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HAGYOMANYOS TENYESZERTEKBECSLESI MODSZEREK
OSSZEHASONLITASA LIMOUSIN HUSMARHA FAJTABAN
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OSZEFOGLALAS

A munka soran limousin tenyészbikak tenyészértékbecslését végezték a szerz6k borjak valasztasi
sulya alapjan. Az értékelésben 110 tenyészbika és azoknak 37 hazai tenyészetbdl szarmazo 13 611
borja valasztasi sulya és valasztasi életkora szerepelt. A borjak adataibdl két adatbazist (fajtatiszta és
keresztezett, ill. vegyes) képeztek. Mindkét adatbazist négy kilénb6zé BLUP (Best Linear Unbaised
Prediction) modellel (2 apamodell, 2 egyedmodell) futtattdk. Nem talaltak nagy eltérést a két kilon-
b6z6 apamodellel becslilt populacidgenetikai paraméterek kdzott. Ezzel szemben a két egyedmodell
kozotti kllonbség szamottevének bizonyult, kiléndsen a fajtatiszta limousin (0,28+0,05) és a vegyes
genotipusu populacidéban (0,57+0,06) szamitott h? érték esetén. Az eredmények alapjan megallapit-
hatd, hogy egyedmodellel nagyobb - bizonyos esetekben sokkal nagyobb - 6rokl6dhetéségi értékeket
kaptak, mint az apamodellel. Mivel fajtatiszta allomanyban az apamodell és az egyedmodell kozott
nem talaltak kildnbséget, fajtatiszta allomanyban az apamodell kell§ pontossagunak tekinthetd.
Egyedmodellel becslilve a limousin tenyészbikak tenyészértéke és az ez alapjan felallitott rangsora
Iényegesen kildonbozott egymastdl attol fliggben, hogy a tenyészértékbecslés fajtatiszta, illetve
keresztezett allomany adatbazisan tértént. Ez az eredmény azt sugallja, hogy masként kell megitélni
ugyanazt a tenyészbikat, ha azt fajtatiszta allomanyon, illetve, ha keresztezési célra hasznaljak.

SUMMARY

Sziics, M. - Szabd, F. - Marton, J. - Anton, I. - Zsolnai, A. - Bene, Sz.: COMPARISON OF DIFFERENT
TRADITIONAL MODELS FOR BREEDING VALUE ESTIMATION IN LIMOUSIN BEEF CATTLE

Based on the national database of the Association of Hungarian Limousin and Blonde d’Aquitaine
Breeders (AHLBB) weaning results (weaning weight, age at weaning) of 13 611 Limousin calves
sired by 110 breeding bulls, at 37 herds were evaluated. Considering the genotype of calves, two
databases (one purebred and one of mixed or crossed genotype calves) were formed from the
starting data. Four BLUP (Best Linear Unbaised Prediction) models (2 sire models and 2 animal
models) were used for breeding value estimation. Genetic parameters and breeding value of sires
were estimated on weaning weight trait. According to the results no difference was found between
two sire models. However, there were differences as for the heritability value of weaning weight
between animal models depending on whether the database was purebred (h?=0.28+0.05), or
crossbred (mixed) (h?=0.57+0.06). Furthermore, the animal model resulted in higher values of
heredity than that of sire model. As no differences were found on heritability, breeding value and
rank of sires between purebred or crossbred population estimated by sire model, this model can
be considered appropriate for applying in purebred population. Using animal model considerable
differences were found as for heritability, breeding value and rank of sires between purebred and
crossbred population. This result calls attention to the differences on breeding values of a given
sire estimated on the database of purebred or crossbred population, ie. it is possible to estimate
purebred and crossbred breeding value for the same sire.
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BEVEZETES ES IRODALMI ATTEKINTES

A hdsmarhatenyésztés -melyben a limousin fajta kiemelt szerepet jatszik- a
hazai allattenyésztés egyik legdinamikusabban fejl6d6 agazata, annak ellenére,
hogy, a marhahus el6allitasaban a hushasznu allomanyok mellett a tej- és kettds
hasznositasu fajtak is meghatarozé aranyt képviselnek. Mindegyik hismarha
fajtaban, igy a limousinban is fontos, hogy az adott tulajdonsagot a kévetkezd
generaciodban leginkabb javit6 tenyészallatokat, elsésorban tenyészbikakat hasz-
naljunk. Ennek feltétele, hogy megbizhaté informacioéval rendelkezziink az adott
tenyészhika varhatd orokitéértékérdl, azaz a tenyészértékérdl. Egy tenyészallat
tenyészértéke azt jelenti, hogy az adott egyed mit ér a tenyésztének szliléként,
vagyis milyen tulajdonsagu, teljesitményd ivadékokat varhatunk téle. Mivel egy-
egy hushasznositasu tenyészbikanak tébb ivadéka van, mint a teheneknek, a
tenyészértékbecslés rendszerint az apak (tenyészbikak) varhaté 6rokitd értékének
becslésére iranyul.

A tenyészértéket kildnb6z6 modszerekkel, modellekkel becsulhetjik. Az
utébbi idében terjed a genom alapu, Un. genomikai tenyészértékbecslés eljaras,
amely referencia populacidk hagyomanyos tenyészértéke és a genomikai infor-
maciok kapcsolata alapjan érdemi teljesitményadatok nélkll, mar az allat fiatal
kordban lehetdvé teszik a becslést. Fontosnak tartjuk azonban hangsulyozni,
hogy a genotipus-kdérnyezet kdlcsdnhatas miatt a genomikai becslések ered-
ménye csak olyan kdérnyezeti feltételek kdzott megbizhatd, amely kériilmények
kdzott a teljesitményadatokat gy(jtottik, és a hagyomanyos (nem genomikai)
tenyészértékbecslést elvégezziik. Emiatt, ha szélesebb kdérben alkalmazzuk is
a genomikai tenyészértékbecslést, fajtanként és kdrnyezet tipusonként rendel-
kezniink kell szarmazasi- és teljesitmény adatokkal rendelkezé un. referencia
allomanyokkal, amelyek a szarmazasi informéaciok mellett teljesitményadatokat is
tartalmaznak. Emiatt a hagyomanyos tenyészértékbecslési médszerek a jovében
sem lesznek mell6zheték. Ugyancsak kiemeli a hagyomanyos tenyészértékbecslési
mddszerek jelentéségét az a tény, hogy a genomikai tenyészértékbecslés a ha-
gyomanyos modellek elveit kdveti, csak azokban a tényleges teljesitményadatok
mellett genom (DNS) informacidk is szerepelnek.

