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A Szerzb8k a Limousin és Blonde d’Aquitaine Tenyészték Egyestllete adatbazist
dolgoztak fel, melyben 6sszesen 18746 limousin és blonde d’Aquitaine apasagu,
fajtatiszta és keresztezett borju valasztasi sulya és valasztasi életkora szerepelt.
A borjak genotipusat figyelembe véve a kiindulasi adatokbél harom adatbéazist
(kettd csak fajtatiszta, a harmadik fajtatiszta és keresztezett borjak adatait egyUtt
tartalmazta) alakitottak ki, majd ezeket négy kilénb6z8 BLUP modellel (két-két
apamodell és egyedmodell) dolgoztak fel. Osszesen hat futtatas tortént, melyek
soran a valasztasi suly tulajdonsagra 6rokolhetéségi értéket, a vizsgalatban
részt vevé apakra pedig valasztasi suly tenyészértéket becsultek. A valasztasi
suly tulajdonsag 6rokolhetésége a klldnb6zd futtatasok eredményei alapjan
meglehetésen tag hatarok kdzott valtozott (h? = 0,20-0,60). Nevezetesen jelentés
kllbnbség mutatkozott a fajtatiszta és a vegyes genotipusu allomanyok kdzott.
Valamennyi apa esetén a négy kiulénb6z6 BLUP modellel torténd becslés mas
és mas eredményeket adott. Az apak rangsoraban is szamottevé klldnbségeket
talaltak ( o = 0,32-0,95; p<0,01).
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SUMMARY

Bene, Sz. - Sztics, M. - Polgar, J. P. - Szabd, F.: HEREDITABILITY AND BREEDING
VALUES FOR WEANING WEIGHTS OF PUREBRED AND CROSSBRED CALVES
ESTIMATED WITH DIFFERENT MODELS

Based on the database of Association of Hungarian Limousin and Blonde
d’Aquitaine Breeders weaning weight and age at weaning of 18746 purebred and
crossbred calves sired by Limousin and Blonde d’Aquitaine bulls were evaluated.
Considering the genotype of calves, three databases (two for purebred, one for
mixed genotypes) were formed from the initial data. Estimation was done with
four different BLUP models (two sire models and two animal models). Altogether
six runnings were applied. For weaning weight hereditability value, for the sires
breeding value were estimated. According the results of six runnings, the heritability
estimates of weaning weight ranged between 0.20 and 0.60. Substantial differences
were found between purebred and mixed genotype populations. Breeding values
of sires estimated with different BLUP models showed differences according to
the genotype of their progeny. Rank correlations of the sires’ breeding values
were between 0.32 and 0.95 depending on the way of prediction.



ALLATTENYESZTES ES TAKARMANYOZAS, 2017. 66. 3. 207

BEVEZETES ES IRODALMI ATTEKINTES

A borju-el8allitasra szakosodott hishasznu szarvasmarha allomanyokban
gyakran alkalmaznak kdzvetlen és kombinativ haszonallat-el8allité keresztezé-
seket. Ezen ,arutermeld” keresztezések egyrészt a heterdzis hatas, masrészt
a végtermék tipusu apak komplementer hatasanak kiaknazésara iranyulnak.
A kistest(, kisigényd fajtak fajtatiszta borjainak a 205 napra korrigalt valasztasi
sllya a legtdbb esetben elmarad a keresztezett tarsaikétdl, kiildndsen akkor, ha
ez utdbbiak apja egy nagy testd, intenziv, francia szarmazasu tenyészbika volt.
A husmarhatenyésztés gyakorlatabdl jol ismert, hogy az egymastél meglehetésen
nagy genetikai tavolsagra Iévé brit és francia fajtak kombinald képessége kivalo.
A kombinal6do képesség akkor a legjobb, ha a brit fajtakat anyaként, a francia
fajtakat pedig apaként hasznaljuk. llyenkor a keresztezett borju sulya nemcsak
a szUlék atlagat, hanem a jobbik szlild teljesitményét is szamottevé mértékben
felilmulhatja.

A végtermék tipusu - igy a limousin és a blonde d’Aquitaine - apakat sajat
fajtajukba, illetve mas fajtakba tartozo6 tehenek és lisz8k termékenyitésére hasz-
nalhatjuk, azaz vellk mind fajtatiszta, mind keresztezett ivadékok el&allitasa a
célunk lehet. Szamos irodalmi forrdsmunka arra utal, hogy az adott tulajdonsag
Orokolhetbségi értéke attdl is fligg, hogy azt fajtatiszta, keresztezett, vagy vegyes
genotipusu (fajtatiszta és keresztezett egyUtt) allomany adatbazisan kaptuk. Nyil-
vanval6 kuldnbségek mutatkozhatnak a tenyészértékben is, ugyanis fajtatiszta
ivadékok teljesitménye alapjan megnyilvanul, altalanos tenyészérték elsésorban
az additiv génhatasokkal, amig a keresztezett ivadékok teljesitménye alapjan
kapott specialis tenyészérték az additiv génhatasok mellett a génkdlcsdnhata-
sokkal magyarazhato.

Ezek kovetkeztében a hiusmarhatenyészték az utdbbi idében vilagszerte egyre
tébb figyelmet forditanak az apaallatok keresztezésekben betdltott szerepére.
A ,tobbfajtas” tenyészérték becslés (multibreed breeding value estimation, MBVE)
mellett ,fajtakdzi” (across breed breeding value estimation, ABBVE) becsléseket
végeznek. E modszer Iényege, hogy egyidejlleg tobb fajta, vagy fajtak és ke-
resztezett allomanyok adatbazisat egyidejlleg értékelik. Az eljarast elsésorban
keresztezett, vagy olyan allomanyokban hasznaljak, amelyekben egyszerre tébb
fajta van jelen. Ezek elénye els6sorban az, hogy alkalmazasukkal a keresztezési
célra hasznalt tenyészallatok megitélése pontosabb, megbizhatobb lesz, ugyanis
a médszer figyelembe veszi a kombinalédé képességet, azaz a keresztezések
soran megnyilvanulo specidlis tenyészértéket is. Az ilyen tenyészértékbecslés a
genetikai elérejelzéshez tehat tobb fajtaba tartozé allatok értékmérd tulajdonsagait
- igy a fajtatiszta, vagy keresztezett borjak adatait - haszndlja. Ez a médszer nem
csak a borjak kozotti kilonbséget hasznélja fel a tenyészértékek becsléséhez,
hanem a fajtak kozétti kildnbséget, és a heterdzis hatast is figyelembe veszi.

A vegyes genotipusu allomanyokban hasznalt tenyészértékbecslés modszere
abban kllénbdzik a fajtatiszta allomanyokétdl, hogy itt a fajtak kdzotti genetikai
kilonbségekkel és kapcsolatokkal, valamint a heterézis hatassal is szamolni kell
(Greaser, 1999).

Keresztezett populacidoban elséként Notter és Cundiff (1991) kdzoltek
tenyészértékbecslési eredményeket, de azoknak a gyakorlat akkoriban csak kis
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jelentéséget tulajdonitott. Rodriguez-Almeida és mtsai (1997) szerint a kereszte-
zett populacidékban toérténd tenyészértékbecslés ndvekvd fontossagu, ugyanis
a tébbfajtas becslés soran kapott eredmények kiterjeszthetdk a fajtatiszta és a
keresztezett allomanyok még teljesebb korl jellemzésére is.

