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A DIREKT ES AZ ANYAI GENETIKAI HATAS KAPCSOLATA
LIMOUSIN APASAGU BORJAK VALASZTASI SULYABAN

SZABO FERENC — MARTON JUDIT - SZUCS MARTON — ANTON ISTVAN -
ZSOLNAI ATTILA — BENE SZABOLCS

OSSZEFOGLALAS

A Szerz6k munkajuk soran limousin fajtaju borjak valasztasi stlydnak populaciégenetikai pa-
ramétereit, direkt és anyai tenyészértékét és genetikai trendjét értékelték. Osszesen 19764 egyed
- ebbdl 15437 fajtatiszta limousin és 4327 limousin és magyar tarka keresztezett (F,, R) borju - adatat
dolgoztak fel, amelyek 44 magyarorszagi tenyészetbdl, 241 apatédl szarmaztak. A populéaciégeneti-
kai paraméterek becslésére DFREML és MTDFREML szoftvereket, a tenyészértékbecslésre BLUP
egyedmodellt hasznéltak. A genetikai trendet sulyozott lineéris regressziés modellel vizsgaltak. Az
eredmények szerint az anyai 6roklédhetSségi értékek (h? = 0,29+0,08, ill. 0,32+0,10) hozzavetd-
legesen fele akkorék voltak, mint a direkt 6rokl6dhetéség (h?, = 0,63+0,05, ill. 0,68+0,12). A direkt
és az anyai hatas kovarianciaja, ezzel egyltt a két hatas k6zotti genetikai korrelacids egyttthato
(r,,=-0,80%0,03, ill. -0,96+0,07) is szoros erésséglinek és negativ iranylnak bizonyult. A direkt
és az anyai tenyészérték kdzotti Spearman-féle rangkorrelacios egyitthato fajtatiszta allomany-
ban (r, . =-0,33; p<0,01) kbzepes erésségu, negativ eldjelli, mig keresztezett allomany esetében
(r..g=-0,99; p<0,01) szoros erésségli negativ iranyu volt. A limousin borjak vélasztasi stlyanak
genetikai trendje mind a direkt, mind az anyai tenyészérték alapjan a vizsgalt idészakban stagnalo
jelleget mutatott (b=+0,01, ill. +0,19 kg/év).

SUMMARY

Szabé, F. — Mérton, J. — Szlics, M. — Anton, I. — Zsolnai, A — Bene, Sz.: RELATIONSHIP BETWEEN
DIRECT- AND MATERNAL GENETIC EFFECT ON WEANING WEIGHT OF LIMOUSIN SIRED BEEF CALVES

The aim of the study was to estimate the weaning weight direct and maternal breeding value
of Limousin sires, the relationship between them, and the genetic trend based on the two kind of
breeding values in Hungary. Population genetic parameters, direct and maternal breeding value,
genetic trend in weaning weight of Limousin beef cattle calves were estimated. Data of 19764 calves
- 15437 purebred Limousin and 4327 Limousin x Hungarian Simmental crossbred (F,, R)) - were
computed. Calves in question came from 44 herds and from 241 sires. DFREML and MTDFREML
softwares were used for the estimation of population genetic parameters, BLUP animal model for
breeding value estimation. Weighted linear regression models were used for describing genetic
trends. There were no differences in variance components and other population genetic parameters
between purebred (M1 model) and crossbred (M2 model) population. The maternal heritability (h? =
0.29+0.03; 0.32+0.10) was approximately half of the direct heritability (h?, = 0.63+0.05; 0.68+0.12).
The direct-maternal genetic covariance was negative, the direct-maternal genetic correlation coef-
ficients (r,, = -0.80+0.03 and -0.96+0.07) were strong negative. The Spearman rank correlation
between direct ad maternal breeding value in purebred population was moderate and negative (r,,
= -0.33; p<0.01) in crossbred population strong and negative (r = -0.99; p<0.01). The genetic
trend of weaning weight of purebred and crossbred Limousin calves appeared by direct and maternal
breeding value of sires and that of the whole population were stagnant during the examined period
(b = +0.01 to +0.19 kg/year). The negative relationship between direct and maternal genetic effect
call attention to the importance of maternal breeding value. In a case when breeders don’t take
the maternal breeding value into consideration, and practically select sires on their direct breeding
value, the weaning performance of grand-offspring will decrease and no genetic progress can be
forecasted in the weaning weight of beef calves.
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BEVEZETES ES IRODALMI ATTEKINTES