A hagyomanyos tenyészértkbecslési modellek elve a BLUP (Best Linear
Unbaised Prediction), amely mind szarmazasi, mind oldalagi rokon és ivadéktel-
jesitmény adatokat figyelembe vehet. Ha az adott egyed még nem rendelkezik
ivadék teljesitménnyel, a mddszer kell6 szamu oldalagi rokon (apai féltestvér)
adata alapjan is viszonylag megbizhat6 becsélési eredményt adhat.

Az emlitett BLUP mddszernek kiilénb6zé modelljeit fejlesztették ki, amelyek
mindegyikét alkalmazhatjuk jelenleg is.

Apamodell. Az apamodell (sire model) a BLUP legrégebbi modszere. Tejhaszno-
sitast allomanyokban ma mar kevésbé haszndljak. Ezzel tulajdonképpen apai
féltestvércsoportok varianciaanalizisét végezzik, azaz a teljes varianciat apai
féltestvércsoportokon bellli, ill. azok kdz6tti varianciara valasztjuk szét. Az elsd
esetben kodrnyezeti vagy hibavarianciaroél, mig a masodik esetben additiv genetikai
varianciarél beszéllink. A tenyészérték mellett a becsllt genetikai variancia, ill.
a teljes variancia aranya el8rejelzi a varhaté 6roklédhetéségi értéket egy adott
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tulajdonsag esetében. Apamodelinél az apa véletlen hatasként szerepel (Széke
és Komlési, 2000; Lengyel és mtsai, 2004; Komldsi, 2015).

Egyedmodell. Az egyedmodell (animal model) a genetikai varianciat képes kilén-
bdz6 komponensekre felbontani rokonsagi matrixok alapjan. Olyan vegyes modell,
mely fix és véletlen hatasokat egyarant tartalmaz. Ez a médszer az apamodelltdl
eltéréen az apai szarmazas mellett, a rendelkezésre allé tébbi rokon adatait is
figyelembe veszi. Itt tehat, a genetikai variancia kialakitasanal, az apa hatasa
mellett az anya hatasat is becsulni lehet. Nyilvanvald, hogy az azonosithat6 fix
vagy véletlen hatdsok szamanak ndvelésével csdkkentheté a hibavariancia. Széke
és Komldsi (2000) talalé megallapitasa szerint, a véletlen hatas tulajdonképpen
maga az egyed és a hiba.

Tobbfajtas tenyészértekbecslés. Jelenleg a szakemberek egyre gyakrabban al-
kalmazzak a tébbfajtas tenyészértékbecslést melynek lényege, hogy tébb fajta,
ill. keresztezett allomany adatbazisat egyidejlileg értékelik.

A keresztezett dllomanyokban hasznalt tenyészértékbecslési médszer hasonlé
afajtatiszta allomanyok vizsgalatahoz, de elébbi esetben a fajtak kdzotti genetikai
kilonbségekkel, ill. a heterdzis hatassal is szamol (Graser, 1999). A tobbfajtas
tenyészértékbecslés alkalmazasaval a keresztezési célra hasznalt tenyészallatok
megitélése pontosabb, megbizhatébb lehet, ugyanis a médszer figyelembe veszi
a kombinalédd képességet, azaz a keresztezések soran megnyilvanulé specialis
tenyészértéket is (Bene és mtsai, 2007a).

Keresztezett populéacidéban elészoér Notter és Cundiff (1991) végeztek ilyen tipusu
vizsgdlatokat, de azoknak az akkori gyakorlat nem tulajdonitott nagy jelentéséget.
Késbébb, Rodriguez Almeida és mtsai (1997) arra a kdvetkeztetésre jutottak, hogy
a keresztezett populacidkban végzett tenyészértékbecslés eredményei kiterjeszt-
hetdk fajtatiszta allomanyokra is, masrészt pedig igy még pontosabb eredmé-
nyeket lehet elérni. A kdvetkez8 években szamos modellt hasznaltak tébbfajtas
tenyészértékbecslésre (Elzo és Famula, 1985; Arnold és mtsai, 1992; Pollak és
Quaas, 1998). Egyes szerz8k szerint a fajtatiszta és a keresztezett allomanyokon
vizsgalt paraméterek értékei eltérhetnek egymastol (Splan és mtsai, 1998, 2002;
Sullivan és mtsai, 1999; Newman és mtsai, 2002). Ezzel szemben Szab¢ (1993), ill.
Gregory és mtsai (1995) arra a kdvetkeztetésre jutottak, hogy hasonlé kérlilmények
kozott tartott fajtatiszta és keresztezett allomanyok fébb paramétereinek genetikai
varianciaja és 6roklédhetésége nem kilénbozik egymastdl jelentés mértékben.

Az elmult években szamos jelentds tanulmany foglalkozott tenyészérték és
Oroklédhetéségi érték -BLUP moddszerek alkalmazasan alapuld becslésével
(Trus és Wilton, 1988; Meyer és mtsai, 1993; Ninez-Dominguez és mtsai, 1993;
Van Vleck és mtsai, 1996; Ahunu és mtsai, 1997; Lee és mtsai, 1997; Dodenhoff
és mtsai, 1999; Iwaisaki és mtsai, 2005).

BREEDPLAN. A vilagviszonylatban is egyik legelterjedtebb tenyészértékbecslési
médszer a BLUP alapd BREEDPLAN, amelyet az ausztraliai New South Wales
Mezd8gazdasagi Intézet és a New England Egyetem fejlesztett ki még 1984-ben.
Ez egy olyan tébbfajtas tenyészértékbecslési modell (multibreed breeding value
estimation, MBVE, MBE), amellyel egyidejlileg tébb tulajdonsagcsoportot (pl. ellés
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mddja, névekedés, vagdérték stb.) lehet vizsgalni (Newman és mtsai, 2002) és
felhasznalhato fajtan belll, illetve keresztezett allomanyokban egyarant.

