001 [THLאובדן נוזלים לאחר הפשרה ]

 23.1 24.0 0.0480 [CLאובדן נוזלים בבישול ]
 

תח, אובדן נוזלים מנתח לאחר הפשרה, הבדלים בתכולת חלבון, ח"י, מים, אגירת נוזלים בנ. 4טבלה 
של עגלי הולשטיין בהשוואה לעגלי אוסטרלי  LDאובדן נוזלים במהלך הבישול, בנתחי שריר ה 

 מעורב.

 

 אנליזה גנטית

התדירויות . 5בטבלה בגזע ההולשטיין מוצגות  תדירויות אללים וגנוטיפים של ארבעת הסמנים

   , לימוזין וסימנטל עבור כל סמן בכל גן. מוצגות בהשוואה לגזעי בקר אחרים, בלדי

             

  CAST  CAPN1 

             

Breed N* AA AG GG A G  CC GC GG C G 

BAL 18 0.50 0.12 0.38a 0.56 0.44a   0.88 0.12 0.00a 0.94 0.06a 

LIM 33 0.88 0.09 0.03b 0.93 0.07b   0.52 0.45 0.03b 0.74 0.26a,b 

HOL 216 0.26 0.44 0.30c 0.48 0.52a   0.34 0.46 0.20c 0.57 0.43b 

SIM 105 0.46 0.19 0.35a 0.55 0.45a   0.92 0.08 0.00a 0.96 0.04a 

 X2 66.9* 26.5*  128.2* (≤.0001) 68.3* 

 

 (B) 
             

  DGAT1  FASN 

             

Breed N* AA AK KK A K  GG AG AA G A 

BAL 18 0.06 0.63 0.31a 0.38 0.62a  0.63 0.31 0.06a 0.78 0.22a 

LIM 33 0.27 0.58 0.15a 0.56 0.44a  0.18 0.40 0.42b 0.38 0.62b 

HOL 216 0.72 0.23 0.05b 0.84 0.16b  0.28 0.48 0.24b 0.52 0.48b 

SIM 105 0.77 0.20 0.03b 0.87 0.13b  0.65 0.33 0.02a 0.81 0.19a 

 X2 58.5*(≤0.0001) 28.8* 

 

  

 74.4* 18.2* 

((≤0.0001) 

             

 FASN –ו   CAPN1 ,CAST ,DGAT1: תדירויות אללים וגנוטיפים עבור הסמנים בגנים .5טבלה 
 DGAT1(. בגן SIM(, סימנטל )LIM(, לימוזין )BAL(, בלדי )HOL)בארבעה גזעי בקר: הולשטיין 

. AA - CG/CG   ;AK - CG/AA ;KK - AA/AA: באופן הבא אללי המתבטא כגנוטיפ-קיים סמן די

 P≤0.0001*תדירויות אללים וגנוטיפים השונות באופן מובהק, מסומנות באותיות לטיניות קטנות. 



12 

 

 

 תאחיזה

-( C/Gאללים: , G316A -, שינוי חומצה אמינית 29)מיקום ע"ג כרומוזום  1CAPNהסמן  .1

, ולתכולת (p≤0.0001כמדד לרכות בשר ) ,shear-forceת ל קנמצא באסוציאציה מובה

הוא הגנוטיפ  C/C(, כאשר הגנוטיפ המשפר את רכות הנתח p=0.0048) שומן תוך שרירי

ז באופן מובהק לתכולה והמעלה את תכולת השומן התוך שרירי. עוד מצאנו כי גנוטיפ זה אח

, נמצא C/Cהבשר  הגנוטיפ המעלה את רכות .5איור  (p=0.0024גבוהה יותר של ח"י בנתח )

, Cנמצא כי גנוטיפ הומוזיגוט ל  בגזעי בקר נוספים,, כאשרבהסכמה עם ממצאי הספרות, 

ממצאים אלה, לצד התאחיזה המובהקת שנמצאה  . (14-16) היה אחוז לרכות גבוהה בנתח

עגלים, מחדדת את  116דל מדגם קטן יחסית של בגו shear-forceבין הפולימורפיזם בגן ובין 

תחת אוכלוסית מדגם גדולה יותר בגזע ההולשטיין,  CAPN1הצורך לבחון את הסמן בגן 

מענין, על פי תדירות באופן  זאת על מנת לקבוע האם ניתן להשתמש בו כסמן לתכונה זו.