A husmarhatenyésztésben a borju valasztasi suly fontos értékméré tulajdonsag.
Alakulasa a borju 6roklétt ndvekedési erélye mellett elsésorban az anyja tejterme-
lésétdl fligg. Vagyis a borjak valasztasi sulya anyjuk borjuneveld készségére utal,
ugyanakkor a valasztott borju a tehéntartas egyetlen hozama, vagyis a végterméke
is. A borju kell6 névekedéséhez, genetikai képességének kihasznalasahoz, a nagy
valasztasi suly eléréséhez megfeleld mennyiség( tejet kell szopnia az anyjatél.
Mivel a hishasznositasu tehenek tejtermelésének mérése nem egyszer(i feladat,
a borju valasztasi sulya alkalmas lehet a tejtermelé-képesség kifejezésére, igy
alapjaul szolgalhat a tejtermelés névelésére iranyuld szelekcidnak is. MacNeil és
mtsai (2006) vizsgélati eredménye szerint a hlishasznositasu tehenek tejterme-
Iésének ndvelésére iranyuld szelekcid a borju valasztasi sulya alapjan csaknem
olyan hatékony volt, mint kdzvetlenil a tej mennyisége alapjan végzett szelekcio.
Ha a borju valasztasi sulyanak névelése érdekében folytatunk szelekciét - ennek
megfeleléen valasztunk ki tovabbtenyésztésre tenyészbika jelolteket -, akkor nem
elegendd a jeloltek direkt genetikai hatasat figyelembe venni, hanem célszer(
tekintettel lenni az anyai genetikai hatasra is.

A valasztasi tulajdonsagok javitasara irdnyuld szelekcio hatékonysaga elsésorban
a vélasztasi suly genetikai meghatarozottsagatél fligg. Azonban a tenyészkivalasztas
soran nemcsak a direkt genetikai hatast, azaz az 6roklott gének 6sszességének
hatasat, hanem az anyai genetikai hatast, azaz az anya genetikailag meghatarozott
kérnyezethatasat is célszert figyelembe venni.

A tehenek tejtermelését, valamint a borjak ndvekedési erélyét - illetve ezek ere-
déjébdl a borjak valasztasi sulyat - szamos tényezd (hatas) befolyasolhatja. llyen
tényezd lehet a fajta, a kdrnyezeti hatdsok, mint a tenyészet, a takarmanyozas,
az évjarat, az évszak, az anyai 6sztonok, az egyedek kozti klilbnbségek, vagy a
borjak ivara. A klildnb6z8 hishasznositasl szarvasmarha fajtak valasztasi eredmé-
nyeinek értékelésével szamos korabbi forrasmunka foglalkozott (Szabd és mtsai,
2005, 2012, 2013). A hazai allomanyokban kapott legfontosabb eredményeket
(Kovacs és mtsai, 1993; Tézsér és mtsai, 1996; Gaspardy és mtsai, 1998; Zandoki
és mtsai, 2003; Nagy és mtsai, 2004; Bene és mtsai, 2006; 2007), valamint Kurucz
és Bene (2017) részletesen bemutattak, igy azok megismétlésétdl itt eltekintiink.

Szamos szakirodalmi forrasmunka szerint a hishasznositasu borjak adott élet-
korra korrigalt valasztasi sulya gyengén, vagy kdzepesen 6rokl6dd tulajdonsag
(Koury Filho és mtsai, 2010; Chud és mtsai, 2014). Montaldo és Kinghorn (2003)
tobb husmarhafajta esetében azt talaltak, hogy amig a valasztasi tulajdonsagok
direkt 6rokl6dhetbésége (h?) kdzepes, addig az anyai 6rokl6dhetésege (h? ), nul-
lahoz kdzeli volt. Meyer (1998) vizsgalata szerint ausztral tdbbfajtas allomanyban
a valasztasi suly direkt 6roklédhetéségi értéke 0,12-0,28, az anyai 6roklédhetéségi
értéke 0,01-0,14 volt. Ehhez hasonlé adatokat (h?, = 0,21; h® = 0,13) kdzobltek
Boligon és mtsai (2018) nellore populaciéban. Tilki és mtsai (2008) a direkt 6rok-
I6dhet8ségre 0,15, az anyai 6roklédhetéségre 0,06 értéket kdzdltek brown swiss
populéciéra vonatkozdan. Martinez és mtsai (2016) 0,24-0,47 kdzotti direkt, 0,15-
0,21 anyai 6roklédhetdségi értékeket talaltak brahman zebu populaciéban. Keeton
és mtsai (1996) limousin fajtaban h?, = 0,53 és h® = 0,18, Van Vieck és mtsai (1996)
charolais fajtaban h?, = 0,16 és h®> = 0,12, Lee es mtsai (1997) szimentali fajtaban
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2, = 0,21 es h? = 0,09, illetve Splan es mtsai (1998) keresztezett allomanyban
h?,= 0,16 és h?_= 0,34 ertékeket szdmoltak. Az emlitett publikaciok megerdsitik,
hogy a hushasznositasu borjak valasztasi sulya direkt médon gyengén vagy ké-
zepesen 6roklédd tulajdonsag, amelynek értékei azonban nagyobbak az anyai
Oroklédhetbségi értékeknél.

