KUTATASI JELENTES a , Kvantitativ genetikai vizsgalatok a Pannon fehér
nyulpopulacioban” c. ifjisagi OTKA téma (2005-2007) eredményeirdl.

A kutasasi munka célkitiizése, hogy a Kaposvari Egyetem Pannon fehér nytlallomanyanak
teljes adatbazisat kvantitativ genetikai szempontok alapjan elemezze. Ennek keretében a
2005. év feladatai a vizsgalt értékmérdket leird6 matematikai modellek kidolgozasa, illetve az
egyes ¢értékmérdket jellemzd genetikai paraméterek becslése voltak. A vizsgalathoz
felhasznalt adatbazis gyljtése kizardlag a Kaposvari Egyetem Kisérleti nyultelepén torténik a
szaporasagi ¢€s a hizékonysagi tulajdonsagokra nézve 1988-t6l kezdddden, folyamatosan. A
vagoértéket jellemz6 tulajdonsagok koziil a CT-vel végzett mérések az allomanyban 2000-t61
kezdddden folyamatosak, mig a vagési adatok gyiijtése alkalomszerli. Az adatgy(jtési
moédnak  megfelelden a rendelkezésre 4lld6 mérések szama tulajdonsagtol fiiggden
nagymértékben eltérd. A gyiijtott értékmérdket tulajdonsdgesoportonként az 1. tablazatokban
adom meg.

1. tablazat. A vizsgalatba vont értékmérok atlaga és szorasa (2000-2006)

Vizsgélatba vont értékmérdk Rekordszdm Atlag Szoras
- Fialasonként élve sziiletett fiokak
szama (1) 8705 31,5 0,64
- Fialdsonként holtan sziiletett fiokak
szama (2) 8705 8,08 3,25
- Vemhességi id6 hossza (nap) (3) 8705 0,67 1,62
- 6 hetes testtomeg (kg) (4) 47473 0,87 0,18
- 10 hetes testtomeg (kg) (5) 37207 2,35 0,28
- 6 hetes ¢és 10 hetes kor kozotti atlagos
napi testtomeggyarapodas (g/nap) (6) 37207 42,0 6,19

- 2.-3., illetve 4.-5. dgyékesigolyak
kozotti hossza hatizom keresztmetszeti

felszin értékek szamtani atlaga (cm?2) (7) 2889 19,61 1,72

- Végaskori testtomeg (g) (8) 1041 2,73 0,22

- Vagasi kitermelés (%) (9) 1041 61,07 1,97

- Hossza hatizom témege (g) (10 1041 173 15,45

- Combizom becsiilt (CT) tomege (g) 1995 335,3 36,1
(11)

-Vese koriili zsir tomege (g) (12) 1041 29,68 2,18

I. Az egyes értékméroket leir6 matematikai modell kialakitasa:

Az értékmérdket jellemzd matematikai modellek kialakitdsdhoz tobbtényezds variancia
analizist alkalmaztam, a SAS szoftver GLM eljarasa alapjan. Ennek keretében, a vizsgalt
értekmérékre nézve meghataroztam az azokat szignifikdnsan befolydsold kdornyezeti
tényezoket (p<0,05) (2. tablazat). A statisztikai elemzés tovabbi részeinél csak a szignifikdns
modon hatd tényezoket vettem figyelembe.

I1. Genetikai paraméterek becslése

Az egyes értékmérok oroklodhetdségének, illetve a koztik 1évé genetikai korrelacios
koefficienseknek becslését a REML eljaras alapjan végeztem el. Ennek alkalmazasdhoz a
VCE 5.0 szoftvert hasznaltam. Az alkalmazott linearis modell az (1), (2), (3) tulajdonsagoknal
az un. ismételhetdségi modell, a (4), (5), (6), (7), (8), (9), (10), (11), (12) tulajdonsagoknal az
un. egyedmodell volt. Az ismételhetdségi modell esetében figyelembe vettem hogy egy
anyanak tobb fialasi eredménye is lehet, ezért a modellben a tartés kdrnyezeti hatds is



szerepelt. Az egyedmodell esetében figyelembe vettem az alomhatds nagysagat, mely foleg
fiatal korban jelentdsen befolyasolja az egyedi teljesitményt.

