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1. AKUTATAS EL OZMENYEI, CELKIT UZESEK

Valamennyi gazdasagi allatfaj folyamatos teljesiipieli
fejlédésének kulcsa a genetikai képességek dehiefgpontosabb
felbecslilése, az értékes genetikat hordozo egyedélogatdsa, tervszier
parositasa €és a tovabbi szelekciés bazist Képamdpopulacio
létrehozéasa.

Magyarorszag sertésallomanyanak létszama a matadz80-as
éveinek kozepén elérte a 10 milliét, majd a '90ésektl kezdsdéen
drasztikus cstkkenés figyellbetmeg. 1995-re a sertéslétszam majdnem
felere esett vissza (BALOGH és mtsai, 2009), az u#lnévekben
folyamatosan cstkkent, és mostanra mar alig haladig a 3 milliot
(KSH, 2014). llyen alacsony létszdm mellett kézkwie hogy a
tenyészallatok kivalasztasara a legprecizebb sljadkalmazasa
szikséges. A hazai sertés tenyészérték becslébt bt 50 éven
keresztil a Hazel indexre (HAZEL, 1943) alapoztak)ynek legnagyobb
hatranya, hogy csak nagyon korlatozottan képesraykdeti hatasokat
figyelembe venni, a becslések pedig a fenotipuslgesttményre épulnek.
Ebbsl kovetkezik, hogy a kapott eredmény torzitott Jeéz a sertés
értékszama csak abban a tenyészetben helytalld, saahindexképzés
alapjaul szolgal6 meéréseket elvégezték. Az indearéd igy a
tenyészallatok tenyészetek kozti korrekt rangsséildem teszi lehdte.
Mig a magyar sertéstenyésizta '90-es evek kozepéig kizardlag a
fokozatosan korszétlenné valé Hazel-féle indexet alkalmaztak, a
kornye# orszagok eredményesen bevezették a HENDERSON Y &8@b
kidolgozott és az indexszelekcio hatranyait kikilgi#é® BLUP mddszert.

A ’'90-es évek kozepét hazankban a Hazel indexpontszam mellett



minden tenyészallat és tenyészallat jel6lt BLUPeket is kapott, de a
BLUP modszer csak 2008 o6ta képezi a tenyészérgtdsealapjat.

A sertéstenyésztés vertikalis szerkezetében atemedt egyedek
aranya a nukleusz allomanyoktol lefelé haladva egyb, ami
elengedhetetlenné tette a Kkeresztezett sertéselesitmiényének
figyelembe vételét is a tenyészértékbecslésberukdensz szinten tortén
szelekcid hatasa a szaporito telepeken térmaitésekre nagyban flgg a
fajtatiszta és a keresztezett teljesitmény genetikapcsolatanak
szorossagatdl (BRANDT és TAUBERT, 1998; NEWMAN édsai,
2010). WONG és mtsai (1971) mar a mult szazad niédsteiében
felvetették azt a kérdést, hogy a fajtatiszta @z@kelekcidjat a fajtatiszta
vagy a veluk rokon keresztezett egyedek teljesiyen célszdi-e
alapozni. WEI és mtsai (1991) elméleti sikon vifisgaa fajtatiszta és a
keresztezett utdédok kozoétti  teljesitménybeli  kapmed. Az
eredményeikbl kiderll, hogy a fajtatiszta teljesitményre vdtite
keresztezett teljesitmény kozotti regresszios ebgtdt a szidi vonalak
allélgyakorisaga é€s a dominancia mértéke is betolja

A dolgozatom szempontjabdl fontos kérdésre, hoggrasztezett
teljesitményt hogyan befolyasolja, ha a &allbmany szelekcidjat a
fajtatiszta vagy a keresztezett utddok teljesitm&ralapozzuk, WEI és
mtsai (1991) a kovetkézvalaszt kaptak. A fajtatiszta és a keresztezett
teljesitményre alapozott szelekcié ugyanabba aw/lé valtoztatja meg a
keresztezett teljesitmenyt, amennyibenpyapozitiv. Ezzel szemben, ha az
roc Negativ, akkor a keresztezett teljesitmény a kegestt utddok alapjan
szelektalva pozitiv, mig a fajtatiszta utodok adappzelektalva negativ
irAnyba valtozik.