Szamos publikacié kozolt adatokat a direkt és anyai genetikai hatas kapcsola-
tarol. Tilki és mtsai (2008) a direkt és az anyai hatas k6z6tti genetikai korrelaciot
(r,.) szoros és negativ értéklinek (-0,92) taldltak. Ezzel szemben Penasa és mtsai
(2012) szerintar,  értéke brown swiss borjak sziletesi sulyaban az el6z6knél joval
kisebb, -0,02, ill. -0,31 volt. Martinez és mtsai (2016) arrél szamoltak be, hogy a
direkt és az anyai hatas k&zotti korrelacié a hushasznositasu borjak valasztasi su-
lydban szoros, negativ (-0,59 és -0,76 kdzotti) volt. Limousin fajtaban a direkt-anyai
genetikai korrelacios értékre Keeton és mtsai (1996) -0,44, Lee és mtsai (1997)
-0,07, Kaps és mtsai (2000) -0,51 értékeket becstiltek. Hazai vizsgéalatok (Lengyel
és mtsai, 2004; Szabo és mtsai, 2012) a direkt és anyai genetikai hatés genetikai

Az emlitett adatok alapjan feltételezhetd, hogy a széban forgd direkt és anyai
hatés negativ kapcsolata a tenyészallatok direkt és anyai tenyészértékében, illetve
a kétféle tenyészérték alapjan végzett szelekcié eredményeként megnyilvanulo
genetikai trendben is megmutatkozhat. Mivel erre vonatkozéan meglehetésen
kevés megbizhaté informacio all rendelkezéslinkre, vizsgalatunk céljaul azt tztik
ki, hogy értékeljik a direkt és az anyai tenyészérték kapcsolatat, valamint a kétféle
tenyészérték alapjan megnyilvanulé genetikai trendet fajtatiszta és keresztezett
limousin borjak valasztasi stlyara vonatkozodan.

ANYAG ES MODSZER

Munkéank soran limousin apasagu borjak valasztasi sulyanak variancia, kovari-
ancia komponenseit, oroklédhet8ségét, a valasztasi sulyban megnyilvanuld direkt
valamint a valasztasi suly genetikai trendjét becstiltik. Az értékelés az 1992-2019
kozotti id6szak hazai, egyestlleti adatbazisan tortént.

Az adatbazis

Az értékeléshez a Magyar Limousin és Blonde d’Aquitaine Tenyészt6k Egye-
slletének emlitett id6szakra vonatkoz6 adatbazisat hasznaltuk fel. Ebben a szar-
mazési adatok mellett a borjak vélasztési életkora és vélasztasi sulya szerepelt.
Osszesen 19764 borju adatat dolgoztuk fel, amelyek kdzll 15437 borju fajtatiszta
limousin, 4327 pedig keresztezett - limousin bika és magyar tarka tehén (F,), vagy
limousin bika és limousin x magyar tarka keresztezett tehén (R,) ivadéka - volt. Az
emlitett borjak 44 tenyészetbdl, 241 apatdl szarmaztak. A felhasznalt adatbazist
az 1. tablazatban mutatjuk be.
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1. tablazat
A vizsgalt adatbazis szerkezete
Az adatbéazis (1) Fajtatiszta adatbazis Keresztezett
(AB1) (2) adatbazis (AB2) (3)
Vizsgalt idészak (4) 1992-2019 1992-2014
Tenyésztek szama (5) 37 23
Tehenek életkora (év) (6) 2-16 2-16
Tehenek fajtaja (7) LIM MT
Tenyészbikak (apak) fajtaja (8) LIM LIM
Tenyészbikak (apak) szama (9) 241 98
Borjak genotipusa (10) LIM MT x LIM (F,)
Borjak létszama (11) 15437 4327
Atlagos ivadékszam apanként (12) 64,3 442
Vélasztéasi életkor (nap) (13)
- atlag=SD (14) 219,1+46,3 218,6+54,0
- intervallum (15) 100-365 100-365
Valasztasi suly (kg) (16)
- atlag=SD (14) 223,5+48,1 216,8+43,7
- intervallum (15) 120-400 120-400

LIM = limousin; MT = magyar tarka (17)
Table 1. The structure of the evaluated database

applied database (1); purebred (2); crossbred (3); the studied period (4); number of herds (5); age
of cows (year) (6); breed of cows (7); breed of sires (8); number of sires (9); genotype of calves (10);
number of calves (11); average progeny number per sire (12); age at weaning (day) (13); mean+SD
(14), range (15); weaning weight (kg) (16); Hungarian Simmental (17)

A populaciogenetikai paraméterek becslése

A becslésre BLUP egyedmodelleket hasznaltuk, amellyel a kdvetkezd variancia
és kovariancia komponenseket becsultik meg: additiv direkt genetikai varian-
cia (0%, anyai genetikai variancia (0® ), direkt és anyai genetikai kovariancia
(0,,), anya allando kornyezeti hatasa (varianciaja), (02,,), hiba variancia (o),
fenotipusos variancia (02 ), direkt 6rokl6dhetéség (h?)), anyai éréklédhetseg
(h2 ), direkt és anyai hatas genetikai korrelacioja (r, ), az alland6 kérnyezetha-
tas aranya a fenotipusos varianciaban (c?), valamint a hiba variancia aranya a
fenotipusos varianciaban (e?).