A BREEDPLAN eljarasat ma szamos orszagban alkalmazzak és jelenleg 41
husmarhafajta, ill. keresztezett allomany tenyésztési adatait kezeli, lefedve ezzel
a vilag husmarha allomanyanak tébb mint 75%-at (Bene és mtsai, 2013). A mod-
szert tobb hazai tenyészt6i egyestlet alkalmazza, példaul a Magyar Charolais
Tenyészt6k Egyesllete, a Magyar Hereford, Angus, Galloway Tenyészték Egye-
slilete, de a Limousin és Blonde d’Aquitaine Tenyészték Egyesllete is végeztetett
ilyen tipusu elemzést.

Az emlitetteken kiviil az elmult években tobb modellt is hasznaltak a tébbfajtas
tenyészértékbecslés még pontosabb elvégzéséhez (Elzo és Famula, 1985; Arnold
és mtsai, 1992; Pollak és Quaas, 1998). Ezen esetekben tehat a genetikai elére-
jelzéshez fajtatiszta vagy keresztezett borjak adatait, ill. értékmérdit hasznaltak.
A modszer a tenyészértékbecslés soran a borjak kozotti klilonbséget, a fajtak
kdzotti kildnbséget és a heterdzis hatast egyarant figyelembe veszi.

Elvileg barmilyen tulajdonsag alapjan becstlhetlink tenyészértéket, amelyrdl
kell6 adatbazis all a rendelkezésiinkre. Jelen munkankban a becslést a limousin
allomanyok borjainak valasztasi sulya alapjan végezziik. A valasztasi sulyra egy-
részt azért esett a valasztasunk, mert az a hlishasznu tehén hozama, ennélfogva
nem k6z6mbos, hogy annak sulya miként alakul. Nagyobb valasztasi suly tébb
arbevételt, kedvezd8bb eredményt ad, mint a kisebb. Tenyésztési szempontbdl
ugyanakkor az adott életkorra elért borjusuly a tehén borjunevel6 képességének
is kifejezdje, ezért fontos értékmérd tulajdonsag, tenyészértékbecslési és egyben
szelekcids szempont (Szabd, 1993, 2005). Masrészt, ha egyéb teljesitményadatot
nem is mériink, a valasztasi sulyt altalaban akkor is megallapitjuk és feljegyezzik,
ezért e tulajdonsagrél all rendelkezésiinkre a legnagyobb adatbazis.

A vélasztasi sulyt az 6sszehasonlithatésag érdekében a BIF (Beef Improvement
Federation) és az ICAR (International Committee for Animal Recording) ajanlasat
kévetve hazankban is a borju 205-napos életkorra korrigaljuk (Szabd, 2005).
A 205. napra korrigalt valasztasi suly 6roklédhetésége (h?) szamos szerzd meg-
allapitasa alapjan atlagosan 0,2-0,5 kor(li, genetikai korrelacioja (rg) a szuletési
sullyal 0,6-0,8, a késébbi sulygyarapodéassal 0,5-08, az éveskori sullyal 0,3-0,7
koruli értékl (Szabo, 2005).

A valasztasi tulajdonsagok genetikai paramétereinek, ill. 6roklédhetéségének
becslésével t6bb kulfoldi és hazai kutaté foglalkozott az elmult évek soran. Szamos
kllfoldi tanulmany szerint az anya allandé kdrnyezeti varianciajanak az aranya a
fenotipusban kllénb6z6 nagysagrendu lehet. Ennek értékét Nunez-Dominguez
és mtsai (1993), Lee és mtsai (1997), valamint Carnier és mtsai (2000) 0 és 10%
kdzottinek talaltak. Meyer és mtsai (1993) a valasztasi sulyt vizsgalva hereford
és wokalup fajtaban, az anya allandd koérnyezeti hatasanak a fenotipushoz valé
hozzajarulasat 20%-ra, illetve 12%-ra értékelték. Van Vleck és mtsai (1996) ugyan-
ezt a hatést, hereford, limousin és charolais fajtakban végzett vizsgalatokban, a
valasztasi suly esetében 30%, 18% és 21%-ra becslilték.

A valasztasi suly 6roklédhetésége tobbnyire egy adott kdrnyezetben tartott
allomanyra jellemzd, ezért, tenyésztési programok kidolgozasakor az adott al-
lomanyra, és kdrnyezetre kell a szamitasokat elvégezni. Az adott kérnyezeben
egy tulajdonsag 6réklédhetéségét a genetikai variancia nagysaga hatarozza
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meg. Ez szamos tényez6tdl fligg, mint példaul az apatol, a rokonsagtdl, illetve
a beltenyésztettség fokatdl. Masrészt, az 6roklédhetéségi érték (h?) fligg a
szamitds modszerétdl is, ugyanis az eljarasok pontossaga kulénbdzd lehet, igy
mddszertél fliggden, a hibavariancia is eltérhet. Egyes szerzék megallapitottak,
hogy az életkorral valtozik a gének expresszioja, ezaltal a genetikai variancia is.
Igy tehat, az 6roklédhetéségi érték fligg attdl is, hogy azt milyen korl egyedek
alapjan becsultik. Albuquerque és Meyer (2001), ill. Meyer (2002) arra a kovet-
keztetésre jutottak, hogy a direkt 6roklédhetéségi érték a szliletést kdvetden
jelentésen csdkken, majd 100 napos kor utan ismételten ndévekszik az egyed
600 napos kordig. Az anyai 6roklédhetéség tekintetében kimutattak, hogy ez
160 és 200 napos kor kdzott a legnagyobb. A hazai kutatdk kozil Szabd (1993)
szamos tulajdonsag 6réklédhetdségére vonatkozéan k6zol adatokat. Tézsér és
mtsai (2002) limousin allomanyokban a valasztasi suly 6rékl6dhetéségét 0,14-nek,
mig Lengyel és mtsai (2004) 0,22-nek talaltak. Bene és mtsai (2006) magyar tarka
borjak valasztasi eredményeinek vizsgalata soran arra a kdvetkeztetésre jutottak,
hogy az additiv direkt genetikai hatasra kapott 6roklédhetésegi értéke (h?, = 0,37
- 0,42) kdzepes. Megallapitottak tovabba, hogy a vizsgalt tulajdonsagok anyai
6roklédhetdsége kicsi (h? = 0,08 - 0,12), valamint a direkt és az anyai genetikai
hatas kdzotti korrelacio negativ (r, = -0,52 és -0,74 kdzotti). Kbvetkezesképpen
a szelekcié soran célszer(i mind a két hatast egyittesen figyelembe venni.
Jelen munkank célja, hogy elvégezzik kuldbnbdzé limousin tenyészbikak
tenyészértékbecslését a borjak valasztasi sulya alapjan az emlitett modellekkel,
és modellenként, adatbazisonként 6sszehasonlitsuk az adott tulajdonsagra kapott
Oroklédhetdségi- és tenyészérték adatokat és a tenyészbikak rangsorat.