Az évek soran tébb modell (E/lzo és Famula, 1985; Arnold és mtsai, 1992;
Pollak és Quaas, 1998) készllt a tobbfajtas tenyészértékbecslés még pontosabb
elvégzéséhez.

Szamos szerz$ szerint a fajtatiszta és a vegyes genotipusu allomanyokon
megéllapitott populacidgenetikai paraméterek kilénbdzhetnek egymastél (Splan
és mtsai, 1998, 2002; Sullivan és mtsai, 1999; Newman és mtsai, 2002). Vegyes
genotipusu allomanyokban gyakran a direkt-anyai genetikai korrelacio (r, ) értéke
kisebb, mint fajtatiszta populaciékban (Gregory és mtsai, 1995). Szabo (1993)
ugyanakkor azt tapasztalta, hogy azonos kérilmények kdzott tartott fajtatiszta
és keresztezett allomanyok fontosabb tulajdonsagainak genetikai varianciaja és
Orokolhetésége nem tért el szamottevé mértékben.

Az el6z6eken kiviil szamos kilfoldi kutatécsoport foglalkozott a kiilénb6zé
BLUP modszerek hasznalataval, az 6rokolhetdségi értékek becslésével, valamint
atenyészértékek meghatarozasaval is (Trus és Wilton, 1988; Meyer és mtsai, 1993;
Nunez-Dominguez és mtsai, 1993; Van Vleck és mtsai, 1996; Ahunu és mtsai,
1997; Lee és mtsai, 1997; Dodenhoff és mtsai, 1999; Ilwaisaki és mtsai, 2005 stb.).
E munkék eredményeit korabbi dolgozatainkban (Bene és mtsai, 2006, 20072,
2013) részletesen ismertettiik, igy azokat itt nem részletezzik.

A fentiek tlkrében vizsgalatunk célja fajtatiszta populaciok, valamint vegyes
genotipusl allomany adatai alapjan szamitott populaciégenetikai paraméterek
dsszehasonlitasa volt. Kivancsiak voltunk arra, hogy az apak valasztasi suly tu-
lajdonséag esetén, fajtatiszta populacidban becsllt tenyészértéke milyen mérték-
ben kildnbozik azoktél az értékektdl, melyeket vegyes genotipusu allomanyban
becsllhetlink. Szerettlink volna valaszt kapni arra is, hogy az apak fajtatiszta és
vegyes genotipusu populacidkban, eltéré BLUP modellekkel felallitott rangsora
mennyiben kllénbdzik egymastol.

ANYAG ES MODSZER

Munkank soran a Limousin és Blonde d’Aquitaine Tenyészték Egyestiletének
orszagos borju valasztasi adatbazist dolgoztunk fel. A kiindulasi adatbazisok
szerkezetét, valamint néhany kiindulasi paramétert az 1. tablazatban foglaltunk
Ossze.

A feldolgozott torzskdnyvi adatbazisban 18746 borju valasztasi sulya és va-
lasztasi életkora szerepelt, melyek 37 hazai tenyészetben 1992 és 2009 kozott
szlletettek. Szamitasainkat megel6zéen a borjak genotipusat figyelembe véve a
kiindulasi adatokbol harom adatbazist alakitottunk ki. Az elsd adatbazis (adatba-
zis 1., N = 9233) kizarélag a fajtatiszta limousin, a masodik adatbazis (adatbazis
2., N = 3310) pedig kizardlag a fajtatiszta blonde d’Aquitaine borjak adatait
tartalmazta. A harmadik adatbazisban (adatbazis 3., N = 18746) az el6z6 kett6t
egyesitettik, de az ezek mellett tartalmazta olyan keresztezett borjak adatait is,
melyek apai 4grél limousin, vagy blonde d’Aquitaine szarmazésuak voltak. Ez az
adatbazis tehat ,vegyes” genotipusu volt. A keresztezett borjak anyai szarmazasat



ALLATTENYESZTES ES TAKARMANYOZAS, 2017. 66. 3. 209

1. tablazat
A kiindulasi adatbazisok szerkezete
Felhasznalt adatbazisok (1) AB1 AB2 AB3
Genotipus struktura (2) fajtatiszta | fajtatiszta (12) vegyes genotipusu (fajtatiszta és
(12) keresztezett egyutt) (13)
- apa genotipusa (3) LIM BDA LIM BDA LIM BDA
- anya genotipusa (4) LIM BDA LIM BDA | vegyes | vegyes
(14) (14)
- borjak szama (5) 9233 3310 9233 | 3310 | 4380 1823
Borjak szdma 6sszesen (6) 9233 3310 18746
Tenyészetek szama (7) 27 6 37
Borjak szUletési ideje (8) 1992-2009 | 1993-2009 1992-2009
Anyak ellésszama (9) 1-12 1-11 1-12
Vélasztasi életkor (nap) 120-365 120-365 120-365
(10)
Vélasztasi suly (kg) (11) 100-350 100-350 100-350

AB = adatbazis (15); LIM = limousin; BDA = blonde d’Aquitaine; random = az anya az apai faj-
taktol eltérd barmilyen fajtaju (pl. magyar tarka), vagy akar keresztezett genotipusu (pl. limousin x
magyar tarka) lehet (16)

Table 1. The structure of the database

used database (1); genotype structure (2); genotype of sire and dam (3; 4); number of calves (5);
number of calves in database (6); number of herds (7); birth date of calves (8); parity of dam (9); age
at weaning (day) (10); weaning weight (11); purebred (12); mixed genotype (purebred and crossbred
together) (13); mixed (14); database (15); genotype of dam can be any breed (typically Hungarian
Simmental, or crossbred (Limousin x Hung. Simmental) (16)

nem hataroztuk meg, az anyak (tehenek) a limousin, illetve a blonde d’Aquitaine
kivételével barmilyen fajtajuak, vagy akar keresztezett genotipusuak is lehettek.

A vizsgalatba vont 18746 borju mindegyike apai agon tehat limousin, vagy
blonde d’Aquitaine szarmazasu volt, azaz az adatbazisainak apai féltestvér cso-
portok valasztasi eredményeit tartalmaztak. A valasztott borjak 6sszesen 148
apa ivadékai voltak, melyek kozul 110 tenyészbika limousin, 38 pedig blonde
d’Aquitaine fajtaju volt (2. tablazat).