A teljes 6roklédhet8séget az alabbi médon szamitottuk (Willham, 1972):
h% = (0%, +050% +150,)/0%

A populaciégenetikai paraméterek (és a tenyészértékek) becslésre két, kildn-
b6z6 BLUP modellt alkalmaztunk (2. tablazat).

Egyik modellt (M1) a fajtatiszta borjak adatbazisanak (AB1) értékelésére hasz-
naltuk Keeton és mtsai (1996), valamint Dodenhoff és mtsai (1999) irAanymutatasa
szerint. Ebben a modellben a tehén borjazasainak szama, a borju szlletésének
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2. tablazat
Az alkalmazott BLUP modellek
A modell tipusa és jelolése (1) BLUP egyed modell (2)
1. modell (M1) 2. modell (M2)
A haszndlt adatbazis (3) Fajtatiszta (AB1) (4) Keresztezett (AB2) (5)
Modszer (6) Altalanos Fajtakozi
tenyészégé;kbecslés tenyészértékbecslés (8)

A borjak genotipusa az adatbazisban (9) LIM LIMx MT (F,; R,)
Véletlen hatasok (10)

- egyed (borju) (11) + +

- anyai genetikai hatas (12) + +

- anyai allandé koérnyezethatas (13) + +

Fix hatasok (14)

- borju genotipusa (15) - +

- tenyészet (16) + +

- tehenek életkora (17) + +

- borjak szliletési éve (18) + +

- borjak szuletési évszaka (19) + +

- borjak ivara (20) + +
Rokonsagi matrix (21)

- egyed, teljes testvér, féltestvér, apa, anya, + +
nagyszUlék (22)

A vizsgalt tulajdonsag (23)

- vélasztasi suly (24) + +

Kovarians (25)

- valasztasi életkor (26) + +
LIM = limousin; MT = magyar tarka (27); + = a modell a hatést tartalmazza (28); - = a modell a

hatast nem tartalmazza (29)
Table 2. Applied BLUP animal models

type and sign of models, M1 = purebreed, M2 = across breed (1); BLUP animal model (2); database
used (3); purebred (AB1) (4); crossbred (AB2) (5); method (6); breeding value estimation (BVE) (7);
across breed breeding value estimation (ABBVE) (8); genotype of calves in database (9); random
effects (10); animal (calf) (11); maternal genetic effect (12); maternal permanent environment effect
(13); fixed effects (14); genotype of calves (15); herd (16); age of cows (17); birth year of calf (18);
birth season of calf (19); sex of calf (20); pedigree matrix (21); animal, full sibs, half sibs, sires, dams,
grandparents (22); trait studied (23); weaning weight (24); covariant (25); age of calf at weaning (26);
Hungarian Simmental (27); + = the model includes this effect (28); - = the model doesn’t include
this effect (29)

éve és évszaka, valamint a borju ivara fix hatasként szerepelt (Gregory és mtsai,
1995; Lee és mtsai, 1997).

A masik modellt (M2) a keresztezett borjak adatbazisanak (AB2) értékelésé-
re hasznaltuk, amely Van Vieck és mtsai (1992); Lo és mtsai (1997); Roso és
mtsai (2005); valamint Brandt és mtsai (2010) javaslatai alapjan a fajtak kozotti
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tenyészérték-becslésre is alkalmas volt. Ebben a modellben a borju genotipusa
Splan és mtsai (2002) munkajahoz hasonléan fix hatasként szerepelt.

A BLUP modellek hasznalata soran két matrixot, egy szarmazasi (pedigré)
matrixot és egy adatbazis matrixot alkalmaztunk (Széke és Komldsi, 2000).
A szarmazasi matrixban az egyed teljes testvérei, a féltestvérei, az anyja, az apja,
és a nagyszllei szerepeltek. Az adatbazis matrix a vizsgalt tulajdonsagok mellett
fix (az el6z6ek szerint) és véletlen (random) hatasokat is tartalmazott. Minden
modellekben az anyai genetikai hatés, és anya allandé kérnyezeti hatasa véletlen
hatasként szerepelt.