ANYAG ES MODSZER

Munkankhoz a Limousin és Blonde d’Aquitaine Tenyészték Egyestiletének
a borjak valasztasi eredményére vonatkozé, pedigré informaciokat is tartal-
mazé adatbazisat hasznaltuk. A vizsgalt populaciéban mind fajtatiszta, mind
keresztezett allomanyok eléfordultak. Az 6sszehasonlitas, illetve a tdbbfajtas
tenyészértékbecslés alkalmazasa érdekében blonde d’ aquitaine allomanyokat
is értékeltlink. A kiindulasi adatbazisok szerkezete, valamint néhany kiindulasi
paramétere az 1. tablazatban |athaté.

A feldolgozott t6rzskdnyvi adatbazisban 13613 borju vélasztasi sulya és va-
lasztési életkora szerepelt, melyek 37 hazai tenyészetben 1992 és 2009 kdzott
szllettek. Szamitasainkat megel6z6en a borjak genotipusat figyelembe véve a
kiindulasi adatokbol két adatbazist alakitottunk ki. Az elsé adatbazis (adatbazis 1.,
N = 9233) kizardlag a fajtatiszta limousin, a masodik adatbazis (adatbazis 2., N =
13613) emellett tartalmazta olyan keresztezett borjak adatait is, melyek apai agrol
limousin szarmazasuak voltak. Ez az adatbazis tehat ,vegyes” genotipusu volt.
A keresztezett borjak anyai szarmazasat nem hataroztuk meg, az anyak (tehenek)
a limousin kivételével barmilyen fajtajuak, vagy akar keresztezett genotipusuak is
lehettek. A vizsgalatba vont 13611 borju mindegyike apai &gon tehat limousin szar-
mazasu volt, azaz az adatbazisainak apai féltestvér csoportok valasztasi eredményeit
tartalmaztak. A valasztott borjak dsszesen 110 apa ivadékai voltak (2. tablazat).

Az értékelésbe, vagyis a kiindulasi adatbazisba csak olyan apak kerultek be,
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A kiindulasi adatbazisok szerkezete

1. tablazat

Felhasznalt adatbazisok (1) Adatbazis 1. Adatbazis 2.

Genotipus struktura (2) fajtatiszta (3) vegyes genotipusu, fajtatiszta és
keresztezett egydtt (4)

- apa genotipusa (5) LIM LIM LIM

- anya genotipusa (6) LIM LIM random

- borjak szdma (7) 9233 9233 4380

Borjak szdma az adatbézisban (8) 9233 13613

Tenyészetek szama (9) 27 37

Borjak szlletési ideje (10) 1992-2009 1992-2009

Anyak ellésszama (11) 1-12 1-12

Vélasztasi életkor (nap) (12) 120-365 120-365

Vélasztasi suly (kg) (13) 100-350 100-350

LIM = Limousin
Table 1. Structure of database evaluated

database (1); structure of genotypes (2); purebred (3); purebred, crossbred and mixed together (4);
genotype of sire (5); genotype of dam (6); number of calves (7); number of calves in the database
(8); number of herds (9); birth year of calves (10); number of calves per cow (11); age at weaning
(12); weaning weight (13)

2. tablazat

A vizsgalatba vont limousin apak
Megnevezés (1) Létszam (2)
A vizsgdlatba vont apak szadma 6sszesen (3) 110
- ezek ivadékainak a szadma (4) 13613
Egy apara juté ivadékok szama atlagosan (5) 123,7
Egy apara juté ivadékok szama minimum (6) 15
Csak fajtatiszta ivadékokkal rendelkez6 apak szama (7) 21
- ezek ivadékainak a szdma (8) 719
Fajtatiszta és keresztezett ivadékokkal is rendelkez6 apak szama (9) 85
- ezek ivadékainak a szama (10) 12804
- ebbdl fajtatiszta (11) 8514
- ebbdl keresztezett (12) 4290
Csak keresztezett ivadékokkal rendelkezé apak szama (13) 4
- ezek ivadékainak a szama (14) 93

Table 2. The studied limousin sires

parameter (1); number (2); number of sires studied (3); number of progeny (4); average number of
progeny per sire (5); minimum number of progeny per sire (6); number of sires having only purebred
progeny (7); number of progeny of the above sires (8); number of sires having both purebred and
crossbred progeny (9); number of progeny of the above sires (10); purebred (11); crossbred (12);
number of sires having only crossbred progeny (13); number of their progeny (14).
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melyek utan legalabb 15 borju valasztasi adatai alltak rendelkezésre. Az egy
apara juté ivadékok szama atlagosan 123,7 volt. A 110 értékelt apa kozll 85
olyan tenyeszbikat talaltunk, melyeknek fajtatiszta és keresztezett ivadekai is
voltak. Igy a kiindulasi adatbazisban 13611 olyan borju adata allt rendelkezésre,
melyeknek voltak fajtatiszta és keresztezett féltestvérei is. Hozzatéve, hogy az
értékelésbe vont 37 tenyészet kdzlil majdnem mindegyikében valasztottak fajta-
tiszta és keresztezett borjakat, a vegyes genotipusu adatbazisunk (adatbazis 2.)
a tenyészetekben térténé apahasznalat, valamint az arutermelé keresztezések
kdvetkeztében létrejott genotipus-struktira meglehetésen sokszind, sok atfedést