Az értékelésbe, vagyis a kiinduldsi adatbazisba csak olyan apéak kerultek be,
melyek utan legaldbb 15 borju valasztasi adatai a rendelkezésre éalltak. Az egy
apara jutd ivadékok szama atlagosan 126,7 volt. A 148 értékelt apa kozll 120
olyan tenyeszbikat talaltunk, melyeknek fajtatiszta és keresztezett ivadekai is
voltak. Igy a kiindulasi adatbazisban 17825 olyan borju adata allt rendelkezésre,
melyeknek voltak fajtatiszta, illetve keresztezett féltestvérei is. Hozzatéve, hogy
az értékelésbe vont 37 tenyészet kdzul majdnem mindegyikében valasztottak
fajtatiszta és keresztezett borjakat, a vegyes genotipusu adatbazisunk (adatbazis
3.) atenyészetekben térténd apahasznalat, valamint az arutermeld keresztezések
kévetkeztében létrejott genotipus struktira meglehetésen sokszin(, sok atfedést
és rokoni kapcsolatot tartalmazé volt.
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2. tablazat

A vizsgalatba vont apak
Apa fajtaja (1) LIM BDA Osszesen (2)
A vizsgdlatba vont apak szama ¢sszesen (3) 110 38 148
- ezek ivadékainak a szama (4) 13611 5135 18746
Egy apéra jutd ivadékok szama atlagosan (5) 123,7 135,1 126,7
Egy apéra jutd ivadékok szama minimum (6) 15 15 15
Csak fajtatiszta ivadékokkal rendelkez6 apak szama (7) 21 2 23
- ezek ivadékainak a szama 719 64 783
Fajtatiszta és keresztezett ivadékokkal is rendelkez6 85 35 120
apék szama (8)
- ezek ivadékainak a szama 12799 5026 17825
- ebbdl fajtatiszta (9) 8514 3246 11760
- ebbdl keresztezett (10) 4285 1780 6065
gi?k keresztezett ivadékokkal rendelkezé apak szama 4 1 5
- ezek ivadékainak a szama 93 45 138

LIM = limousin; BDA = blonde d’Aquitaine
Table 2. The examined sires

breed of sire (1); total (2); number of the examined sires (3); number of their progeny (4); the average
number of progeny per sire (5); minimum number of progeny per sire (6); number of sires with
purebred progeny only (7); number of sires with purebred and crossbred progeny (8); from this
purebred or crossbred (9, 10); number of sires with crossbred progeny only (11)

s

Munkéank soréan az el6z6ekben bemutatott adatbazisokat kiilénb6z6 BLUP model-
lekkel (Henderson, 1975) értékeltlk ki. Vizsgalataink soran négy kuilénbézé modellt
allitottunk 6ssze, majd az ezekkel kapott eredményeket egymassal 6sszehasonlitot-
tunk. A négy modell kdzUl ketté apamodell, ketté pedig egyedmodell volt (Széke és
Komlosi, 2000). Mind az apamodelit, mind pedig az egyedmodellt a fajtatiszta borjak
adatbazisain (adatbazis 1. és adatbazis 2.), mind pedig a vegyes genotipusu adatba-
zison (adatbazis 3.) klilon-kilon lefuttattuk. Szamitsaink soran egyetlen tulajdonsagot,
a valasztasi sulyt értékeltik. A négy kildnb6zé modellt, valamint az dsszeallitasuk
soran figyelembe vett kiindulasi paramétereket a 3. tabldazatban mutatjuk be.

A jobb érthet8ség, valamint a knnyebb attekinthetéség érdekében a munka
soran elvégzett szamitasokat (a hat futtatast) a 4. tablazatban foglaltuk 6ssze.

Az apamodellek

A szamitasaink soran hasznalt két kilénbdzé apamodell szamos hatast tar-
talmazott. Az elsé apamodellt (modell 1) kizarélag a fajtatiszta adatbazisokon
(adatbazis 1. és 2.) alkalmaztuk. Ennek 0sszeéllitasa soran az apat (a pedigrébdl
csak az apara vonatkozé adatokat hasznaltuk) véletlen (random), a t6bbi vizsgalt
tényezdt (a tenyészetet, a tehenek ellésszamat, az évjaratot, a szlletés honapjat,
valamint a borju ivarat - kordbbi vizsgalataink, valamint Kovacs és mtsai (1993),
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3. tablazat
Az alkalmazott modellek
Modell szama (1) Modell 1 Modell 2 Modell 3 Modell 4
Modell tipusa (2) Apamodell (20) | Apamodell (20) | Egyedmodell (21) Egye((;?";odell
A populacio fajtatiszta vegyes fajtatiszta vegyes
genotipusa (3) (22) geno-tipusu (22) geno-tipusu
(23) (23)

Random hatésok (4)

- apa (5) + + +

- egyed (6) - : + +
-anya (7) - - +

Fix hatasok (8)

- borju genotipusa (9) - + - +

- tenyészet (10) + + + +

- anya ellésszama (11) + + + +

- szlletési évjarat (12) + + + +

- szlletési évszak (13) + + + +

- borju ivara (14) + + N +
Egyéb hatasok (15)

- anyai genetikai hatas - - + +

(16)

- anya allandé koérny. - - + +
hatasa (17)

Kovarians (val. életkor) + + + +

(18)

Viszgalt tulajdonsag + + + +
(valasztasi suly) (19)
+ = a modell ezt a hatast tartalmazza (24); - = a modell ezt a hatast nem tartalmazza (25)

Table 3. The used models

number of model (1); type of model (2); genotype of population (3); random effects (4); sire (5);
animal (6); dam (7); fix effects (8); genotype of calf (9); herd (10); parity of dam (11); birth year (12);
birth season (13); sex of calf (14); other effects (15); maternal genetic effect (16); maternal permanent
environmental effect (17); covariant (age at weaning) (18); trait (weaning weight) (19); sire model
(20); animal model (21); purebred (22); mixed genotype (23); the model include this effect (24); the
model doesn’t include this effect (25)

illetve Tézsér és mtsai (1996) eredményei alapjan - fix hatasként vettik figyelem-
be. A munka soran a valasztasi életkort, mint kovarianst is a modellbe épitettiik.
A masodik apamodell (modell 2) - melyet kizardlag a vegyes genotipusu adatba-
zison (adatbazis 3.) futtattunk - felirasa soran a tdbbfajtas tenyészértékbecslés
irdnyelveit vettik figyelembe. A két apamodell csupan annyiban kilénbdztek
egymastol, hogy az egyik tartalmazta a borju genotipusét (fajtatiszta limousin,
fajtatiszta blonde d’Aquitaine, limousin apasagu keresztezett, blonde d’Aquitaine
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4. tablazat
A modell futtatasok szama és tartalma
Futtatas Alkalmazott modell (2) Ertékelésbe vont borjak (3) Falhasznalt
sorszama Fajtatiszta (4) Veaves adatbazis
o) J enogtly usu szama’ (6)
Apa (7) | Egyed (8) | Szama* (9) | LM | BDA | © (5;0
F1 + modell 1 + AB1
F2 + modell 1 + AB2
F3 + modell 2 + AB3
F4 + modell 3 + AB1
F5 + modell 3 + AB2
F6 + modell 4 + AB3

*az 1. tablazat alapjan (10); #a 3. tablazat alapjan (11); LIM = limousin; BDA = blonde d’Aquitaine; +
= a futtatas soran a megjelodlt kiindulasi feltételek teljesultek (12)

Table 4. The number and content of the model runned

number of run (1); used model (2); examined calves (3); purebred (4); mixed genotype (5); number
of used database (6); sire or animal model (7; 8); number of model (9); as it seen on Table 1 and 3
(10; 11); during the runs, the signed starting conditions have been fulfilled (12)

apasagu keresztezett), mint fix hatast, a masik pedig nem. A két apamodellt a
kodvetkez6képp irtuk fel:

Modell 1: Y, .. =p + S +F + A+ Y, +M_+C,_ +b(x

ijklmno

ijkimno ~ X) + eijklmno

Modell 2: Y, =4 + S + G, +F + A +Y, + M_+C +b(x,.o-X) + €,

(ahol: Y, = i-edik apatdl, h genotipusd, j-dik tenyészetben, az anya k-adik
ellésébdl, IJévben, m évszakban, n ivard, o koru valasztott borju valasztasi sulya.
u = az Osszes megfigyelés atlaga; S, = a bika véletlen hatasa; G, = a borju ge-
notipusanak fix hatasa; F. = a tenyeszet fix hatasa; A, = a tehen ellésszamanak
(korénak) a fix hatasa; Y, = a szlletési év fix hatadsa; M_ = az sziletési évszak fix
hatésa; C_ = a borju ivaranak fix hatasa; b = regresszios koefficiens (valasztasi
életkor); e, .., = véletlen hiba)