2. tablazat. Az egyes értékmérdknél vizsgalatba vont kdrnyezeti tényezdk
tényezOk szignifikancia vizsgdlatdnak eredményei

Faktor Tipus13 Ertékmérd tulajdonsagok

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12
Kor (nap) K - - -k ok R L L L L
Fialasi sorszam F - - - oL oL
Fialaskori testtomeg K .
Ivar F - - NS NS NS NS NS ns NS ns ns
EV—évszak F * * % * * * * % * * * *
Vizsgalati-nap F - - - - - -.ns - - - - -
CT-vizsgalatkori testtomeg (kg) K - - - - . L®o L L
Vagasi testtomeg K T L
129 tablazatban; 13Tipus, F fix hatas; K kovariald tényezd; R random hatas; *(p<0,05);

"nem szignifikans

Random hatasok

Az egyes értékmérok becsiilt 6rolkédhetéségi értékeit (h®), a tartds kornyezeti hatasok
nagysagat (pe), illetve a véletlen alomhatasok nagysagat (c?) a 3. tablazatban kozlom.

3. tablazat. A vizsgalatba vont értékméroket jellemz6 random hatasok értéke
(a paraméterek standard hibai zardjelben lathatdk)

Vizsgalatba vont értékmérék h’ (SE) pe (SE) ¢’ (SE)
(1) 0,06 (0,01) 0,07 (0,01) -
) 0,02 (0,01) 0,04 (0,01) -
(3) 0,10 (0,01) 0,05 (0,01) -
(4) 0,21 (0,01) - 0,47 (0,01)
(5) 0,26 (0,01) - 0,29 (0,01)
(6) 0,27 (0,01) - 0,20 (0,01)
(7) 0,35 (0,03) - 0,14 (0,02)
(8) 0,46 (0,06) - 0,06 (0,04)
9) 0,49 (0,14) - 0,13 (0,05)
(10) 0,24 (0,12) - 0,01 (0,01)
(11) 0,57 (0,11) - 0,01 (0,01)
(11b) 0,31 (0,03) - 0,11 (0,03)
(12) 0,21 (0,08) - 0,14 (0,05)

A szaporasagot jellemzé tulajdonsagok h® és pe értéke csekély. A hizékonysagot jellemzd

értékmérdk oroklodhetosége kozepes. Az életkor novekedésével

a testtdmeg h® értéke

novekvd, az alomhatas csokkend tendencidt mutat. A vagoértéket jellemzd tulajdonsdgok
oroklodhetosége a kozepes-kozepesen nagy. A CT-vel mért értékmérdk a nagy mérési
pontossag ellenére csupan kozepes oroklodhetdséget mutatnak. A vizsgalt értékmérdk koziil
combizom tdmegének legnagyobb a h” értéke.

Genetikai korrelaciok

A genetikai korrelaciok koziil azok nagy szdma miatt csupan a legjelentdsebb értékeket
emelem ki. Az élve és holtan sziiletett fiokdk szdma nem mutatott érdemi Osszefiiggést r, = -



0,02 (0,03), ezért az ¢lve sziiletett fiokdk szamara végzett szelekcid nem ndveli a holtan
szliletett fiokdk szdmat. Ezzel szemben a holtan sziiletett fiokdk szama pozitiv korrelaciot
mutatott a 6 és a 10 hetes korban mért testtomeggel r, = 0,13 (0,08), r, = 0,27 (0,21). A
hizékonysadgot mutaté értékmérék kozil a 6 és 10 hetes kor kozti atlagos napi
tomeggyarapodas szoros korrelaciot mutatott a 10 hetes tomeggel r, = 0,76 (0,03). A kapott
értek kedvezdtlen, mert a tomeggyarapodasra végzett szelekcid eredményeként a vagasi sulyt
a novendékek egyre fiatalabb korban érik el, gyengébb vagasi kitermelést mutatva r, = -0,29
(0,12). A CT-vel mért hosszii hatizom keresztmetszeti felszin kdzepesen szoros pozitiv
genetikai korrelaciot mutat a vagasi kitermeléssel r, = 0,51 (0,13), tehat a CT mérések alapjan
az egyedek levagésa nélkiil lehet szelekcioval javitani a vagasi kitermelést, a 6 és 10 hetes
korban mért testtomeg novelése nélkiil r, = -0,05 (0,10), r, = 0,05 (0,10). Kedvezd, hogy a
CT-vel becsiilt combizom tdmege nem mutat érdemi korrelaciot a 6 és 10 hetes kor kozti
tomeggyarapodassal r, = -0,05 (0,16). A vagott egyedek combizom tomege ugyanakkor
pozitiv korrelaciot mutat a hossza hatizom tomegével r, = 0,36 (0,20). A vesezsir tomege a
combizom tomegével r, = -0,29 (0,26), a hosszt hatizom témegével r, = -0,59 (0,39), illetve a
vagasi kitermeléssel r, = -0,80 (0,38) is negativ korrelaciot mutat. A rendelkezésre allo vagasi
adatok korlatozott szama miatt a becsiilt genetikai korrelaciok nagy standard hibat mutatnak,
ezért a kapott Osszefiiggések a mérések szamanak novekedésével valtozhatnak.