ההולשטין בתדירות גבוהה יותר בגזע נמצא  Cנראה כי אלל  ,(5טבלה )של הסמן  האללים

 . (5טבלה ) נמצאים אף הם בתדירות גבוהה  C/G -ו  C/Cבעוד הגנוטיפים  (0.57)
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( למעלה, shear-force, SFבגן קלפאין לרכות בשר ) CAPN1למובהקות הסמן  Fמבחן . 5איור 

 (.p≤0.05שרירי, למטה. )-ותכולת שומן תוך

 –( G/A, אללים: T182A -, שינוי חומצה אמינית 7)מיקום ע"ג כרומוזום  STCAהסמן  .2

גנוטיפ המעלה הוא ה A/Aסמן זה נמצא באסוציאציה מובהקת לאיכות בשר, כאשר 

(p≤0.05 .)גנוטיפ  פיהםלממצאי הספרות, תואם את  ממצא זהA/A  אך גםA/G  נמצאים

עם זאת, תדירות האלל המעלה מעט נמוכה יותר יחד  .(17-19בתאחיזה לרכות בשר משופרת )

  .Gמזו של האלל 

, אללים: 232AK –מצה אמינית , שינוי חו14)מיקום ע"ג כרומוזום  DGAT1הסמן  .3

CG/AA )– יאחיזה מובהקת לתכולת השומן התוך שרירתנמצא ב ( בנתחיםp=0.04 כאשר ,)

להיום, קיימת מחלוקת בספרות כון נהוא האלל המעלה את תכולת השומן בבשר.  AAהאלל 

של עבודתם ב למשל,את תכולת השומן התוך שרירי.   K232Aה בנוגע לאלל המעלה בסמן ז

Thaller  נמצא כי האלל  (20)וחובריוK (AA)  נמצא בתאחיזה לתכולת שומן גבוהה יותר

לא נמצאה תאחיזה  (21)ריו וחוב Pannierאחרת, של ודה בבעבנתח בעגלי הולשטיין גרמני. 

  K232A זה, עלינו לבחון את התפלגותמקרה ב. ובין תכולת שומן תוך שרירי (K)בין אלל זה 

 .(21) יותר ולהדבאוכלוסית מדגם ג

  :A/G , אלליםA2266T –אמינית מצה , שינוי חו91)מיקום ע"ג כרומוזום  ASNFסמן ה .4

בחינתו בהתיחס כי ייתכן זה, לא נמצאה תאחיזה לאף אחד מהפנוטיפים הנבחנים. סמן ב

תוביל לאיתור תאחיזה מסוג זה, בדומה לזו שנמצאה  חומצות השומן בנתחים, הרכבל

  אחרת  ת אחרות ובעבוד
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פרמטרים המגדירים איכות בשר בגזע  12המודדת מעל  מערכת פנוטיפיתלראשונה, יילנו כסיכום: 

אורגנולפטיים, כימיים, )נוטיפים שונים פלבחינת  פלטפורמהכזו יכולה לשמש ערכת מ  .ןיההולשטי

מצאנו כי בהשוואה לגזע וד ע. בצאן (ii)בגזעי בקר נוספים  (i) :איכות בשרל (פיסיקליים וטכנולוגיים

ותכולת שומן בשר כמו רכות  פתחמת ין בנקודויהולשטה גזעל יים ייתרוןק (יבוא)המעורב  יהאוסטרל

ברכות, שליטה בתכולת השומן התוך שרירי, יצירת  שיפור)נים צרכי ה"מבוקשות הן עתוך שרירי, ה

מיום, תשלום עבור יתגמול, פר)י התעשיה והמגדלים "והן ע (יותר וכו "שמנים"יותר,  "רזים"נתחים 

 (CAPN1)לסמנים שנבחנו, מצאנו כי לסמן הממוקם בגן קלפאין בהתייחס . (איכות גבוהה והדירה

זה עלינו לבחון בשלב תאחיזה גבוהה לרכות בשר, על אף שנבחן בגודל מדגם קטן יחסית. 

ריכוך הנתח ב תהליך אנזים פרוטאוליטי המעורב ב)נוספים בגן המקודד לקלפאין  אףו ולימורפיזם זהפ

לבסס את ההשערה כי  על מנת ,באוכלוסיות מדגם גדולות יותר (ונות לאחר השחיטהשע' ראש 24

   יכול לשמש כסמן גנטי לרכות בשר בגזע ההולשטיין.
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