A munka soran mindkét apamodellel két variancia komponenst becsultlnk.
Ezek a genetikai variancia (ivadékcsoportok kozoétti variancia; V), valamint a
kérnyezeti variancia (ivadékcsoporton bellili variancia; V,) voltak. Az apamodellel
becsult genetikai varianciat (V) a kdvetkezd képlet segitségeével szamitottuk ki:
V.= (MS,_ - MS,)/k, (ahol k, az apa szabadsagfokabdl szamitott koefficiens).
Abecslés soran kapott MS_ (hiba, vagy maradék) értéke megegyezett a krnyezeti
variancia (V,) ertékevel. Azaz MS_ = V,. Afenotipusos varianciat (V,) a genetikai
variancia (V, = V__ x 4) és a kornyezeti variancia (V,) 6sszegeként hataroztuk
meg (V, =V, + Vj. Az 6rokolhet8ségi értéket (h?) a genetikai variancia (Vy) ésa
fenotipusos variancia (V,) hanyadosakent szamitottuk ki (h* = V_/V)).
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Ezt kévetben a vizsgalatban szerepld dsszes apa tenyészértékét megbecsiiltik a
valasztasi suly tulajdonsagra. A tenyészértéket az apa ivadékcsoportjanak atlagos
teljesitménye, valamint a teljes populacié atlagos teljesitményének a klilébnbsége-
ként hataroztuk meg. Minden apa esetén két tenyészértéket szamitottunk. Egyet
afajtatiszta, egyet pedig a vegyes genotipusu populaciéban. Ennek eredményeit
tablazatos formaban csak a 20-20 legtdbb ivadékkal rendelkez6 apa esetén mu-
tatjuk be. A két kildnb6z6 apamodellel becstilt tenyészértékek ismeretében az
apak rangsorait is meghataroztuk a vizsgalt tulajdonsagban.

Az apamodell futtatadsat Harvey (1990) ,Least Square Maximum Likelihood”
eljarasa szerint, ,Harvey” programmal végeztik.

Az egyedmodellek

Az el6z6ekhez hasonldan a szamitasainak soran hasznalt két egyedmodellbe
is szamos hatast épitettiink. Az apamodellekhez hasonldan ezek is csak abban
kilénbdztek egymastdl, hogy az egyiket (modell 3) kizardlag a fajtatiszta adat-
bazisokon futtattuk és nem tartalmazta a borjak genotipusat, a masikat (modell
4) pedig kizarélag a vegyes genotipusu adatbazis esetében hasznaltuk, a borjak
genotipusat pedig - Splan és mtsai (2002) vizsgalatahoz hasonléan - fix hatas-
ként beleépitettiik. Ezen kivll a modellek teljesen azonosak voltak, mindketté
egyforman tartalmazta a pedigrére vonatkoz6 random hatésokat (a rokonsagi
matrixban az apakra, anyakra és a nagyszUlékre vonatkozé adatok szerepeltek),
az apamodellnél bemutatott fix hatasokat, a valasztasi életkort, mint kovarianst,
valamint az anyai genetikai hatast, és az anya allandd kdrnyezeti hatasat is. Ez
utobbi két hatas értelmezését korabbi munkank (Bene, 2007) soran részletesen
bemutattuk, igy azt itt nem ismételjiik. Az egyik egyedmodell tehat a ,hagyoma-
nyos” elveken alapult, a masiknal pedig a ,t6bbfajtas” tenyészértékbecslés (Van
Vleck és mtsai, 1992; Nunez-Dominguez és mtsai, 1995; Roso és mtsai, 2005)
iranyelveit érvényesitettik.

Az egyedmodell altalanos alakja az alabbiak szerint irhaté fel (ahol: y = a
megfigyelés vektora (valasztasi suly); b, és b, = a fix hatas(ok) vektora - a fen-
tiek szerint; u = a véletlen hatas vektora (egyed); m = az anyai genetikai hatas
vektora; pe = az anya allandd koérnyezeti hatdsanak vektora; e = hiba vektor; X
= afix hatasok el6fordulasi matrixa; Z = az additiv genetikai hatasok eléfordulasi
matrixa; W = az anyai genetikai hatas el6fordulasi matrixa; S = az anya allandé
kérnyezeti hatdsanak el6fordulasi matrixa):

Modell 3:y = Xb, + Zu + Wm + Spe + e
Modell 4:y = Xb, + Zu + Wm + Spe + e

Az egyedmodellel torténd becslés soran a kdvetkezd variancia és kovariancia
komponenseket, valamint populéacidogenetikai paramétereket hataroztuk meg:
additiv direkt genetikai variancia (02 ); anyai genetikai variancia (o2 ); direkt-anyai
genetikai kovariancia (o, ); anyai allando kornyezeti hatas (o® ); hiba variancia
(02,); fenotipusos variancia (0 ); direkt 6rokélhetéség (h?,); anyai 6rokélhetéség
(h2); teljes 6rokolhetdség(h?,); direkt-anyai genetikai korrelacio (r, ); az allandé
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kdrnyezeti variancia (c?), illetve a hiba variancia (e?) aranya a fenotipusos varian-
cidban. A komponensek szamitasanak menetét Willham (1972), valamint Lengyel
(2005) részletesen ismertette, igy annak Ujboli bemutatasatol itt eltekintlink.

A vizsgélatban szerepld 0sszes apa tenyészértékét egyedmodellel is megbe-
csultuk a valasztasi suly tulajdonsag esetén. Az ide vonatkozo iranyelvek mege-
gyetek az apamodellnél leirtakkal, igy azt itt nem ismételjik.

Az egyedmodell esetén a populacidégenetikai paramétereket és a tenyészértékeket
- Lengyel és mtsai (2004), valamint Lengyel (2005) irAnymutatésa alapjan - a
DFREML (Meyer, 1998) és az MTDFREML (Boldman és mtsai, 1993) programok-
kal becsultuk.

Az apak rangsoranak ésszehasonlitasa

A négy kilénb6zé BLUP modellel az apak valasztasi suly tulajdonsagra sza-
mitott tenyészértéke alapjan négy kildnbdzé rangsort allitottunk fel, fajtanként
kilén-kaldn. A modellnek az apak rangsorara gyakorolt hatast Nunez-Dominguez
és mtsai (1995), valamint Lengyel (2004, 2005) vizsgalataihoz hasonldan rang-
korrelacié szamitassal hataroztuk meg. Enhhez a MS Excel statisztikai program-
csomagjat hasznaltuk.