WEI és van der WERF (1994) annak a lékégét is felvetette,
hogy a keresztezett teljesitmény noveléséhez ésleméelegelni mind a

fajtatiszta, mind a keresztezett teljesitményt. &rbhddszert etk kozott



vizsgaltdk ugy, hogy a fajtatiszta é€s a keresztesdiesitményt kilon
tulajdonsagként kezelték, melyek kozétt a genethairelaciora nagy
hangsulyt fektettek. Tanulmanyukbdl kiderul, hogy rg. minél jobban

megkozeliti a nullat, annal eredményesebben jadittea keresztezett
teljesitmény a kombinalt keresztezett-fajtatisabesitményre alapozott
szelekcioval, fajtatiszta szelekciéval pedig csdkoa érhet el jobb

eredmeény, ha agdmegkozeliti az egyet.

A jelenleg alkalmazott tenyészeértékbecslési eljdgmagajtat fix
hataskeént kezeli, igy csak fajtahatast képes baicglimodellben szerepl
0sszes fajta tehat azonos genetikai paraméterapetikni a tenyészértéket
torzitia. A hazai sertéstenyésztésben raadasuhyedeallatok jeleists
része, mintegy 40-50 %-a keresztezett (NEBIH, 20&3}el szemben a
BLUP moddszerrel a fajtatiszta sékhek eddig kizardlag fajtatiszta
tenyészértéket becsulltek a teny8kztholott lehefség volna a rokoni
kapcsolatok révén keresztezett tenyészértéketdsiube, aminek hatasa

lehet a szelekciés dontésre.

Célkitiizések:

1. Hizékonysagi tulajdonsdgok genetikai paramétereiegkittes
becslése fajtatiszta €s keresztezett apai settddia.

2. Hizékonysagi tulajdonsagok genetikai paramétereirgkuttes
becslése anyai sertésfajtakban.

3. Szaporasagi tulajdonsadgok genetikai paramétereiagiittes
becslése anyai sertésfajtakban.

4. Genetikai trendek és tenyészeérték stabilitas beesilagos napi
tomeggyarapodds és szinhus tulajdonsagokban d$ajtatiés
keresztezett apai sertésfajtakban.



5. Genetikai trendek és tenyészeérték stabilitas beesilagos napi
tomeggyarapodds és szinhus tulajdonsagokban d$ajtatiés
keresztezett anyai sertésfajtakban.

6. Genetikai trendek és tenyészérték stabilitas bsedi@azai anyai

sertésfajtak szaporasagi tulajdonséagaiban.



2. ANYAG ES MODSZER

1. Fajtatiszta és keresztezett genetikai paramétetdecslése apai

sertésfajtakban, hizékonysagi tulajdonsagokra

A vizsgalatokat a pietrain (Pi, 5717), duroc (D868), hampshire
(Ha, 1157) sertések és a keresztezett konstruKckikx Du, 4728; Pi x
Ha, 8210) lizemi sajatteljesitmény vizsgalati (USBEdptaira alapoztam.
Az adatokat az OMMI (jogutodja NEBIH) gjgotte 1997 és 2010 kozott
68 telepen. A Pi, Du, Pi x Du adatbazishoz tartpedigrében szerepl
egyedek szama 60926, mig a Pi, Ha, Pi x Ha adatb@zitartozé
pedigrében szerepkgyedek szama 42004 volt.