Osszességében a CT mérésekre alapozott szelekcid a kapott 6roklddhetdségi értékek, illetve
az egyéb értékmérdkkel mutatott genetikai korrelaciok alapjan perspektivikusnak tiinik. A
CT-vel becsiilt combizom tomegre €és a vagasi adatokra, kiilondsen a vagott egyedek
combizom tomegére nézve tovabbi adatgylijtés sziikséges.

II1. Egyedi tenyészértékbecslés, szelekcios haladas becslése:

A teljes adatbazis felhaszndlasaval meghatarozott variancia-kovariancia komponensek
ismeretében meghataroztam a vizsgalati egyedek tenyészértékeit az egyes értékmérdkre
nézve, BLUP modszer alkalmazasaval (PEST szoftver). A vizsgalt értékmérdk: fialasonként
¢lve sziiletett fiokdk szama [1]; fialdsonként holtan sziiletett fiokdk szama [2]; vemhességi id
hossza (nap) [3]; 6 hetes testtomeg (kg) [4]; 10 hetes testtomeg (kg) [5]; 6 hetes és 10 hetes
kor kozotti atlagos napi testtomeggyarapodas (g/nap) [6]; 2.-3., illetve 4.-5. agyékcsigolyak
kozotti hosszi hatizom keresztmetszeti felszin értékek szamtani atlaga (cm?) [7]; vagéaskori
testtomeg (g) [8]; vagasi kitermelés (%) [9]; Hosszi hatizom tomege (g) [10]; becsiilt
combizom tomege (g) [11]; vese koriili zsir tomege (g) [12]). Tobbvaltozos ismételhetdségi
modellt (1), (2), (3), (4); illetve egyedmodellt (5), (6), (7), (8), (9), (10), (11), (12)
alkalmaztam. Az egyedmodell tulajdonsagonkénti szerkezetét a benyujtott munkaterv
részletesen tartalmazta. A szelekcidos haladas becslését a 2000-t8] kezdddden sziiletett
egyedekre korlatoztam. A [11]-es tulajdonsagot 2004-t61 kezdéddéen mérik. A genetikai
elérehaladds nagysadga az azonos évben sziiletett egyedek adott tulajdonsidgra vonatkozo
atlagos tenyészértékének linearis illesztése a sziiletési évre (4. tablazat).

A téblazatban a 2000-2006 kozotti adatbazis alapjan becsiilt szelekcids haladast adtam meg
tulajdonsagonként. Amennyiben az utols6 év adatait negyedévenként fliztem a kordbbi
idészak (2000-2005) adatbazisahoz a teljes iddszakra vonatkozd trend (2000-2006 1.
negyedév; 2000-2006 2. negyedév; 2000-2006 3 negyedév; 2000-2006 4. negyedév)
érdemben nem valtozott.



4. tablazat. A vizsgalatba vont értékmérdk éves szelekcids haladasa (2000-2006)

Vizsgalatba vont értékmérdk Szel. haladés

- Fialasonként élve sziiletett fiokak szama (1) 0,022

- Fialasonként holtan sziiletett fiokak szama (2) -0,031

- Vemhességi id6 hossza (nap) (3) 0,010

- 6 hetes testtomeg (kg) (4) 0,039

- 10 hetes testtomeg (kg) (5) 0,006

- 6 hetes ¢és 10 hetes kor kozotti atlagos napi testtomeggyarapodas
(g/nap) (6) 0,26
- 2.-3., illetve 4.-5. dgyékesigolyak kozotti hosszu hatizom

keresztmetszeti felszin értékek szamtani atlaga (cm?) (7) 0,33
- Combizom becsiilt (CT) tomege (g) (11) 2,04