3. tablazat
Az alkalmazott modellek
Modell szama (1) Modell 1 Modell 2 Modell 3 Modell 4
Modell tipusa (2) Apamodell (3) | Apamodell (3) | Egyedmodell (4) | Egyedmodell (4)
A populacié genotipusa | Fajtatiszta (6) Vegyes Fajtatiszta (6) Vegyes
(5) genotipusu (7) genotipusu (7)
Random hatésok (8)
- apa (9) + + + +
- egyed (10) - - + +
-anya (11) - - + +
Fix hatasok (12)
- borju genotipusa (13) - + - +
- tenyészet (14) + + + +
- anya ellésszama (15) + + + +
- szllletési évjarat (16) + + + +
- szlletési évszak (17) + + + +
- borju ivara (18) + + + +
Egyéb hatasok (19)
- anyai genetikai hatas - - + +
(20)
- anya alland6 - - + +
kérnyezeti hatasa (21)
Kovarians (valasztasi + + + +
kor) (22)
Vizsgalt tulajdonsag + + + +
(valasztasi suly) (23)

+ = amodell ezt a hatast tartalmazza (24); - = a modell ezt a hatast nem tartalmazza (25)
Table 3. The models used in the study

number of model (1); type of model (2); sire model (3); animal model (4); genotype (5); purebred
(6); mixed (7); random effects (8); sire (9); individual (10); dam (11); fixed effects (12); genotype of
calf (13); herd (14); parturity (15); birth year (16); birth season (17); gender of calf (18); other effects
(19); genetic effect of dam (20); permanent environmental effect of dam (21); covariant (weaning
age) (22); weaning weight as a studied trait (23); this effect is included in the model (24); this effect
is not included in the model (25)
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és rokoni kapcsolatot tartalmazé volt. Munkank soran az eléz6ekben bemutatott
adatbazisokat kiildnb6zé BLUP modellekkel (Henderson, 1975) értékeltiik ki. Vizs-
galatainkban négy kilénb6z8é modellt allitottunk 6ssze, majd dsszehasonlitottuk
egymassal az ezekkel kapott eredményeket. A négy modell kozil ketté apamodell,
kett6 pedig egyedmodell volt (Széke és Komldsi, 2000). Mind az apamodellt, mind
pedig az egyedmodellt a fajtatiszta borjak adatbazisain (adatbazis 1. és adatbazis
2.) kllén-kilon lefuttattuk. Szamitasaink soran egyetlen tulajdonsagot, a valasz-
tasi sulyt értékeltik. A négy kilénb6zé modellt, valamint az 6sszeallitasuk soran
figyelembe vett kiindulasi paramétereket a 3. tablazatban mutatjuk be.

A jobb érthet6ség, valamint a kbnnyebb attekinthetéség érdekében a munka
soran elvégzett szamitasokat (a hat futtatast) a 4. tablazatban foglaltuk 6ssze.

4. tablazat
A modellek és futtatasok szama és tartalma
Futtatas Alkalmazott modell (2) Ertékelésbe vont borjak Falhasznalt
sorszama ) adatbazis
M Apa Egyed Szama* Fajtatiszta | Keresztezett szama’ (6)
4) )

1. + modell 1 + 1.

2. + modell 1 2.

3. + modell 2 + 3.

4. + modell 3 + 1.

5. + modell 3 2.

6. + modell 4 + 3.

*az 1. tablazat alapjan (7); *a 3. tablazat alapjan (8);+ = a futtatas soran a megjelolt kiindulasi fel-
tételek teljesultek (9)

Table 4. Number of runnings

number of runnings (1); model (2); number of calves (3); purebred (4); crossbred (5); number of
database (6); as in Table 1. (7); as in Table 3. (8); completed in the running " as in table 1,as in Table
2. (9

Apamodelekkel végzett becslés

Az apamodelleknél tulajdonképpen apai féltestvércsoportok varianciaanali-
zisét végezziik, azaz a teljes varianciat apai féltestvércsoportokon bellili, illetve
azok kdzotti varianciara valasztjuk szét. Apamodellben az apa véletlen hatasként
szerepel (Lengyel és mtsai, 2004).

A szamitasaink soran hasznalt két kilénb6z6 apamodell szamos hatast tartal-
mazott. Az elsé apamodellt (modell 1) kizarélag a fajtatiszta adatbazisokon (adat-
bazis 1. és 2.) alkalmaztuk. Ennek 6sszeallitdsa soran az apat véletlen (random),
a tobbi vizsgalt tényezét (a tenyészetet, a tehenek ellésszamat, az évjaratot, a
szlletés hdnapjat, valamint a borju ivarat - korabbi vizsgalataink, valamint Kovacs
és mtsai (1993), illetve Tézsér és mtsai (1996) eredményei alapjan) fix hatasként
vettlk figyelembe. A munka soran a valasztasi életkort, mint kovarianst is a mo-
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dellbe épitettiik. A masodik apamodell (modell 2) - melyet kizarélag a vegyes
genotipusl adatbazison (adatbazis 3.) futtattunk - felirdsa soran a tébbfajtas
tenyészértékbecslés iranyelveit vettik figyelembe. A két apamodell csupan any-
nyiban kilénbdzott egymastdl, hogy az egyik tartalmazta a borjl genotipusat
(fajtatiszta limousin, limousin apasagu keresztezett), mint fix hatast, a masik pedig
nem. A két apamodellt a kdvetkez&képp irtuk fel:

MOde” 1: Yijklmno = u + Si + Fj + Ak + YI + Mm + Cn + b(xijklmno-X) + eijklmno
MOde” 2: Yhijklmno = u + Si + Gh + Fj + Ak +YI + Mm + Cn + b(>(ijk|mno-X) + ehijklmno
ahol: Y = i-edik apatdl, h genotipusu, j-dik tenyészetben, az anya k-adik

ijkimno

ellésébdl, | évben, m évszakban, nivard, o koru valasztott borju valasztasi sulya.
u = az Osszes megfigyelés atlaga; S, = a bika véletlen hatasa; G, = a borju ge-
notipusénak fix hatasa; F. = a tenyeszet fix hatasa; A, = a tehen ellésszamanak
(korénak) a fix hatésa; Y, = a szliletési év fix hatasa; M_ = a szlletési évszak fix
hatasa; C_ = a borju ivaranak fix hatasa; b = regresszios koefficiens (valasztasi
életkor); e, .., = Véletlen hiba.