A BLUP egyedmodell formulaja az alabbi volt (Henderson, 1975):
y =Xb + Zu + Wm + Spe + e

(Ahol: y = a megfigyelés (tulajdonsag) vektor; b = a fix hatas vektora; u = a
véletlen (egyed) hatas vektora; m = az anyai genetikai hatas vektora; pe = az
anyai allandé kérnyezeti hatas vektora; e = hiba vektor; X = fix hatas eléfordulasi
matrixa; Z = véletlen hatas el6fordulasi matrixa; W = anyai genetikai hatas el6-
fordulasi matrixa; S = anya allandé kdrnyezeti hatasanak el6fordulasi matrixa.)

Tenyészértékek becslése

Az egyes tenyészbikakra vonatkozéan az emlitett modellekkel direkt és anyai
tenyészértéket becsultiink mind a fajtatiszta, mind a keresztezett populéacidban.
Atenyészértéket az apa ivadékcsoportjanak atlagos teljesitménye, valamint a teljes
populacié atlagos teljesitményének a killénbségeként hataroztuk meg.

Atenyészbikakat mindkét tenyészérték alapjan rangsoroltuk, tovabba kdzottik
arangkorrelacios egyUtthatokat - Nunez-Dominguez és mtsai (1995) irAanymutatasa
alapjan - is meghataroztuk.

Avizsgalatban szerepld dsszes tenyészbika direkt és anyai tenyészértékét meg-
hataroztuk mind a fajtatiszta populaciéban, mind pedig a keresztezett allomanyban.
A rang-korrelacids vizsgalatok, valamint a genetikai trendek szamitasa soran az
Osszes tenyészbika tenyészértékét felhasznalva dolgoztunk. Mindezek mellett
tablazatos formaban - terjedelmi megfontolasbdl - csak a 25 legtdbb ivadékkal
rendelkezd tenyészbika tenyészértékét mutatjuk be.

A genetikai trendek becslése

A vélasztasi sulyban megnyilvanulé genetikai trend becslésére sulyozott linearis
regresszié analizist hasznaltunk. Meghataroztuk mind az egyes tenyészbikak (apak),
mind a teljes allomany évenkénti tenyészértékének sulyozott szamtani atlagat
(eredméynvaltozd)t. Az apa, illetve a teljes allomany éves atlagos tenyészértéke
figgetlen, az év fuggd valtozdként, a l1étszam pedig sulyozo faktorként szerepelt
a regressziés modellben.
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Az alkalmazott szoftverek

A variancia-, a direkt és anyai hatas kovariancia-, a direkt és anyai hatas ge-
netikai korrelacids egyltthato-, az 6rékl6dhet8ségi értékek- és tenyészértékek
becslésére Willham (1972); Henderson (1975); Trus és Wilton (1988); Meyer és
mtsai (1993); Lee és mtsai (1997); valamint Vanderick és mtsai (2017) javaslata
alapjan két szoftvert, a DFREML (Meyer, 1998) és az MTDFREML (Boldman és
mtsai, 1993) programokat hasznaltuk.

EREDMENYEK

A becsllt populacidégenetikai paramétereket a 3. tablazatban foglaltuk éssze.
Az adatok azt mutattak, hogy nincs érdemi kiilénbség a variancia komponensek-
ben és az egyéb becsUlt mutatékban a fajtatiszta (M1 modell) és a keresztezett
(M2 modell) populaci6 kézoétt. Az anyai 6roklédhetéseg (h? +SE = 0,29+0,03,
ill. 0,32+0,10) hozzavetdlegesen fele volt, mint a direkt 6roklédhetéség (h?,=SE
= 0,63=0,05, ill. 0,68+0,12). A direkt és az anyai genetikai hatas kovarianciaja

3. tablazat
Limousin borjak valasztasi sulyanak populaciéogenetikai paraméterei

Populaciégenetikai paraméterek (1) Vélasztasi suly (2)

M1 modell M2 modell

(fajtatiszta) (3) | (keresztezett) (4)

Additiv genetikai variancia (02,) (5) 651,39 580,06
Anyai genetikai variancia (o2, ) (6) 305,78 270,60
Direkt-anyai genetikai hatas kovariancia (o) (7) -359,21 -382,30
Anyai dlland6 kérnyezeti variancia (02,) (8) 88,30 104,83
Hiba variancia (o) (9) 355,13 278,09
Fenotipusos variancia (0% ) (10) 1041,39 851,27
Direkt 6roklédhetéség (h?) (11) 0,63+0,05 0,68=0,12
Anyai 6roklédhetbség (h? ) (12) 0,29+0,03 0,32+0,10
Direkt-anyai hatas genetikai korrelacidja (r,)(13) -0,80+0,03 -0,96+0,07
Az allandé koérnyezeti variancia aranya a fenotipusban (c?) (14) | 0,09+0,01 0,12+0,05
A hiba variancia aranya a fenotipusban (e?) (15) 0,34+0,04 0,33+0,09
Az anyai 0rokl6dhet6ség és az allandé anyai hatas 6sszege 0,38 0,44
(h?_+c?) (16)
Teljes 6roklédhetbség (h?) (17) 0,25 0,17