EREDMENYEK ES ERTEKELESUK

Az el6z8ekben bemutatott négy kilénbéz6 BLUP modellel becslilt, hat futtas
soran szamitott populaciégenetikai paramétereket az 5. tablazatban ismertetjlk.
A valasztasi suly tulajdonsag 6rokélhetésége a kildnbdzd futtatasok eredmé-
nyei alapjan meglehetésen tag hatarok kozott valtozott. A legkisebb h? értéket
(0,20=+0,03) a fajtatiszta limousin borjak adatbazisanak apamodellel torténd
kiértékelése, a legnagyobbat (0,60+0,014) pedig a fajtatiszta blonde d’Aquitaine
borjak adatbazisanak egyedmodellel torténd kiértékelése soran kaptuk. Ezek
alapjan 6sszességében megallapithatd, hogy a vizsgalt populéacidéban a vélasztasi
suly 6rokolhetésége gyenge és jo kozbtti volt.

A vizsgélt genotipusok koézll - mind az apamodell, mind pedig az egyedmodell
estén - a limousin fajtaban kisebbnek talaltuk a valasztasi suly 6rokélhetéségét
(h? = 0,20+0,03, ill. h? = 0,28+0,05) annal, mint amit a blonde d’Aquitaine fajta
esetén tapasztaltunk (h? = 0,35+0,09, ill. h? = 0,60+0,14). A vegyes genotipusu
adatbazison szamitott 6rokolhetéségi értékek (h? = 0,32+0,04, ill. h?2 = 0,57+0,06)
az el6z6 kettd kozé estek. A nagyobb létszamd, fajtatiszta limousin populaciéban
szamitott megbizhatdsagi értékek jobbak voltak azoknal az adatoknal, mint amiket
a kisebb létszamU fajtatiszta blonde d’Aquitaine allomanyban becsultiink. A vegyes
genotipusl adatbazison becslilt hiba értékek az el6z6eknél is kisebbek voltak.

A két fajta kozti klildnbségek az 6rokolhetéségi értékekben egyrészt az eltérd
kdrnyezethatassal, masrészt a kiilénbdzé mértékld megbizhatésaggal magyaraz-
hatok. Mivel a limousin allomany tébb tenyészetben volt, feltehetéen nagyob-
bak lehettek a tenyészetek kozti kdrnyezeti és technoldgiai kildnbségek, mint
a kevesebb tenyészetben tartott blonde d’Aquitaine esetében. Emiatt az el6z8
fajtanal nagyobb kdrnyezethatds, és kisebb genetikai hatas lehetett, emiatt az
Orokolhetéség kisebb volt, mint az utdbbi fajta esetében.
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A két klldonb6z6 apamodellel (modell 1 és modell 2) becstilt populacidégenetikai
paraméterek kdzott tllsdgosan nagy kildnbségeket nem taléltunk. Ezzel szem-
ben a két egyedmodell (modell 3 és modell 4) kdz6tti klldnbség szamottevének
bizonyult, kildndsen a fajtatiszta limousin (0,28+0,05) és a vegyes genotipusu
populacioban (0,57+0,06) szamitott h? érték esetén. Eredményeink alapjan az is
megallapithatd, hogy valamennyi adatbazis esetében az egyedmodellel nagyobb
- bizonyos esetekben sokkal nagyobb - 6rokolhetéségi értékeket kaptunk, mint az
apamodellel. A szamitott h? értékek statisztikai értelemben vett megbizhatésaga
a négy modell esetén szamottevé mértékben nem klldnbozott.

5. tablazat
A szamitott populaciégenetikai paraméterek
Paraméter Apamodell (2) Egyedmodell (3)
) Modell 1 Modell 2 Modell 3 Modell 4
Fajtatiszta (4) Vegyes Fajtatiszta Vegyes
genotip. (5) genotipusu
F1 F2 F3 F4 F5 F6
0%, 200,24 494,08 423,78 243,21 662,14 603,60
o®, - - - 113,09 339,06 249,92
O - - - -105,43 -366,10 -310,76
ozpe - - - 83,80 54,25 69,28
0, 795,42 911,02 899,51 531,26 412,40 454,20
02p 995,66 1405,10 1323,29 865,93 1101,75 1066,24
h?, 0,20+0,03 0,35+0,09 0,32+0,04 | 0,28+0,05 0,60+0,14 | 0,57+0,06
h? - - - 0,13+0,04 0,31+0,07 | 0,23+0,03
Mo - - - -0,64+0,09 | -0,77+0,07 | -0,80+0,03
c? - - - 0,10+0,02 0,05+0,03 0,07+0,01
e? - - - 0,61+0,04 0,37+0,10 | 0,43+0,04
h? +c? - - - 0,23 0,36 0,30
h?, 0,20 0,35 0,32 0,16 0,26 0,25

F = futtatas sorszama (6); o®, = direkt additiv genetikai variancia (7); o® = anyai genetikai varian-
cia (8); o, = direkt-anyai kovariancia (9); czpe = anyai allandé kérnyezeti variancia (10); ¢, = hiba
(egyéb kornyezeti) variancia (11); 0%, = fenotipusos variancia (12); h?, = direkt 6rokélhetéseg (13);
h? = anyai 6rokélhet6seg (14); r, = direkt-anyai genetikai korrelacio (15); ¢ = allando kornyezeti
variancia aranya a fenotipusban (16); e? = a hiba variancia aranya a fenotipusban (17); h? = teljes
Orokolhetéség (18)

Table 5. The calculated population genetics parameters

parameter (1); sire model (2); animal model (3); purebred (4); mixed genotype (5); number of run (6);
o2, = additive direct genetic variance (7); o? = maternal genetic variance (8); o, = direct maternal
genetic covariance (9); ozpe = maternal permanent environmental effect (10); o®, = residual variance
(11); 02p = phenotypic variance (12); h?, = direct heritability (13); h® = maternal heritability (14); r,
= direct-maternal genetic correlation (15); ¢ = the ratio of the permanent environmental variance
to the phenotypic variance (16); e? = the ratio of the residual variance to the phenotypic variance
(17); h2, = total heritability (18)
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A fajtatiszta limousin populéacidban az egyedmodellel meghatarozott popula-
cidgenetikai paramétereink hasonléak voltak azokhoz az adatokhoz, mint amit
munkajuk soran Keeton és mtsai (1996), Van Vieck és mtsai (1996), valamint
Dodenhoff és mtsai (1999) becsliltek. Fajtatiszta limousin borjak esetén a szamitott
adataink teljesen azonosak voltak azokkal az eredményekkel, melyeket Lengyel
és mtsai (2003), valamint Lengyel (2004) apa- és egyedmodellel hatarozott meg.

A fajtatiszta blonde d’Aquitaine adatbazison szamitott értékeink mind az apa-
modell, mind pedig az egyedmodell tekintetében korabbi dolgozatunk (Bene és
mtsai, 2007b) eredményeihez teljesen hasonldak voltak.

A vegyes genotipusu adatbazis alapjan szamitott populaciégenetikai paramé-
tereink részben a mar meglévé szakirodalmi adatokhoz hasonléan, részben attol
eltéréen alakultak. A valasztasi suly esetén Crews és Kemp (1999), valamint Splan
és mtsai (1998) limousin keresztezett populacidékban az altalunk szamitottnal joval
kisebb 6rokolhetéségi értékeket becslltek. Ahunu és mtsai (1997), valamint Roso
és mtsai (2005) altal vegyes genotipusl populacidkra kozolt értékek - egyedmodell
esetén - szintén kisebbek voltak annal, mint amit munkank soran szamitottunk.
Bourdon és Brinks (1982) apamodellt hasznalva, tobb fajta atlagaban az altalunk
tapasztaltaknal nagyobb h? értékeket kdzoltek. Ezzel szemben eredményeink
hasonlésagot mutattak azokkal az adatokkal, mint amit Magana és Segura (1997)
keresztezett dllomany apamodellel torténd értékelése soran kaptak. A valasztasi
sulyra becsllt populaciégenetikai paramétereink hasonléak azokhoz az adatokhoz
is, melyeket Meyer (1992) keresztezett allomanyok vizsgalatat kdvetben talalt.