A vizsgalt tulajdonsag az atlagos napi tobmeggyatapoés a
szinhls széazalék volt. A szinhis szazalékhoz sgéksénéréseket a
SONOMARK 100 ultrahangos keészulékkel végezték kaabkés
kocasuldknél egyarant. A szalonnavastagsagot 80 és 110 dzgttk
sulypan a 3. és 4. Aagyékcsigolya kodzoétt (mm; a ngednaltol
oldaliranyban 8 cm-re), a 3. és 4. borda kdz6tt {nangerincvonaltol
oldaliranyban 6 cm-re), valamint mérték a karajagségot a 3. és a 4.
borda k&zott (mm; a gerincvonaltdl oldalirAnybaoné-re). A mért adatok
felhasznalasaval az alabbi képlet segitségével itlzdtd ki a szinhus

szazalék (h):

h =56.333381 - 0.122854 x sz1 - 0,786312 x sz2 +

+ 0,006160 x sz2 x sz2 + 0,237677 x k2

ahol

szl szalonna vastagsag a 3. és 4. agyékcsigolya komdit,
sz2 szalonna vastagsag a 3. és 4. borda kozott, mm;

k2 karaj vastagsag az sz2 mérési ponton, mm



A szinhGst mint tulajdonsagot az USTV-ben hivataitossak 2000
Ota hasznaljak (MgSZH), de az adatokat mar 199&)itpik. Az allatok
tartasardl és takarmanyozasarél a Sertés Teljawjrirsgalati Kédex
(MgSZH, 2009) rendelkezik.

A leir0 statisztikat a SAS 9.1 szoftverrel (SAStiisc., Cary, NC)
szamoltam. A vizsgalt tulajdonsdgok genetikai pa@meit kalon
becsiltem REML modszerrel a PEST szoftver (GROENHY,E1990)
(csak adatkodolas tortént) és a VCE 5 szoftver (RGV és
GROENEVELD, 2003) segitségével kéttulajdonsagos eagydell
alkalmazaséaval. A fajtatiszta és a keresztezetitodd atlagos napi
tomeggyarapodds és szinhls szézalék tulajdonsagaitetikailag
kilonbo® tulajdonsagnak tekintettem, tehat egy-egy modelinéndig a
fajtatiszta és keresztezett tulajdonsagot pardéaitotA fajtatiszta egyedek
értelemszdren csak fajtatiszta, a keresztezett egyedek pediak c
keresztezett teljesitmény adatokkal rendelkeznekrteahhoz, hogy a
fajtatiszta sertéseknek keresztezett genetikai npétereket tudjak
becsilni, az adatbazistéebleg a SAS 9.1 szoftverrel ldkitettem ugy,
hogy minden egyed rendelkezzen fajtatiszta és kmmstt eredménnyel
is. Ez logikailag ugy oldhat6 meg, hogy ahol azeshpem rendelkezhet
méréssel, nulla értéket kap. Osszesen két futtatégieztem. Az

egyedmodell szerkezete a kovetkenlt:

2L 2T oL el

y = a megfigyelések vektora, b = a fix hatdsok eekta = az additiv

genetikai hatas vektora, ¢ = a random alomhatasktoxa, e = a random



rezidualis hatasok vektora, X, Z és W sorrendbfx laatasok, az additiv
genetikai hatas és az alomhatdgatulasi matrixa.
A modellben az év-honap, az ivar és a telep fidsladnt, mig az additiv

genetikai hatas és az alomhatas random hataslerepst.

2. Fajtatiszta és keresztezett genetikai paramétekdecslése anyai
sertésfajtakban hizékonysagi tulajdonsagokra

Az adatokat az OMMI (MgSZH) 1997 és 2010 kozo6ttlaemi
sajatteljesitmény vizsgalat (USTV) keretéberijtte. Vizsgalt fajtak a
magyar nagyfehér sertés (MNF) (n = 232 755), a rmadgpdaly sertés
(ML) (n = 100 321) és a reciprok keresztezett kakstiok (MNF x ML)

(n = 223 899). Magyar nagyfehér sertést 120, matp@aly sertést 64,
keresztezett fajtakonstrukciot 130 telepen tarkottA fajtatiszta és a
keresztezett allatokat részben azonos telepernttéktdA fajtatiszta és a
vele rokon keresztezett egyedeket tekintve ezfedét a MNF és a MNF
X ML kozott 47.9 %, a ML és a MNF x ML kozott 20% volt. A
vizsgélatok 5 generaciora terjedtek ki a méréssetielked egyedekil
kiindulva. A MNF — MNF x ML adatbazishoz tartozodigrében szerefil
egyedek szama 508 009, a ML — MNF x ML adatbazistarozd
pedigrében szerepkgyedek szama pedig 393 707 volt.