A munka soran mindkét apamodellel két varianciakomponenst becsultiink.
Ezek a genetikai variancia (ivadékcsoportok kozétti variancia; Vg), valamint a
kdérnyezeti variancia (ivadékcsoporton bellli variancia; Vk) voltak. Az apamodellel
becsllt genetikai varianciat (Vga) a kovetkezd képlet segitségével szamitottuk
ki: Vga = (MSapa - MSE) / k1 (ahol k1 tényezd a vizsgdlati elemszambdl és az
apa szabadsagfokabdl szamitott koefficiens). A becslés soran kapott MSE (hiba,
vagy maradék) értéke megegyezett a kdrnyezeti variancia (Vk) értékével. Azaz
MSE = Vk. A fenotipusos varianciat (Vf) a genetikai variancia (Vg = Vga x 4)
és a kornyezeti variancia (Vk) 6sszegeként hataroztuk meg (Vf = Vg + Vk). Az
Oroklédhetdségi értéket (h?) a genetikai variancia (Vg) és a fenotipusos variancia
(Vf) hanyadosaként szamitottuk ki (h? = Vg / Vf). Ezt kdvetéen a vizsgalatban
szerepld dsszes apa tenyészértékét megbecsultik a valasztasi suly tulajdonsagra.
Atenyészértéket az apa ivadékcsoportjanak atlagos teljesitménye, valamint a teljes
populacio atlagos teljesitményének a kildnbségeként hataroztuk meg. Minden
apa esetén két tenyészértéket szamitottunk. Egyet a fajtatiszta, egyet pedig a
vegyes genotipusu populéacidban. Ennek eredményeit tablazatos formaban csak
a 2020 legtdbb ivadékkal rendelkezd apa esetén mutatjuk be. A két kiilénbdzé
apamodellel becsllt tenyészértékek ismeretében az apak rangsorait is megha-
taroztuk a vizsgalt tulajdonsagban. Az apamodell futtatasat Harvey (1990) ,Least
Square Maximum Likelihood” eljarasa szerint, ,Harvey” programmal végeztik.

Egyedmodellekkel végzett becslés

Az el8zéekhez hasonldan, a becsléseink soran hasznalt két egyedmodellbe
is szamos hatast épitettiink. Az apamodellekhez hasonldan ezek is csak abban
kildnbdztek 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
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genotipusat pedig - Splan és mtsai (2002) vizsgalatdhoz hasonléan - fix hatas-
ként beleépitettiik. Ezen kivil a modellek teljesen azonosak voltak, mindkett6
egyforman tartalmazta a pedigrére vonatkozé random hatasokat (a rokonsagi
matrixban az apéakra, anyakra és a nagyszUlékre vonatkoz6 adatok szerepeltek),
az apamodellnél bemutatott fix hatasokat, a valasztasi életkort, mint kovarianst,
valamint az anyai genetikai hatast, és az anya allandé kérnyezeti hatasat is. Ez
utébbi két hatas értelmezését korabban Bene (2007) is részletesen ismertette. Az
egyik egyedmodell tehat a ,hagyomanyos” elveken alapult, a masiknal pedig a
L0bbfajtas” tenyészértékbecslés (Van Vieck és mtsai, 1992; Ninez-Dominguez és
mtsai, 1995; Roso és mtsai, 2005) iranyelveit érvényesitettiik. Az egyedmodellel
torténd becslés soran a kdvetkezd variancia és kovariancia komponenseket, va-
lamint populaciégenetikai paramétereket hataroztuk meg: additiv direkt genetikai
variancia (o®,); anyai genetikai variancia (c? ); direkt-anyai genetikai kovariancia
(cdm); anyai alland6 kérnyezeti hatas (s®pe); hiba variancia (¢2,); fenotipusos
variancia (o°p); direkt 6roklédhet6ség (hd); anyai 6rokolhetéseg (h?)); teljes
6rokolhet6ség(h?,); direkt-anyai genetikai korrelacio (rdm); az alland6 kérnye-
zeti variancia aranya a fenotipusos varianciaban (c?); a hiba variancia aranya a
fenotipusos variancidban (e?). A komponensek szamitasanak menetét Willham
(1972), valamint Lengyel (2005) altal ismertetett moédszer szerint végeztik.

Az alkalmazott egyedmodell &ltalanos alakjat az alabbiak szerint irtuk fel: y
= a megfigyelés vektora (tulajdonsag, azaz a valasztasi suly); b1 és b2 = a fix
hatas(ok) vektora a fentiek szerint; u = a véletlen hatas vektora (egyed); m = az
anyai genetikai hatas vektora; pe = az anya alland6 kornyezeti hatdsanak vektora;
e = hiba vektor; X = a fix hatdsok eléforduldsi matrixa; Z = a véletlen hatasok
eléfordulasi matrixa; W = az anyai genetikai hatas eléfordulasi matrixa; S = az
anya allandé kornyezeti hatasanak eléfordulasi matrixa):

Modell 3:y = X, + Z, + W, + S + e
Modell 4:y = X, + Z, + W, +S__ +e

A vizsgélatban szerepld 0sszes apa tenyészértékét egyedmodellel is megbe-
csultuk a valasztasi suly tulajdonsag esetén. Az ide vonatkozé iranyelvek meg-
egyeztek az apamodellnél leirtakkal, igy azt itt nem ismételjik. Az egyedmodell
esetén a populaciogenetikai paramétereket és a tenyészértékeket - Lengyel és
mtsai (2004), valamint Lengyel (2005) iranymutatasa alapjan - a DFREML (Meyer,
1998) és az MTDFREML (Boldman és mtsai, 1993) programokkal becsultuk.

Az apak rangsoranak ésszehasonlitasa

A négy kildnb6zd BLUP modellel az apak valasztasi suly tulajdonsagra becsult
tenyészértéke alapjan négy kllénb6zé rangsort allitottunk fel, fajtanként kilén-
kilén. A modelinek az apak rangsorara gyakorolt hatast Ninez-Dominguez és
mtsai (1995), Lengyel és mtsai (2004), valamint Lengyel (2005) vizsgalataihoz
hasonl6an rangkorrelacio-szamitassal hataroztuk meg. Ehhez a MS Excel sta-
tisztikai programcsomagjat hasznaltuk.
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EREDMENYEK ES MEGBESZELES

Az eléz6ekben bemutatott négy kiilonbézé BLUP modellel becslilt, hat futtatas
soran kapott populaciégenetikai paramétereket az 5. tablazatban ismertetjlk.
A valasztasi suly tulajdonsag 6roklédhetdsége a kiildnbdz6 futtatasok eredményei
alapjan meglehetésen tag hatarok kdzott valtozott. Ezek alapjan 6sszességében
megallapithat6, hogy a vizsgalt populacidban a valasztasi suly 6roklédhetésége
gyenge és j6 kdzotti volt.