A limousin fajtaju apak ivadékainak szamat, valamint a kiilénb6z8 adatbazisok
alapjan, kilénb6zé BLUP modellekkel szamitott valasztasi suly tenyészértékét,
illetve az e tenyészértékek alapjan felallitott rangsorat a 6. tdblazatban mutatjuk be.

Eredményeink alapjan egyértelmlen megallapithatd, hogy valamennyi apa
esetén a négy kllénb6z6 BLUP modellel mas és mas tenyészértéket becsltlink
a valasztasi suly tulajdonsagra. A legtdbb apa esetén a becslilt tenyészérték
populaciéatlaghoz viszonyitott irdnya (atlag alatti vagy feletti) ugyan hasonlé volt,
de a szamszerU értékekben nagyon nagy kllénbségeket talaltunk kozoéttik (pl.:
16444-es apa tenyészértékei a valasztasi suly tulajdonsagban: modell 1: +7,68
kg; modell 2: +9,05 kg; modell 3: +11,94 kg; modell 4: +11,64 kg). Mindezek
mellett vizsgalatunk soran talaltunk olyan apakat is (pl.: a 18853-as apa), melyek
tenyészértéke a valasztasi suly tulajdonsagra nézve fajtatiszta populacidékban atlag
alatti, de a vegyes genotipusu allomanyban atlag feletti volt. A négy modell kdzl
a legkiugrobb eredményeket a vegyes genotipust allomanyon futtatott apamo-
dell (modell 2) esetén tapasztaltuk. Az ezzel a modellel becslilt tenyészértékek
szamos apa (pl.: 14712-es apa tenyészértékei a valasztasi suly tulajdonsagban:
modell 1: +13,79 kg; modell 2: -23,95 kg; modell 3: +25,99 kg; modell 4: +17,29
kg) esetén nemcsak iranyaban, de abszollt értékben nézve is jelentésen eltértek
a masik harom modellel kapott adatoktol.

A fentiek kdvetkeztében a limousin apak négy kilénb6zé BLUP modellel
becslilt, a valasztasi suly tulajdonsagra iranyulé tenyészértéke alapjan felallitott
rangsoraiban is szamottevé kildnbségeket talaltunk. A négy rangsor rangkorre-
lacidval tortént 6sszehasonlitdsanak eredményeit a 7. tablazatban mutatjuk be.

A fajtatiszta limousin adatbazis alapjan apamodellel (modell 1) és egyedmodel-
lel (modell 3) meghatarozott rangsor egymashoz nagyon hasonlénak bizonyult
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6. tablazat
A limousin apak valasztasi suly tulajdonsag alapjan becsiilt tenyészértéke és rangsora
KLSZ N Apamodell (1) Egyedmodell (2)
Modell 1 Modell 2 Modell 3 Modell 4
(AB1) (3) (AB3) (AB1) (AB3.)
AB1 AB3 Fajtatiszta Vegyes geno- Fajtatiszta Vegyes
populaciéban tipust popu- populaciéban genotipusu
(4) l&cidban (5) populaciéban

TE SR TE SR TE SR TE SR
9034 41 298 -0,24 7 -7,53 15 -1,99 6 -1,45 6
11572 | 298 325 -2,81 12 -9,80 17 -8,56 11 -10,72 10
12015 | 612 907 -1,90 9 -10,06 18 -8,96 13 -15,84 15
12946 | 232 259 +1,80 5 -7,36 14 -3,15 7 -11,87 11
13098 | 917 | 1483 | +1,75 6 -9,09 16 -1,02 4 -10,64 9
13869 | 244 277 -1,60 8 -6,93 13 -5,93 9 -11,98 12
14284 | 157 198 -8,16 16 +6,07 9 -15,60 18 -20,78 17
14473 | 148 201 -8,43 18 +10,22 4 -14,49 17 -13,85 13
14474 | 184 250 -6,15 15 +9,69 5 -10,77 15 -15,31 14
14476 | 188 236 -5,91 14 +9,66 6 -12,05 16 -16,78 16
14602 37 187 -8,16 17 -2,77 10 -9,21 14 -22,65 18
14684 | 721 935 -8,43 19 -3,60 11 -21,15 19 -23,11 19
14712 55 188 | +13,79 1 -23,95 20 +25,99 1 +17,29 1
15250 | 531 687 -14,15 20 -15,13 19 -30,80 20 -39,61 20
16444 | 436 524 +7,68 2 +9,05 +11,94 2 +11,64 4
16496 | 222 242 -3,13 13 +12,14 -7,03 10 -4,15 7
16854 | 173 239 +3,42 4 +17,65 -1,29 5 +13,41 3
17031 150 185 -2,59 11 -5,47 12 -8,59 12 -8,64 8
17562 | 121 191 +7,40 3 +15,47 2 +4,40 3 +10,97 5
18853 | 199 203 -1,99 10 +9,30 7 -4,18 8 +15,90 2
FA 9233 | 18746 214,8+5,1 227,4+x11,5 214,8+5,1 227,4+11,5

KLSZ = az apa kdzponti lajstromszama (6); N = az apa ivadékainak a szama (7); TI‘; = tenyészérték
(kg) (8); SR = a tenyészértékek alapjan felallitott rangsorban 1évé pozicié (9); FA = a populacié
féatlaga (kg) (10)

Table 6. The weaning weight breeding value and rank of Limousin sires

sire model (1); animal model (2); database (3); in purebred population (4); in mixed genotype
population (5); registration number of sires (6); number of progeny of sire (7); breeding value (8);
the position of sires in the rank based on their breeding value (9); overall mean (10)
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7. tablazat
Rangkorrelacios értékek az apak kiilonb6z6 modellekkel felallitott rangsora kozétt a
limousin apak esetén (N=110)

M ang Modell 2 Modell 3 Modell 4
Modell 1 0,37" 0,92" 0,68
Modell 2 0,36 0,32
Modell 3 0,75

“p<0,01; modell 1 = adatbazis 1. (fajtatiszta limousin) + apamodell (1); modell 2 = adatbazis 3.
(vegyes genotipusu) + apamodell (2); modell 3 = adatbazis 1. (fajtatiszta limousin) + egyedmodell
(8); modell 4 = adatbazis 3. (vegyes genotipusu) + egyedmodell (4)

Table 7. Rank correlation values between the ranks of sires (Limousin sires)

model 1 = database 1 (purebred limousin) + sire model (1); model 2 = database 3 (mixed genotype)
+ sire model (2); model 3 = database 1 (purebred limousin) + animal model (3); model 4 = database
3 (mixed genotype) + animal model (4)