A vizsgalt tulajdonsagok az egy életnapra jut6 wgyarapodas, a
szinhls sz&zalék és az életnap volt. A teljesitmigsgalatban a vizsgalt
tulajdonsagokat az élsvizsgalat anyag €s modszer fejezetében leirtakkal
megegyed mobdon rogzitették, valamint az allatok tartdsa és
takarmanyozédsa is a Sertés Teljesitményvizsgald@tilekben leirtak
alapjan tortént (MgSZH, 2009).

A leiro statisztikat a SAS szoftverrel (SAS InsCary, NC)

szamitottam ki. A fajtatiszta és a keresztezefed#mény genetikailag



kiulonbo®d tulajdonsagnak tekintettem. Az egy életnapra jutod
tdmeggyarapodas, az életnap és a szinhlUs szazalélikgi paramétereit
REML-médszerrel, a PEST (GROENEVELD, 1990) és a ¥CE
(GROENEVELD és mtsai, 2008) szoftverek segitségékétvaltozos
egyedmodell alkalmazasaval becsiiltem. Osszesefuttattast végeztem.
A modell szerkezete megegyezik azelizsgalatnal ismertetett modellel.
Az életnap tulajdonsadg esetében a testtdmeget ilatdlagnt

szerepeltettem a modellben.

3. Fajtatiszta és keresztezett genetikai paramétekebecslése anyai
sertésfajtakban szaporasagi tulajdonsagokra

Az adataimat az OMMI (jelenleg NEBIH) a szaporaségi
felnevelési teljesitményvizsgalat keretén belll 208s 2010 kozott
gyijtotte. A vizsgalt fajtdk a magyar nagy fehér higse (MNF), a
magyar lapaly sertés (ML) és a reciprok keresztdaetstrukciok voltak.
A sertéstartd telepek szama sorrendben 102, 4%).€4 8ajtatiszta és a
keresztezett allatokat részben azonos telepeketéd: A fialdsok szama
1 és 17 kozott valtozott. A vizsgdlt tulajdonsagak életkor az ets
inszeminalaskor (EEI), az élve sziletett malacs@@mSZ), a vemhesség
hossza (VH) és a két fialas kozt elteld ik FI) volt. A magyar nagyfehér
és lapaly kanok 10.5 illetve 9.6 %-anak, valamikibadk 14 illetve 20.6
%-anak volt fajtatiszta és keresztezett utddja As.fajtatiszta és a
keresztezett sertéseket részben ugyanazokon a@Kketepartottak, vagyis
ilyen értelemben a telepek kozott atfedéseket rapliam. Az atfedés
mértéke a magyar nagyfehér esetében 43.3 %, miggyan lapalynal
11.6 % volt. Az adatokat a SAS szoftver segitséigédszitettem él. Az
0sszes rekordot tartalmazé adatbazist két részmtottemm, melyek

mindegyike csak az egyik fajtatiszta fajtat tariahta a vele rokon



keresztezett konstrukcidval egyutt. A fajtatiszeaaékeresztezett allatok
vizsgdlt tulajdonsagait kulon tulajdonsagnak teditem. A genetikai
paramétereket a REML méddszerrel, a PEST (GROENEVEIII0) és a
VCE6 (GROENEVELD és mtsai, 2008) szoftverek segiseél becsiltem
kétvaltozos ismételhéségi modellt alkalmazva az élve szlletett
malacszamra, a vemhesség hosszara és a két fiatasltelt idsre, mig az
elss inszeminaldskori életnapok szaméara kétvaltozds edigpdellt
hasznaltam. A rekordokhoz alsé és ddtsrlatot allitottam be a PEST-ben
a kovetkedknek megfelglen: EEI — 150-450 nap, VH — 105-125 nap, KI
— 139-290 nap. Minddsszesen 8 futtatast végeztemishételhgiségi
illetve az egyedmodell szerkezete a kovebkeat:

Y1 - Xy 0__bl_+_zl O[ai__*__wl 0 j||:pel:|+|:el:|
Y2] L0 Xp]b] [0 ZyJla,| [ O W, pe, €,

Y1
Y, |

X, 0
0 X,

-

= + +

ahol y = a megfigyelések vektora, b = a fix hatagektora, a = az
additiv genetikai hatas vektora, pe = a tart0s y@&zati hatas vektora, és
X, Z and W sorrendben a fix, az additiv genetikaids és a tartos
kornyezeti hatas élordulasi matrixa.