A két kilonb6z6 apamodellel (modell 1 és modell 2) becslilt populaciégenetikai
paraméterek kdzott tulsadgosan nagy kuldnbségeket nem taléltunk. Ezzel szem-
ben a két egyedmodell (modell 3 és modell 4) k6zétti kiildonbség szamottevének
bizonyult, kildndsen a fajtatiszta limousin (0,28+0,05) és a vegyes genotipusu
populécidban (0,57+0,06) kapott h? érték esetén. Eredményeink alapjan az is
megallapithatd, hogy valamennyi adatbazison az egyedmodellel nagyobb - bi-
zonyos esetekben sokkal nagyobb - 6rokiédhetéségi értékeket kaptunk, mint az
apamodellel. A h? értékek statisztikai értelemben vett megbizhatésaga a négy
modell k6z6tt szamottevd mértékben nem kildnbozott.

A fajtatiszta limousin populaciéban 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) becsultek. Adataink teljesen azonosak voltak azokkal
az eredményekkel, melyeket Lengyel és mtsai (2004), valamint Lengyel (2005)
apamodellel és egyedmodellel hatarozott meg.

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

A limousin fajtaju apak ivadékainak szamat, valamint a klilénb6z6 adatbazisok
alapjan, kilénb6z6 BLUP modellekkel becsllt valasztasi suly tenyészértékeét,
illetve az e tenyészértékek alapjan feldllitott rangsorat a 6. tabldzatban mu-
tatjuk be.

Eredményeink alapjan egyértelmien megallapithaté, hogy valamennyi apa
esetén a négy kllénb6zé BLUP modellel mas és mas tenyészértékeket becslil-
tlink a valasztasi suly tulajdonsagra. A legtdbb apa esetén a tenyészértékek po-
pulacidatlaghoz viszonyitott iranya (javité vagy rontd hatas) ugyan hasonl6 volt,
de a szamszerU értékekben nagyon nagy kiilénbségeket talaltunk kézéttik (pl.:
16444-es apa tenyészértékei a valasztasi suly tulajdonsagban: modell 1: +7,68
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5. tabldzat
A vizsgalat soran kapott populaciégenetikai paraméterek

Paraméter (1) Apamodell (2) Egyedmodell (3)

Modell 1 Modell 2 Modell 3 Modell 4

Fajtatiszta (4) Keresztezett Fajtatiszta (4) Keresztezett
(5) 5)
F1 F2 F3 F4 F5 F6

o?, 200,24 494,08 423,78 243,21 662,14 603,60
c?, - - - 113,09 339,06 249,92
o, - - - -105,43 -366,10 -310,76
czpe - - - 83,80 54,25 69,28
o?, 795,42 911,02 899,51 531,26 412,40 454,20
czp 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
Mim - - - -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
h2, 0,20 0,35 0,32 0,16 0,26 0,25

F = futtatas sorszama (6); ¢?, = direkt additiv genetikai variancia (7); o2 = anyai genetikai variancia
(8); o, = direkt-anyai kovariancia (9); o2 _ = anyai alland6 kérnyezeti variancia (10); o2, = hiba és
egyéb kornyezeti variancia (11); o®, = fenotipusos variancia (12); h?, = direkt 6roklédhet6ség (13);
h? = anyai 6rokl6dhet6ség (14); r, = direkt-anyai genetikai korrelacié (15); ¢ = allandé kérnyezeti
variancia aranya a fenotipusban (16); e? = a hiba variancia aranya a fenotipusban (17); h?_ = teljes
Oroklédhetdség (18)

Table 5. Population genetic parameters obtained in the study

parameter (1); sire model (2); animal model (3); purebred (4); crossbred (5); number of runnings (6);
direct genetic variance (7); maternal genetic variance (8); direct-maternal covariance (9); maternal
permanent environmental variance (10); error and other environmental variance (11); phenotypic
variance (12); direct heritability (13); maternal heritability (14); direct-maternal genetic correlation (15);
ratio of direct environmental variance in the phenotype (16); ratio of error variance in the phenotype
(17); total heritability (18)

kg; modell 2: +9,05 kg; modell 3: +11,94 kg; modell 4: +11,64 kg). Mindezek
mellett vizsgalatunk soran talaltunk olyan apékat is (pl.: a 18853-as apa), melyek
tenyészértéke a valasztasi suly tulajdonsagra nézve fajtatiszta populacidkban
rontd hatasu, de a vegyes genotipusu allomanyban javité hatasu volt. A négy
modell kdzll a legkiugrobb eredményeket a vegyes genotipusu allomanyon
futtatott apamodell (modell 2) esetén tapasztaltuk. Az ezzel a modellel becsult
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 abszolut értékben nézve is
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6. tablazat

A limousin apak valasztasi suly tulajdonsag alapjan becsiilt tenyészértéke és rangsora

Ap,a N (7) Apamodell (1) Egyedmodell (2)
szama
%SZ Modell 1 Modell 2 Modell 3 Modell 4
(adatbézis 1.) (adatbazis 2.) (adatbézis 1.) (adatbézis 2.)
@) ®) ®) ®)
Adat- Adat- Fajtatiszta Keresztezett Fajtatiszta Keresztezett
béazis 1. | bazis 2. | populaciéban | populacidban populacio- populacio-
(4) (5) ban(4) ban(5)
TE@®) | SR TE SR TE SR TE SR
©)
9034 41 298 -0,24 7 -753| 15 199 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 +4,40 3 +10,97 5
18853 199 203 -1,99 10 +9,30 -4,18 8 +15,90 2
(Ff(x)) 9233 18746 214,851 227,4+11,5 214,8+5,1 227,4x11,5