(r.ng = 0,92; p<0,01), azaz a fajtatiszta populacioban a ket kildnbézé BLUP
modszer végsd eredményei egymashoz nagyon hasonléak voltak. Vizsgélatai
soran Lengyel és mtsai (2004), valamint Lengyel (2005) hasonléan szoros dssze-
fuggésekrdl szamoltak be fajtatiszta limousin allomanyok valasztasi adatainak
apa- és egyedmodellel torténd értékelését kdvetden. Kordbbi kutatdsaink (Bene
és mtsai, 2006, 2007b) alkalmaval jelen eredményeinkhez teljesen hasonlé rang-
korrelacids értékeket hataroztunk meg fajtatiszta populaciok valasztasi sulyanak
elemzése soran. Laza dsszefliggést taldltunk ugyanakkor a vegyes genotipusu
adatbazison futtatott apamodellel (modell 2) felallitott rangsor, valamint a masik
harom modellel maghatarozott rangsor (r_ = 0,32-0,37; p<0,01) koz6tt. Ez
alapjan ismételten megallapithatd, hogy a 2-es modellel kapott eredményeink
kiugronak tekintheték a tobbi modellel kapott értékekhez képest. A vegyes ge-
notipusl adatbazis egyedmodellel (modell 4) térténd kiértékelése soran felallitott
rangsor kevésbé (r, = 0,68-0,75; p<0,01) hasonlitott a fajtatiszta populacioban
meghatarozott sorrendekhez. Ez az eredmény hasonlésagot mutatott a legtdbb
szakirodalmi forrasban (Sullivan és mtsai, 1999; Newman és mtsai, 2002; Splan
és mtsai, 2002 stb.) fellelhetd informécidhoz.

Az el6z8ekhez hasonldan a blonde d’Aquitaine fajtaju apak ivadékainak szamat,
valamint a kllénbdz6 adatbazisok alapjan, kiilénb6zé BLUP modellekkel szamitott
valasztasi suly tenyészértékét, illetve az e tenyészérték alapjan felallitott rangsorat
a 8. tablazatban mutatjuk be. Szintén az el6z6ekhez hasonlbéan az apak kiildnb6zd
modellekkel felallitott rangsora kozti 6sszefliggéseket a 9. tabldazatban ismertetjik.

A blonde d’Aquitaine apak esetén a limousin fajtanal tapasztaltakhoz nagyon
hasonl6 eredményeket kaptunk. Mind az apak becstilt tenyészértékében, mind
pedig az apak rangsoraban szamottevd kildnbségeket talaltunk a négy BLUP
modell kdzott, ezért a limousin apak esetén leirtakat itt nem ismételjik. A blonde
d’Aquitaine és a limousin fajtaju apak rangsoranak vizsgalatat kévetéen csupan
egy dologban tapasztaltunk jelentés és emlitésre méltd kilénbséget. A blonde
d’Aquitaine apak esetében a vegyes genotipusu adatbazis kiértékelésére hasznalt
apamodell (modell 2) és egyedmodell (modell 4) nagyon hasonlé rangsort (r

rang
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8. tablazat
A blonde d’Aquitaine apak valasztasi suly tulajdonsag alapjan becsiilt tenyészértéke és
rangsora
KLSZ N Apamodell (1) Egyedmodell (2)
Modell 1 Modell 2 Modell 3 Modell 4
(AB2) (3) (AB3) (AB2) (AB3)
AB2 | AB3 Fajtatiszta Vegyes geno- Fajtatiszta Vegyes
populaciéban tipusu popu- populéaciéban genotipusu
(4) laciéban (5) populaciéban

TE SR TE SR TE SR TE SR
11273 43 198 | +10,35 4 -10,12 16 -0,50 12 -14,39 15
12392 117 360 +1,82 11 +13,04 7 +0,89 11 +20,29 6
12708 10 66 +0,01 12 -5,39 14 +2,97 10 -3,14 13
13229 108 248 | -16,70 19 -2,98 13 -28,74 18 -11,84 14
13729 58 146 +9,96 5 +23,45 1 +13,09 6 +48,07 2
13730 142 278 | -10,27 15 +9,14 9 -23,64 16 +15,26 8
14053 63 106 -1,13 13 +13,31 6 -7,18 14 +22,66 5
14347 257 356 | -11,18 16 +7,28 11 -23,69 17 -2,48 12
15076 50 92 -1,20 14 +15,71 4 -3,88 13 +13,50 10
15641 109 153 -22,25 20 -9,81 15 -40,26 20 -34,46 17
15911 699 1019 | +3,48 9 +11,13 8 +7,43 8 +11,66 11
16477 51 60 +8,05 7 +4,93 12 +16,84 5 +14,87 9
16788 492 587 +9,49 6 +8,88 10 +17,72 4 +18,90 7
17032 57 59 +19,15 2 +23,07 2 +37,73 1 +49,00 1
17086 119 129 | +17,33 3 +14,96 5 +34,52 3 +33,55 4
17680 265 299 | +20,39 1 +16,33 3 +36,85 2 +35,92 3
19335 121 128 | -13,62 18 -34,80 20 -31,59 19 -565,24 20
20226 68 77 +5,22 8 -13,58 17 +12,14 7 -24,77 16
20283 53 56 -12,22 17 -28,13 19 -19,79 15 -54,70 19
20284 65 69 +2,73 10 -21,31 18 +5,99 9 -39,36 18
FA 3310 | 18746 252,3+21,3 227,4+11,5 252,3+21,3 227,4+11,5

KLSZ = az apa kdzponti lajstromszama (6); N = az apa ivadékainak a szdma (7); TF; = tenyészérték
(kg) (8); SR = a tenyészértékek alapjan felallitott rangsorban 1évd pozicié (9); FA = a populacié

féatlaga (kg) (10)

Table 8. The weaning weight breeding value and rank of Blonde d’Aquitaine sires

sire model (1); animal model (2); database (3); in purebred population (4); in mixed genotype
population (5); registration number of sires (6); number of progeny of sire (7); breeding value (8);
the position of sires in the rank based on their breeding value (9); overall mean (10)
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0,93; p<0,01) eredményezett, vagyis a 2-es modellel ez esetben nem becsiiltlink a
tobbitdl olyan mértékben eltérd tenyészértékeket, mint a limousin apak esetében.

9. tablazat
Rangkorrelacios értékek az apak kiilonb6z6 modellekkel felallitott rangsora kozott a
blonde d’Aquitaine apak esetén (N=38)

M ang Modell 2 Modell 3 Modell 4
Modell 1 0,40 0,95" 0,54
Modell 2 0,45" 0,93
Modell 3 0,56"

“p<0,01; modell 1 = adatbazis 2. (fajtatiszta blonde d’Aquitaine) + apamodell (1); modell 2 = adatbazis
3. (vegyes genotipust) + apamodell (2); modell 3 = adatbazis 2. (fajtatiszta blonde d’Aquitaine) +
egyedmodell (3); modell 4 = adatbazis 3. (vegyes genotipust) + egyedmodell (4)

Table 9. Rank correlation values between the ranks of sires (Blonde d’Aquitaine sires)

model 1 = database 2 (purebred blonde d’Aquitaine) + sire model (1); model 2 = database 3 (mixed
genotype) + sire model (2); model 3 = database 2 (purebred blonde d’Aquitaine) + animal model
(3); model 4 = database 3 (mixed genotype) + animal model (4)

KOVETKEZTETESEK, JAVASLATOK

A Limousin és Blonde d’Aquitaine Tenyészt6k Egyeslletének orszagos borju
valasztasi adatbazis kiértékelését kdvetden az alabbi megallapitasokat tehetjik:

A fajtatiszta és a vegyes genotipusu borjak adatait tartalmazé adatbazisok négy
kilénbdzé BLUP modellel torténd kiértékelése soran szamottevéen kildnbdzé
populacidgenetikai paramétereket kaptunk. A kiindulasi adatbazis borjulétszama,
annak genotipus struktiraja, valamint az alkalmazott modellek kiilénbdz&sége
révén egy azon tulajdonsagra tébbféle, egymastdl jelentésen eltérd 6rokolhetd-
ségi értéket tapasztaltunk.