Table 3. Estimated population genetic parameters of weaning weight of Limousin calves

population genetic parameters (1); weaning weight (2); purebred (3); crossbred (4); additive direct
genetic variance (0%)) (5); maternal genetic variance (o) (6); direct-maternal genetic covariance
(0,4, (7); maternal permanent environmental variance (o) (8); residual variance (02) (9); phenotypic
variance (0%) (10); direct heritability (h?,) (11); maternal heritability (h? ) (12); direct-maternal genetic
correlation (r, ) (13); ratio of the permanent environmental variance to the phenotypic variance (c?)
(14); ratio of the residual variance to the phenotypic variance (e?) (15); sum of the maternal heritability
and permanent environmental variance (h?_+c?) (16); total heritability (h?) (17)
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negativ, a direkt és az anyai hatas genetikai korrelacidja szintén negativ és szoros
értekeket mutatott (r, +SE = -0,80+0,03, ill. -0,96+0,07).

A valasztasi suly alapjan végzett tenyészértékbecslés eredményét a 4. tablazat
szemlélteti. A tAblazat a vizsgalt 241 apa k6z0l csak a legtdbb ivadékkal rendelkezé

25 apara vonatkozé eredményeket tartalmazza.

Az adatok ugyanazon tenyészbikak esetében, mind a fajtatiszta, mind a keresz-
tezett populacidban nagy kildnbséget mutattak a direkt és az anyai tenyészértékek

4. tablazat
Limousin apak direkt és anyai tenyészértéke a borjaik valasztasi sulya alapjan
Az apa kozponti Vélasztasi suly (kg) (2)
lajstromszama (1) Fajtatiszta borjak (3) Keresztezett borjak (4)
N Tenyészérték (5) N Tenyészérték (5)

Direkt (6) | Anyai (7) Direkt (6) | Anyai (7)
9034 61 +2,82 +0,88 394 -5,16 +0,27
12015 608 -7,17 -12,30 257 -18,30 +14,10
12470 43 +7,75 -6,18 50 -4,41 +2,28
12481 88 +1,06 -5,65 66 -14,63 +7,78
12482 54 +11,37 -1,29 54 -16,61 +11,74
12483 79 +7,88 -8,94 56 -20,60 +12,97
12484 72 -1,22 +6,74 59 -10,48 +7,64
12485 49 +9,15 -0,28 60 -13,26 +8,64
13098 1019 -3,17 +3,88 516 +0,13 +0,93
13869 259 -10,88 -4,31 31 +6,38 -5,41
14284 177 -16,77 +4,99 48 +0,08 -0,05
14473 185 -10,27 +2,66 55 +13,07 -10,15
14474 216 -6,51 +4,73 77 -7,31 +4,46
14475 109 -6,39 +2,62 32 +10,09 -6,65
14476 207 -8,09 +4,65 51 -6,58 +4,34
14602 52 -4,13 -1,36 198 -22,89 +13,12
14684 792 -21,92 -3,18 107 -5,73 +3,81
14709 66 -18,34 +10,11 80 +29,46 -19,42
14714 37 -1,43 +0,79 119 +12,85 -8,47
15250 619 -35,39 +22,97 165 -60,03 +39,56
16444 485 -9,74 +4,97 62 +12,80 -8,44
16851 80 -10,85 +23,90 36 +7,09 -4,68
16854 202 +1,63 -1,66 45 +33,78 -23,41
17562 153 +3,11 +0,53 52 +23,80 -16,48
21207 86 -8,63 -4,66 31 +21,38 -14,59
Féatlag (=SD) (8) 223,5+48,1 216,8+43,7

Table 4. Direct and maternal breeding value of Limousin sires in different populations based on

weaning weight of their calves

registration number of sire (1); weaning weight (kg) (2); purebred (3); crossbred (4); breeding value
(5); direct (6); maternal (7); overall mean (+SD) (8)
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kozott. A kildnbségek nemcsak a tenyészértékek abszolut értékében, hanem a
legtdbb esetben azok iranyaban (el6jelében), pozitiv, vagy negativ voltaban is
megmutatkoztak. A 25 részletesen bemutatott apaallat kézll a fajtatiszta popula-
ciéban becstilt tenyészérték elbjele 20 esetben, a keresztezett allomanyon becsuilt
tenyészérték elbjele pedig 24 esetben volt kiilénb6z8. A tenyészértékek féatlagtol
kllénb6zd iranyban torténd eltérései az emlitett negativ genetikai korrelacié ko-
vetkezményeinek tekintheték, amelyeket a direkt és az anyai genetikai hatasok
k6z6tt kaptunk.