A koréabbi idészakban (2000) kapott szelekcios haladas megfelelt a kiilfoldi nytlallomanyok
sulygyarapodasaban kozolt éves szelekcids haladasnak (0.45-1.23 g/év). A CT-re alapozott
szelekcio bevezetésének miatt a sulygyarapodasban a szelekcids intenzitas csokkent,
vélhetden ez okozta a sulygyarapodés szelekcids haladdsdnak csokkenését. Az eredmények
alapjan a 2001-2003 kozott mért 2.-3., illetve 4.-5. agyékcsigolyak kozotti hosszu hatizom
keresztmetszeti felszin értékek szdmtani atlaga nagyobb szelekcids haladdst mutatott (a
tulajdonsag atlagdhoz viszonyitva), mint a jelenleg CT-vel mért combizom tomeg. A kapott
eltérés azt jelzi, hogy bar a becsiilt combizom tdmege az értékes husrészek nagyobb hanyadat
teszi ki, mérése vélhetéen pontatlanabb, a kordbbi CT-vel mért tulajdonsaghoz képest. A
combizom tomegét ugyanis 11-13 felvétel alapjan lehet megadni, mig a 2.-3., illetve 4.-5.
agyékcesigolyak kozotti hosszu hatizom keresztmetszeti felszin értékek szamtani atlagat két
(nagyon pontosan meghatdrozhaté ponton torténd) felvétel alapjan hataroztdk meg. A
szaporasagi tulajdonsagokra az allomanyt nem szelektaljak, ezért a szelekcids haladas hianya
nem meglepd. A vagasi tulajdonsagok esetében, tovabbi adatgyiijtés sziikséges a szelekciods
haladas megbizhat6 becsléséhez (a becsiilt variancia komponensek alapjan a BLUP nem adott
értelmezhetd eredményt).

IV. Egyedi beltenyésztési egyiitthatok becslése, tenyészértékbecslésben genetikai trend
becslésében torténé figyelembevétele

A vizsgélatot a 2003 2006 kozott sziiletett 17791, pannon fehér nyul adatainak elemzésére
korlatoztam. Az értékelt egyedek 2426 alombodl szarmaztak, a szarmazast rogzité pedigrében
19293 egyed szerepelt. A vizsgalt értékmérdk atlagat és szordsat az 5. tablazatban tiintettem
fel.

5. tablazat. A vizsgalt értékmérok atlaga és szorasa

Tulajdonsag Elemszam Atlag Szoras
- 6 hetes ¢és 10 hetes kor kozotti atlagos napi
testtomeggyarapodas (g/nap) (6) 17791 42,6 6,28
- Combizom becsiilt (CT) tomege (g) (11) 1996 337,2 93,7

Az adatelemzést a pedigréanalizissel kezdtem, melyhez a PEDUTIL, az NGEN és a
VANRAD programokat hasznaltam. Elsé [épésben a PEDUTIL program futtatasaval
kivélasztottam a pedigrébdl a mérési eredménnyel rendelkezd egyedek szdrmazési adatait,
majd megallapitottam az egyedekre vonatkoz6 pedigré-teljességet (CGE) az NGEN-nel, azaz
hogy barmely egyed szarmazasa hany teljes generacidra nézve ismert, ezutan pedig minden
egyedre kiszamitottam a beltenyésztési egylitthatot (F) a VANRAD program segitségével.
Mindhdrom program a PEDIG szoftvercsomag része. A pedigréanalizisb6l szadrmazo



eredményeket a mérési adatokat tartalmazo6 adatbazishoz illesztettem. Ezt kovetéen REML és
BLUP modszerekkel genetikai paraméterbecslést és tenyészértékbecslést végeztem, melyhez
a PEST és VCE szoftvereket hasznaltam. Az alkalmazott egyedmodellben figyelembe vettem
az egyes értékmérdket befolydsold hatasokat: pedigré teljesség, beltenyésztési egyiitthato,
testsuly (11), életkor (11), ivar, év-évszak, alom, egyed. A BLUP moddszer alapjan becsiilt
tenyészértékek illetve kornyezeti hatasok (F) alapjan meghatdroztam az allomany vizsgalt
peridodusra vonatkozd szelekcids haladasat (adott idOszakra szamitott tenyészérték atlagok
linearis illesztése az adott idOszakra), illetve beltenyésztési leromlasat (a BLUP 4ltal az F-re,
mint kovaridlo tényezoére becsiilt érték) a SGY és COMB értékmérdkre nézve (SAS, 2002-
2003). A pedigréanalizis eredményeit a 6. tdblazatban koz1om.