A fialasi sorszamot, a fialasi év-honapot, a telg@VSZ, VH,
KI), az inszeminalasi év-hénapot (EEI) fix hatask&sazeltem, mig az
additiv genetikai hatas (El, EMSZ, VH, KI) és atdarkornyezeti hatas
(EMSZ, VH, KFI) random hatasként szerepelt a maddiéen.
A pedigrében szeraplegyedek szama 126340 volt. A fajtanként és

tulajdonsagonként figyelembe vett rekordok szamdt.dablazat mutatja.



1. tAbldzat. Rekordok szdma fajtanként és tulajgomskéent

Tulajdonsag MNE ML? F.
EMSZ 167865 56743 163980
VH* 167865 56743 163980
KI® 112059 38541 110628
EEP 46143 16083 43024

"magyar nagyfehéf,magyar lapaly; élve szilletett malacok szana,
vemhességi il > két fialas kozt eltelt id, ® életkor az el$
inszeminalaskor

4. Genetikai trendek és tenyészérték stabilitas bsiése hizékonysagi

tulajdonsagokra apai sertésfajtdkban

A vizsgalatban részt vett sertésfajtak a pietran,duroc, a
hampshire, a reciprok keresztezett pietrain x duBsc pietrain X
hampshire. Az adatok forrAsa megegyezik az 1. a&latigan megadott
forrdssal. A vizsgalt tulajdonsag az egy életn@i@tdmeggyarapodas €s
a szinhus szazalék volt. A fajtatiszta és a keeestt teljesitményt kilon
tulajdonsagként kezeltem. A leir6 statisztikat aSSgxoftver segitségével
szamitottam ki (SAS Institute Inc., 2004). Az egyksgtak kozotti
kilénbségek szignifikancia vizsgélatat a SAS sasf(8AS Institute Inc.,
2004) GLM eljarasaval vegeztem. Az egy életnapi@ ftimeggyarapodas
€s a szinhus szézalék genetikai paramétereit REbdseerrel, a PEST
(GROENEVELD, 1990) (csak adatkédolas céljab6l hakam) és a
VCE6 (GROENEVELD és mtsai, 2008) szoftverek segisél,
kétvaltozos egyedmodell alkalmazasaval becstltem.inddgyik
keresztezett fajtakonstrukcid két adatbazisbanepedregyszer az egyik,
majd a masik fajtatiszta adatbazissal egyutt, iggzésen két-két futtatist
végeztem mindegyik tulajdonsagra. A modellben ah@vap, az ivar és a

10



telep fix hatasként szerepelt, mig az additiv gkaeés az alomhatas

random hatas volt.

Az egy életnapra jutdé tbmeggyarapodas és a szishasalék
genetikai trendjeinek szamitasi modja: a vizsgaltlajtlonsagok
tenyészértékeinek éves atlagat linearis regresszioNesztettem a
szlletési évekre a SAS szoftver segitségével. Aatisgta sertések
genetikai trendjeit a fajtatiszta és a keresztemmtlyészértékeildd is
kiszamitottam, a keresztezett allatok esetébenlegrszetien csak a
keresztezett tenyészértékbszamitottam trendet. A fajtatiszta és a
keresztezett genetikai trendek 6sszehasonlitasaMé&s mtsai (1993)
alapjan veégeztem abban az esetben, ha az Ossziaamshin trendek

mindegyikének szignifikans volt a regresszios ethibdja.

A tenyészérték stabilitas vizsgalatdnak moédszerdajttiszta
sertéseket a viszonylag kis adatbazis miatt asteljesgalati periédusra
nézve allitottam sorba. A tenyészertékek stabditag kétféleképpen
rangsorolt allatokbdl a legjobb 100 kan és 1000akkiaz6s képvisélnek
aranyaval jellemeztem.