A tapasztalt kildnbségek szintén megmutatkoztak a vizsgalt tenyészbikak
direkt, illetve anyai tenyészérték alapjan felallitott rangsoraban is (5. tablazat).
Amint a tablazat adatai tikrozték, a vizsgalt tenyészbikak rangsoraban fajtatiszta
populacioban kézepes, negativ (r, =-0,33; p<0,01), keresztezett allomanyban
pedig szoros, negativ (r, =-0,99; p<0,01) kapcsolatra utald rangkorrelacios
egyutthatdkat kaptunk.

5. tablazat
Spearman féle rangkorrelacio az értékelt limousin tenyészbikak direkt és anyai
tenyészértéke kozott

e TE, - fajtatiszta TE, - keresztezett TE, - keresztezett

TE, - fajtatiszta (1) *.0,33 0,11 +0,11

TE, - fajtatiszta +0,19 -0,18

TE, - keresztezett (2) *-0,99
*p<0,01; 1, = Spearman-féle rangkorrelacios egyitthaté (3); TE, = direkt tenyészérték (4); TE,

= anyai tenyészérték (5)

Table 5. Spearman rank correlation coefficients among direct and maternal breeding values of
the sires

purebred (1); crossbred (2); Spearman rank correlation coefficients (3); direct breeding value (4);
maternal breeding value (5)

A vélasztasi suly genetikai trendjére kapott linearis regressziés figgvény para-
métereit a 6. tabldzat tartalmazza.

Lathatd, hogy a meredekségi egyltthaté (b) kdzel allt a nullahoz, ami arra utalt,
hogy a vizsgalt idészakban nem mutatkozott szamottevé genetikai elérehaladas
a hazai limousin allomany borjainak valasztasi sulyaban.

A tapasztalt genetikai trendet az 7. és a 2. abra is szemlélteti. Mindkét abra
szintén azt mutatja, hogy a vizsgalt 27 év soran nem mutatkozott érdemi genetikai
elérehaladas a vizsgalt értékmérd tulajdonsagban a hazai limousin populaciéban.
Mindkét abra jol szemlélteti azt a negativ kapcsolatot is, amelyet a direkt és az anyai
tenyészérték kdzott kaptunk. Nevezetesen mind a vizsgalt apak tenyészértékeinek
éves atlagai (7. abra), mind a teljes allomany tenyészértékeinek éves atlagai (2.
abra) egymassal ellentétes iranyu valtozast mutattak. Ahol a direkt tenyészérték
valtozasa névekvd volt, ott az anyai tenyészérték valtozasa csdkkend tendenciat
mutatott, illetve forditva.
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6. tablazat
Genetikai trend a limousin borjak valasztasi stlyaban
Flggd valtozd (1) Meredekségi egyUtthatd (2) Tengelymetszet (3) Determinacios
egyUtthato (4)
b |  sE a | sE R?
Apak tenyészértéke fajtatiszta allomanyban (5)
- direkt (6) +0,19 0,23 -377,17 468,40 0,03
- anyai (7) +0,04 0,15 -84,44 298,29 0,00
Apak tenyészértéke keresztezett allomanyban (8)
- direkt (6) +0,02 0,26 -37,61 512,63 0,00
- anyai (7) +0,01 0,17 -14,90 340,64 0,00
A teljes populacié tenyészértéke fajtatiszta allomanyban (9)
- direkt (6) -0,05 0,03 97,65 64,15 0,06
- anyai (7) +0,03 0,02 -69,17 47,71 0,05
A teljes populacié tenyészértéke keresztezett dllomanyban (10)
- direkt (6) -0,03 0,04 57,77 79,55 0,01
- anyai (7) +0,02 0,03 -33,22 51,44 0,01

Table 6. Genetic trend in weaning weight of Limousin calves

dependent variable (1); slope coefficient (2); Y-intercept coefficient (3); coefficient of determination
(4); breeding value of sires in purebred population (5); direct breeding value (6); maternal breeding
value (7); breeding value of sires in crossbred population (8); breeding value of whole population in
purebred population (9); breeding value of whole population in crossbred population (10)

1. abra Genetikai trendek a borjak valasztasi stlyaban az apak direkt és anyai tenyészértéke alap-
jan fajtatiszta allomanyban

30,00

20.00

g
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: [=]
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g
.

-30,00
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Apik szilletési éve (1)

Figure 1. Genetic trends in weaning weight of calves based on direct and maternal breeding values
of sires in purebred population

birth year of sires (1); annual mean breeding value (kg) (2); direct breeding value (3); maternal
breeding value (4)
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2. abra Genetikai trendek a teljes allomany valasztasi suly direkt és anyai tenyészértéke alapjan
fajtatiszta allomanyban
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Figure 2. Genetic trends in weaning weight of calves based on direct and maternal breeding
values of whole purebred population

birth year (1); annual mean breeding value (kg) (2); direct breeding value (3); maternal breeding
value (4)