6. tablazat. A pedigré teljesség, illetve a beltenyésztési egylitthato (F) évenkénti atlaga és
szbrasa (zardjelben)

Evek 1990 1991 1992 1993 1994 1995
Pedigré
teljesség (a) 0,69 (0,43) 0,91(0,57) 1,45(0,59) 2,54(0,73) 3,42(0,81) 4,1(1,03)
F (b) 0,0 (0,0) 0,0 (0,00 0,0(0,04) 0,0(0,01) 0,01(0,04) 0,01(0,01)
Evek 1996 1997 1998 1999 2000 2001

Pedigré
. 5,11 (0,72) 5,77 (0,87) 6,87 (0,67) 7,27 (0,64) 7,85(0,58) 8,50 (0,87
Cliossoa (@ 11072 STTO87) 687(067) 727(0,64) 7.85(058) 8,50 (0.87)

F (b) 0,01 (0,03) 0,01 (0,01) 0,02(0,02) 0,02 (0,01) 0,03 (0,01) 0,03 (0,01)

Evek 2002 2003 2004 2005 2006
l?edlgre 9,47 (0,6) 10,54 10,76 11,51 12,04
teljesség (a) (0,46) (0,46) (0,52) (0,59)

F (b) 0,04 (0,05) 0,05 (0,02) 0,05(0,02) 0,05 (0,02) 0,06 (0,03)

A téblazat alapjan megéllapithat6, hogy az 4allomany pedigrételjessége az évek soran
folyamatosan novekedett. A tablazatokbol az is lathato, hogy az allomany évenkénti atlagos
beltenyésztési egylitthatdja is folyamatosan ndvekedett és az utolsé vizsgalati évre, azaz
2006-ra elérte a 0,06-ot (6%), ami alapjan az allomany még nem tekinthetd jelentds szinten
beltenyésztettnek. Barmely populécidban az effektiv populacioméret (Ne) = 1/AF, ahol AF = a
populacid beltenyésztettségének generacionkénti ndvekedése. Mivel az értékelt nyulalloméany
generacio intervalluma nagyjabol egy év, ezért az effektiv populacidéméret mintegy 100. Ez az
allomanyméret dupldja a kritikus allomanynagysagnak, azonban elmarad az idealis 500-t6l
vagyis né¢hany évig nem vérhat6 leromlés, azonban hosszl tdvon (legalabb 30 generacid) a
beltenyésztés negativ hatdsa a vizsgalt dlloméanyban vélhetden tapasztalhatd lesz. A 6 hetes és
10 hetes kor kozotti atlagos napi testtomeggyarapodas és a combizom becsiilt (CT) tomege
értekmérok oroklodhetdségét, illetve genetikai korrelacidt a beltenyésztési egylitthatd
figyelembevétele érdemben nem befolyasolta. A BLUP modszer alapjan becsiilt éves
beltenyésztési leromlds a SGY esetében -1 g/év, a combizom becsiilt (CT) tomege esetében -
6,5 g/év, vagyis a vizsgalt értékmérokben tapasztalt teljesitménycsokkenés elhanyagolhat6.

V. Az értékelt populacio genetikai struktiravaltozasanak leirasa

A genetikai struktaravaltozas leirdsahoz az 1992-2006 kozott sziiletett 4647 tenyészallatot
vettem figyelembe. A vizsgalt populacioban a genetikai variancia valtozdsanak nyomon
kovetéséhez hasznalt paraméterek az alabbiak voltak:



Alapitoi egyenérték az a populacid-alapité egyedekszam ahol az egyes utdodgeneraciokhoz
torténd egyenld hozzajarulas esetén az alapitok alléljeinek eloszldsa a vizsgélati populdcioval
megegyezik:

e 1
> (i)

ahol pi az az €16 utddpopulécio alléljeinek az a hanyada, mely az i-edik alapité Ostdl

szarmazik.

Az alapitoi genotipusos egyenérték az eldzd fogalomtol annyiban kiilonbozik, hogy itt
figyelembe kell venni az alapitd 0sok géndllomanyanak azt a hdnyadét, mely a random drift
miatt nem jarul hozza az utodnemzedék génallomanyohoz.

1
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ahol az ri az i-edik alapitd Ostdl szarmazd alléleknek az a hanyada, melyet az utédgeneracid
megoriz.

Atlagos rokonséagi fok (AR): A populacio barmely egyedére nézve az atlagos rokonsagi fok
annak a valoészinlisége, hogy a teljes populaciot jellemzd pedigrébol véletlenszertien
kivélasztott allél az egyedhez tartozik.

Pedigré teljesség (CGE): Barmely egyed szdrmazasa hany teljes generaciora nézve ismert
(teljes generacio ekvivalens). A paraméter szamitasa sordn generacionként ismert Osok
aranyat 0sszesitjiik.