A kiindulasi adatbazisok kiilénb6z8sége mellett szamottevéen befolyasolhatta
az 6rokolhetdségi étékek alakulasat az is, ha az anyai genetikai hatast a modell-
be épitettiik. Eredményeink alapjan megallapithato, ha ezt a hatast a modellben
szerepeltettlk, akkor a fenotipusos variancia értéke kisebb lett, aminek kdvetkez-
tében a h? érték nétt. Ez a valasztasi suly esetén jorészt az additiv direkt geneti-
kai variancia és az anyai genetikai variancia kdzti negativ el&jell kovarianciaval
magyarazhaté. E két hatas kozti kapcsolatot nagyon sok kutatocsoport értékelte
az elmult idészakban, azonban a meglehetésen sokszinli eredmények kévetkez-
tében ezek Osszefliggése, illetve kapcsolatuk milyenségének az 6rékolhetdségi
érték alakulasara gyakorolt hatdsa még nem t(inik teljes mértékben tisztazottnak.

A vizsgalt limousin és blonde d’Aquitaine fajtak esetén fajtatiszta populaciok-
ban, valamint a vegyes genotipusu allomanyban meghatarozott 6rokélhetéségi
értékek csak arra a populacidra igazak, amelyek adataibél azok kiszamitasra
kerultek. Ezért, illetve szamitott adataink tikrében a fajtatiszta allomanyok ér-
tékelése soran becsllt 6rokolhetdségi értékeket nem javasoljuk felhasznalni a
vegyes genotipusu, vagy keresztezett borjakat, illetve azok adatait (is) tartalmazé
populacidkban végzett nemesité és tenyésztdi munka soran.
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A fajtatiszta allomanyok adatainak a kiértékelése sordn az apamodellel
és az egyedmodellel kapott eredmények (populaciégenetikai paraméterek,
tenyészértékek) egymastdl ugyan kllénboztek, de ezek a kilénbségek az apak
valasztasi suly tulajdonsag alapjan becslilt tenyészértéke alapjan felallitott rang-
soraban jelentds eltéréseket nem okoztak. Ezt igazoljak az ide vonatkozd nagyon
szoros rangkorrelacios értékek is.

Az alkalmazott modellek kozll a vegyes genotipusu adatbazison futtatott apa-
modell (modell 2) eredményei - kiildndsen a limousin bikak tenyészértékeinek
tekintetében - szamottevd mértékben kuldnbdztek azoktdl az adatoktdl, amiket
a masik harom modellel becsdiltiink. A blonde d’Aquitaine apak esetében ilyen
mertekU kulénbsegeket az eltér6 modellekkel becsilt tenyészértékekben nem
tapasztaltunk. Ugy gondoljuk, nem lenne értelme taldlgatasokba belemenni, a
két fajta apaallatainak rangsoraban kapott eltéré tendenciak tisztazasahoz min-
denképp tovabbi vizsgalatok sziikségesek.

Mindemellett a limousin bikak 2-es szamu apamodellel becslilt tenyészértékeinek
atobbitél vald kildnbdzéségére nem kdnny(i magyarazatot talalni. Az apamodellt
els@sorban a kdrnyezeti tényezdk hatasanak a becslésére (korrigalasara), az ad-
ditiv génhatasok kimutatasara, és az azok kdvetkeztében létrejovd fenotipusos
teljesitmények elemzésére, a szelekcidés munka elésegitésére szoktak felhasz-
nalni. Kiléndsen abban az esetben, ha a populacié pedigré adatbazisa nem
bonyolult, vagyis jellemz8en apa-ivadék kapcsolatrél van szé. Ezért az apamo-
dell hasznalata - a vonatkoz6 szakirodalmi forrasok tulnyomo része szerint - a
fajtatiszta populacidk adatbazisainak az értékelésére ajanlhato, és kizardlag az
apa tenyészértékének becslését teszi lehetévé. Néhany szakirodalmi forrasban
ugyan talalhaték adatok az apamodell vegyes genotipusu allomanyokon térténd
hasznalatara, de ezek szama viszonylag kevés. Ezek, valamint a szamitott adata-
ink tikrében ugy gondoljuk, hogy a valasztasi eredmények értékelése soran az
apamodell vegyes genotipusu allomanyok adatbazisan térténé alkalmazhatésagat
Ujra &t kell gondolni.

Véleménylink szerint a vizsgalt modellek kozul 6sszességében a 2-es modellel
kapott eredmények szakmai megbizhatésaga volt a legkisebb. Ezért az apamo-
dellt inkabb fajtatiszta populacidk adatbazisainak az értékelésére ajanljuk, kilo-
ndsen olyan esetekben, ahol a rendelkezésre all6 |étszam kicsi, vagy az értékelt
tulajdonsag jellege (pl. vagasi %) nem teszi lehetévé a bonyolultabb rokonsagi
matrixok 0sszedllitasat.

Vizsgalatunk eredményei alapjan a 4-es szamu modell hasznalatat javasoljuk
olyan adatbazisok kiértékeléshez, amelyek fajtatiszta és keresztezett egyedek
mért teljesitményeit egyarant tartalmazzak.

A négy kulénbdzé BLUP modell esetén szamottevd kiildnbségeket talaltunk - a
becsult populacidgenetikai paraméterek mellett - az apak valasztasi suly tulajdon-
sagra becslUlt tenyészértékében is. Munkank eredményei alapjan egyértelmiien
kijelenthetd, ha egy fajtatiszta populéaciok adatai alapjan atlag felettinek bizonyult
apat egy vegyes genotipusu allomanyban keresztezésre hasznalunk, akkor nem
biztos, hogy ott az apanak a tenyészértéke szintén atlag feletti lesz. Javasoljuk
ezért, hogy a husmarhatenyésztés gyakorlataban a fajtatiszta populaciok adatai
alapjan becsult tenyészérték mellett a ,keresztezett” tenyészérték becslésére is
sor ker(ljon. Véleményunk szerint nagyban segitené a tenyészbikak kivalasztasat
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az, ha roluk - adott tulajdonsagot tekintve - a ,fajtatiszta” tenyészérték mellett a
.keresztezett” tenyészérték is rendelkezésre allna.

Természetesen attél fliggéen, hogy milyen genotipusu a keresztezési partner,
illetve a rendelkezésre allé allomanyban milyen a genotipus struktura, a ke-
resztezett tenyészérték jelentése, hasznalata akar tulajdonsagonként is mas és
mas lehet. Munkank eredményei talan jelenthetnek egy kiindulasi alapot ahhoz,
hogy létrehozasra kertiljon egy olyan modell, melynek segitségével egységes
szempontrendszer szerint, sztenderd kiindulasi és matematikai feltételek mellett
lehet6ség nyiljon a ,keresztezett” tenyeszértékek becslésére, valamint az igy
nyert eredmények gyakorlati felhasznélasara is. Ugy gondoljuk, ennek megva-
|6sitasahoz tovabbi Iépések, vizsgalatok sziikségesek.
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