MEGBESZELES

A hazai fajtatiszta és a keresztezett limousin borjak valasztasi stlyanak 6rok-
I6dhet8ségi értékei - hasonldan a korabbi irodalmi kbzlésekhez (Koury Filho
és mtsai, 2010; Chud és mtsai, 2014) - kicsik, vagy kdzepesek voltak, amelyek
gyenge, vagy kozepes genetikai meghatarozottsagra utaltak. A kapott adatok
hasonldk, illetve valamivel kisebbek voltak annal, mint amilyeneket Keeton és
mtsai (1996), Splan és mtsai (1998), Crews és Kemp (1999), Dodenhoff és mtsai
(1999) valamint Lukaszewicz és mtsai (2015) tapasztaltak. Eredményeink na-
gyobbak voltak azoknal az adatoknal, mint amilyenekrdl Albuquerque és Meyer
(2001); Tilki és mtsai (2008); Martinez és mtsai (2016); valamint Boligon és mtsai
(2018) beszamoltak.

Ezek az informéacidk megerdsitik azokat a kordbbi megallapitasokat, hogy a
hushasznositasu borjak adott életkorra elért valasztasi sulyanak alakulasaban a
kérnyezethatasok erésebbek lehetnek, mint a genetikai hatasok.

Vizsgalatunkban az anyai 6rokl6dhet8ségi értékek mind a fajtatiszta mind a ke-
resztezett limousin populaciéban nagyobbak voltak annal, mint amekkora értékek
a vonatkozo szakirodalomban (Keeton és mtsai, 1996; Lee és mtsai, 1997; Kaps
és mtsai, 2000) szerepeltek. A jelen munkankban tapasztalt, negativ eljelli direkt-
anyai hatas negativ genetikai kovarianciaja hasonlé volt korabbi hazai (Lengyel és
mtsai, 2004; Bene és mtsai, 2010; Szabd és mtsai, 2012, 2013) megéallapitasokhoz.
A két hatas kozti genetikai korrelacios egyutthatd - mind a keresztezett, mind a
fajtatiszta populacidban - nagyobb volt annal, mint amekkora értékeket Cubas és
mtsai (1991); Tilki és mtsai (2008); Penasa és mtsai (2012); valamint Martinez és
mtsai (2016) tapasztaltak.
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Sajat vizsgalatunk eredményei - miszerint a limousin borjak valasztasi su-
lydban a direkt és anyai hatas kovariancigja és korrelacidja negativ eléjell
volt - nyilvanvaldéan azt igazoljak, hogy a direkt és az anyai genetikai hatas
egymassal ellentétes irdnyban valtozik. Mindezt az idézett irodalmi forrasmun-
kak is alatdmasztottak. Ezt az allitast megerdsiti az is, hogy az tenyészbikak
rangsora a kétféle hatas alapjan egymassal ellentétesnek bizonyult. Vagyis az
értékelt limousin tenyészbikak k6z6tt masféle rangsort kaptunk attol figgéen,
hogy azokat a direkt tenyészértéklk, vagy anyai tenyészértékiik alapjan rang-
soroltuk. Ennek igazolasara végzett rangkorrelaciés vizsgalatban a fajtatiszta
populaciéban kapott kdzepes, a keresztezett populaciéban tapasztalt szoros
negativ kapcsolat irodalmi adatokhoz hasonléan szintén megerdsiti a kétfele
hatas kozotti ellentétes iranyd tendenciat.

A direkt és az anyai genetikai hatas k6zotti negativ kapcsolatot alatamasztja a
becsllt genetikai trend is, amelyet a vizsgalt limousin apak és a teljes allomany
direkt és anyai tenyészértéke alapjan tapasztaltunk. Gyakorlatilag nem mutatkozott
érdemi genetikai el6rehaladas a limousin borjak valasztasi sulyaban a vizsgalt
id6szakban. Amikor ugyanis a direkt tenyészérték alapjan felvazolt trend ndvekvd
jellegti volt, akkor az anyai tenyészérték szerinti trend csdkkenést mutatott, illetve
forditva.

KOVETKEZTETESEK, JAVASLATOK

A direkt és az anyai genetikai hatas kozo6tti negativ kapcsolat az anyai
tenyészérték fontossagara hivja fel a figyelmet. Abban az esetben ugyanis, ha a
tenyészték nem forditanak figyelmet az anyai tenyészértékre és a tenyészbikaikat
csupéan a direkt tenyészérték alapjan valasztjak ki tovabbtenyésztésre, akkor
annak ellenére, hogy az elsé generacios ivadékaik valasztasi sulya névekedhet,
amasodik generacids ivadékaik, azaz az unokaik valasztasi stlyaban visszaesés
kbvetkezhet be.

Mindezek alapjan javasolhatd, ha a tenyészbikakat hizévégtermék eldallitasra
hasznaljuk, akkor azokat a direkt, ha pedig tenyésziiszd eldallitdsra hasznaljuk,
akkor azokat anyai tenyészértékik alapjan valasszuk ki tenyésztésre.
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