A fajtatiszta és keresztezett tenyészerték alagjagsorolt legjobb
100 és 1000 egyed keresztezett tenyészértékeingkldg@égét szintén

kiszamitottam, ami ugyancsak a tenyészértékeklisésidira utal.

5. Genetikai trendek és tenyészérték stabilitds bsiése hizékonysagi

tulajdonsagokra anyai sertésfajtakban
A vizsgalatban részt vett sertésfajtdk a magyarynéehér

hassertés, a magyar lapaly és a reciprok kerestzfepgakonstrukcio. Az

adatok forrAsa megegyezik a 2. vizsgalatban megddotassal. A
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vizsgalat médszere a tovabbiakban megegyezik adtbpn ismertetett
mobdszerrel. Attdl eltéen csak a tenyészérték stabilitast vizsgéltam: a
fajtatiszta sertéseket a rendelkezésre all6 naggbadis miatt évente

rangsoroltam a fajtatiszta és a keresztezett tedyikek alapjan.

6. Genetikai trendek és tenyészérték stabilitds bsése anyai
sertésfajtakban szaporasagi tulajdonsagokra

Az el inszeminalaskori életnapok szamanak, az élve tetiile
malacszamnak és a két fialas kozt eltetiniek vizsgalatahoz felhasznélt
adatok megegyeznek a 4. vizsgalatban ismertetettaskal. Az
alapstatisztika szamitasahoz, a genetikai parabe@eléshez és a
tenyészérték becsléshez hasznalt szoftverek és lliglodezintén
megegyeznek a 4. vizsgalatban leirtakkal.

A genetikai trendek és a tenyészérték stabilit&@slbsének illetve

vizsgalatanak mdédszere megegyezik az 5. pontbanthéstt modszerrel.

12



3. EREDMENYEK

1. vizsgélat

Az apai fajtdk atlagos napi tomeggyarapodasaratk&paepesen magas
oroklodhetsegi értekek a kovetkék voltak: 0,20+0,02, 0,24+0,02,
0,25+0,03, 0,37+0,06, 0,37+0,02 sorrendben a Pj,w Du, Ha, Pi x
Ha fajtdkban. A szinhus sz&zalék gyengébben &déktulajdonsagnak
bizonyult, az értékek a kovetkeékaeppen alakultak: 0,17+0,02, 0,15+0,02,
0,13+0,02, 0,22+0,06, 0,20£0,02 sorrendben a Pj,wx Du, Ha, Pi x
Ha fajtakban.

Az alomhatas mértéke az apai fajtakban az atlagpsttimeggyarapodas
esetében szokatlanul magas volt, felilmulta az |6dbleti'séget is.
Becsléseim: 0,41+0,01, 0,25+0,01, 0,35+0,01, 0,2B3*0és 0,25+0,01
sorrendben a Pi, Du, Pi x Du, Ha, Pi x Ha fajtakaninhus szazalékra
mérsékeltebb eredményeket kaptam: 0,26+0,01, 0,0%;+00,18+0,01,
0,18+0,02, 0,10+0,009 sorrendben a Pi, Du, Pi x Ba, Pi x Ha
fajtakban.

A fajtatiszta és a keresztezett teljesitmény kdg@metikai korrelaciok az
apai fajtakban a kozepébt a szorosig valtoztak. Atlagos napi
tbmeggyarapodas és szinhus szazalék tulajdonsago&kbhecsléseim
sorrendben 0,96+0,15, 0,85+0,12, 0,56+0,14 és 0,12+ 0,65+0,16,
0,56+0,16, -0,38+0,17 és 0,48+0,20 a Pi — Pi x Dw~ Pi x Du, Ha — Pi
X Ha és a Pi — Pi x Ha péarositasban.

2. vizsgalat

Az anyai fajtakban a ndvekedési tulajdonsagokra egéz-magas
oroklodhetsegi értékeket becsiltem: atlagos napi tdmeggydeepa
0,24+0,005, 0,21+0,007, 0,26+0,007 és 0,27+0,0@Mmhsis szézalékra
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0,28+0,004, 0,33+0,007, 0,36+0,006 és 0,37+0,0@Tndpra 0,25+0,004,
0,24+0,007, 0,32+0,007 és 0,330,007 sorrendbenN&,Ma ML és a
keresztezett egyedekre a két adatbazisbal.