KLSZ = az apa kézponti lajstromszama (6); N = az apa ivadékainak a szama (7); TE = tenyészérték
(8); SR = atenyészértékek alapjan felallitott rangsorban Iévé pozicié (9); FA = a populacié féatlaga (10)

Table 6. Estimated breeding values and rank of limousin sires on weaning weight

sire model (1); animal model (2); database (3); purebred population (4); crossbred population (5);
identity number of sire (6); number of progeny of sires (7); breeding value (8); rank (9); mean value
of population (10)
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jelent8sen eltértek a masik harom modellel kapott adatoktdl. A fentiek kdvetkez-
tében a limousin apak négy kilénbdzé BLUP modellel becslilt, a valasztasi suly
tulajdonsagra iranyul6 tenyészértéke alapjan felallitott rangsoraiban is szamottevd
kllénbségeket talaltunk. A négy rangsor rangkorrelaciéval tértént 6sszehason-
litasanak eredményeit a 7. tablazatban mutatjuk be.

7. tablazat
Rangkorrelacios értékek az apak kiilonb6z6 modellekkel felallitott rangsora kozétt a
limousin fajta esetén (n=110)

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

modell 1 = adatbazis 1. (fajtatiszta limousin) + apamodell (1); modell 2 = adatbazis 3. (vegyes ge-
notipusu) + apamodell (2); modell 3 = adatbazis 1. (fajtatiszta limousin) + egyedmodell (3); modell
4 = adatbazis 3. (vegyes genotipust) + egyedmodell (4); p<0,01

Table 7. Rank correlation coefficients of sires’ rank according to different models (n=110)

model 1 = purebred + sire model (1); model 2 = mixed genotype + sire model (2); model 3 =
purebred + animal model (3); model 4 = mixed genotype + animal model (4); ‘p<0.01

A fajtatiszta limousin adatbazis alapjan apamodellel (modell 1) és egyedmodellel
(modell 2) meghatarozott rangsor egymashoz nagyon hasonlénak bizonyult (r
= 0,92; p<0,01), azaz a fajtatiszta populacidéban a két kiilénb6zd BLUP médszer
végsé eredményei egymashoz nagyon hasonldak voltak. Vizsgalatai soran Len-
gyel és mtsai (2004), valamint Lengyel (2005) hasonléan szoros 0sszefliggések-
rél szamoltak be fajtatiszta limousin allomanyok valasztasi adatainak apa- és
egyedmodellel torténd értékelését kdvetden. Korabbi kutatasaink (Bene és mtsai,
2006, 2007b) alkalmaval jelen eredményeinkhez teljesen hasonlé rangkorrelaciés
értékeket hataroztunk meg fajtatiszta populaciok valasztasi sulyanak elemzése
soran. Laza dsszefliggést talaltunk ugyanakkor a vegyes genotipusu adatbazi-
son futtatott apamodellel (modell 2) felallitott rangsor, valamint a masik harom
modellel maghatérozott rangsor (r,, = 0,32-0,37; p<0,01) kéz6tt. Ez alapjan
ismételten megallapithatd, hogy a 2-es modellel kapott eredményeink kiugrénak
tekinthet6k a tobbi modellel kapott értékekhez képest. A vegyes genotipusu
adatbazis egyedmodellel (modell 4) térténd kiértékelése soran felallitott rangsor
csak kbzepes mértékben (r_ , = 0,68-0,75; p<0,01) hasonlitott a fajtatiszta popu-
laciéban meghatarozott sorrendekhez. Ez az eredmény hasonlésagot mutatott
a legtdbb szakirodalmi adattal (Sullivan és mtsai, 1999; Newman és mtsai, 2002;
Splan és mtsai, 2002).

KOVETKEZTETESEK

Fajtatiszta, keresztezett és vegyes genotipusu limousin allomanyokban a va-
lasztasi suly alapjan, kilénb6zé BLUP modellekkel végzett tenyészértékbecslés
eredményeibdl az alabbi kdvetkeztetések vonhatdk le:
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Mivel a fajtatiszta populaciékban az apamodellel és az egyedmodellel egymas-
hoz hasonlé eredményeket kaptunk az 6rokl6dhetéségben, a tenyészértékben
és a tenyészbikak rangsoraban, ezen allomanyokban az apamodellt is kell§
pontossagunak tekinthetjlk.

A fajtatiszta és a vegyes genotipusu borjak adatait egyarant tartalmazé adat-
bazisokon a négy kilénb6zd BLUP modellel tortént tenyészértékbecslés soran
szamottevéen kiilénbdz8 populacidégenetikai paramétereket becsltink. Az apa-
modell kisebb, az egyedmodell nagyobb értékeket adott. Ennek a magyarazata az
lehet, hogy az apamodell csupan additiv génhatasokat, az egyedmodell génkél-
csOnhatasokat (dominancia) is figyelembe vesz. Emiatt a fajtatiszta allomanyokon
kapott, és a korabbi kézleményekben szerepld o6roklédhetdségi értékeket nem
tarjuk célravezetének a vegyes genotipusu allomanyokban irdnyadénak tekinteni.

Egyedmodellel becslilve a limousin tenyészbikak tenyészértéke és az ez alap-
jan feldllitott rangsora lényegesen kilénb6zétt egymastdl attédl fliggben, hogy a
tenyészértékbecslés fajtatiszta, illetve keresztezett allomany adatbazisan tortént.
Ez az eredmény azt sugallja, hogy masként kell megitélniink ugyanazt a tenyész-
bikat, ha azt fajtatiszta allomanyon, illetve, ha keresztezési célra hasznaljuk.

Az elébbiek alapjan célszerl kllénbséget tennlink egy-egy tenyészbika faj-
tatiszta, illetve keresztezési tenyészértéke k6z6tt. Amennyiben egy limousin te-
nyészbikat egyarant hasznalunk sajat, illetve mas fajtaju tehenek termékenyitésére,
akkor megfontolandd, hogy becslljik az adott tenyészbika mindkét (fajtatiszta
és keresztezési) tenyészértékét egyarant. Ezek kézil azt az értéket (fajtatiszta
vagy keresztezési tenyészérték) tekintsiik iranyadonak, amely célra (fajtatiszta
tenyésztés, vagy keresztezés) az adott apat igénybe kivanjuk venni.
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