Nem alapitd 0sok effektiv 1étszama (fa): Azon 6s6k minimalis létszama (nem feltétlentil
alapito 6s), amellyel magyarazhat6 a populacié teljes genetikai diverzitasa, illetve annak fele
(fa50). A Pannon fehér nyulallomanyat jellemz6 paramétereket a 7. tablazatban adtam meg.

7. Tablazat. A genetikai diverzitas valtozasa a Pannon fehér nytlallomanyban (pedigréanali a
Pannon fehér nyuldllomanyban (pedigréanalizis alapjan).

Sziil. Nr F (%) Ne AR fe fa fa50 fg CGe
év
1993 308 0.00 - 0.49 118 113 45 41.22 0.71
1994 283 0.26 264.7 1.13 80 71 27 37.45 1.44
1995 381 0.22 535.7 1.62 52 48 21 32.11 2.10
1996 380 0.47 335.2 1.95 54 46 21 30.60 2.73
1997 517 0.83 230.5 2.49 57 40 15 22.07 3.52
1998 436 1.69 1353 2.85 55 36 13 19.14 4.49
1999 391 1.78 146.3 3.11 52 31 11 16.27 5.19
2000 267 2.33 120.9 3.25 53 31 11 14.91 5.73
2001 241 241 133.6 3.47 54 31 12 13.53 6.38
2002 267 3.29 109.8 3.77 51 27 10 11.49 7.36
2003 291 3.61 110.7 3.92 52 27 11 10.35 8.15
2004 281 4.13 106.4 4.00 52 29 11 9.61 9.03
2005 245 4.64 103.2 4.00 53 29 11 9.12 9.73
2006 96 6.43 78.42 3.97 52 26 9 7.37 10.61

A Pannon fehér nyualidllomany 1992-6ta nagyrészben zart alloméanyszerkezetli, ami
beltenyésztési egyiitthatok folyamatos ndvekedésével jart. 2006-ban valamennyi egyed



beltenyésztett volt. Ugyanakkor a beltenyésztési szint viszonylag alacsony a 2006-ban
sziiletett egyedek 73%-a csupan 0-6,25% kozotti beltenyészettségi egyiitthatoval rendelkezik.
A populacio az atlagos rokonsagi fokkal is jellemezhetd. Amennyiben az 4tlagos
beltenyésztési egyiitthatdé nagyobb, mint az AR x0,5, a parositdsok rokon egyedek kozott
torténnek. A tablazat alapjan lathato, hogy az 1990-es évek elején a rokonparositdsokat még
sikeriilt elkeriilni, azonban az é4llomany zartsiga miatt ez az allapot nem volt tartds és az
atlagos beltenyésztési egyiitthaté az 1990-es évek végére meghaladta az atlagos rokonsagi
egylitthato felét. Az alapitéi egyenérték, illetve az alapitéi genotipusos egyenérték
paraméterek szintén csdkkend tendenciat mutattak az évek mulasaval.

A fenti paraméterekbdl képzett hanyadosok (fa/fe; fg/f) szintén jellemzik a vizsgalt populaciot
¢s a palacknyak effektus, illetve a véletlen génsodrddas nagysagat jelzik. A Pannon fehér
nyuldllomény esetében ezeknek a hanyadosoknak a nagysaga sorrendben 0,50, illetve 0,14,
ami arra utal, hogy egyes tenyészallatok favorizalt haszndlata miatt a genetikai diverzitas
csokkent.

Osszefoglalva a genetikai szerkezetvizsgalat eredményeit az dllomanyban a beltenyésztettség
atlagos szintje alacsony, a beltenyésztési rata viszonylag csekély. 2006-ban azonban a
beltenyésztési rata a korabbi évekhez viszonyitva jelentdsen ndvekedett. Ezt vélhetéen
elsésorban az allomany Iétszamanak csokkenése okozta. A beltenyésztési rata tovabbi
novekedése mar karos lehet, ezért az dllomanyméret szinten tartasa, de inkabb novelése lenne
kivanatos. Amennyiben a beltenyésztési rata tovabb novekszik, ugy mindenképpen célszera
alkalmazni azokat a modszereket, melyeket az allattenyésztésben a kozelmultban dolgoztak ki
a beltenyésztési rata minimalizalasara és a szelekcidés haladas maximalizalasara (specialis
szoftverek). A modszer alkalmazdsa a Pannon fehér nyulfajta tenyésztési programjaban
megkonnyitené a beltenyésztési rata minimalizalasat.