Az anyai fajtdkban szintén magas, az életnap toteégban pedig
szokatlanul magas alomhatast becslltem. Az atlagoapi
tdmeggyarapodas, a szinhus szazalék és az életagiphsagokban ezek
rendre a kovetkék: 0,29+0,002, 0,33+0,004, 0,29+0,003 és 0,29+0,003
0,28+0,004, 0,21+0,004, 0,36+0,006 és 0,18+0,002504D,002,
0,45+0,004, 0,47+0,003 és 0,48+0,003 a MNF, a MMMF — MNF x
ML és a ML — MNF x ML genotipusokra.

A fajtatiszta és a keresztezett teljesitmény kdzganetikai korrelaciokra
az anyai fajtakban alapven alacsonyabb eredményeket kaptam. Az
atlagos napi tomeggyarapodas esetében 0,47+0,033é80,04, szinhus
szazalék tekintetében pedig 0,46+0,03 és 0,288 0&cslésem a MNF —
MNF x ML illetve a ML — MNF x ML konstrukciéban.

3. vizsgalat

Az el inszeminalas életkora mérsékelten o6édkietd tulajdonsag
jelents kilonbséggel a fajtatiszta és a keresztezetéssdet kHzott.
Becsléseim: 0,28+0,001 a MNF; 0,26+0,002 a ML settée; 0,40+0,001
a keresztezettekre a MNF-MNF x ML adatbazisbél @460,001 a ML-
MNF x ML adatbazisbol. A vemhesség hosszara mifajtatiszta, mind a
keresztezett sertésekben mérsékelt eredményt kapiag+0,006 a MNF,
0,22+0,009 a ML, 0,25+0,008 a keresztezett genstgpa MNF — MNF x
ML adatbazisbol és 0,250,008 a keresztezettekk#a- MNF x ML
adatbazisbol. Az élve szlletett malacszam és diddés kozt eltelt id
esetében alacsony értékeket becsiltem: 0,09+0,0046+0,005;
0,07+0,004 and 0,06+0,004; 0,06+0,003; 0,06+0,006+0,004 and
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0,06+0,003 sorrendben a MNF, a ML és a keresztéoetstrukciokra a
két adatbazisbol.

A tartdés kornyezeti hatds a vemhesség hossza éslvaz sziletett
malacszam esetében 0,06+0,01, 0,04+0,01, 0,07+8910,07+0,01;
0,06+0,00, 0,06+0,01, 0,06+0,00 és 0,06+0,00 sdben a MNF, a ML
és a reciprok keresztezett sertésekben, mig a i&kts fkozti idre
mindegyik fajtaban nulla értéket kaptam.

Szaporasagi tulajdonsagoknal a genetikai korrelaajyengétl a
szorosig valtozott. Az els inszeminalas életkorara 0,28+0,055 és
0,39+0,095, a vemhesség hosszara 0,96+0,018 200083, az élve
szuletett malacszamra 0,82+0,052 és 0,93+0,09%t didas kozt eltelt
idére pedig 0,650,071 és 0,33+0,138 értekeket bemnlilt

4. vizsgalat

Az atlagos napi tdmeggyarapodas tekintetében ai fgj@knal a
fajtatiszta tenyészértékek genetikai trendje 0, B2 y/nap, a keresztezett
tenyészérték genetikai trendje pedig 0,10-1,96@/sainhus szazalékra -
0,003-0,001 %/év illetve -0,003-0,021 %/év valtbzaecsiltem. A
fajtatiszta és a keresztezett tenyészértékekreoabttprangsorolasban a
k6z0s egyedek szamat az apai fajtakban a hampistirek kivételével
magasnak (68-97 %) talaltam, melyeknél a szinhasadek tenyészérték
stabilitdsa meglefen alacsonynak (5 %) mutatkozott. Ha kiszamitjuk a
rangsorolt sertések keresztezett tenyészértélagaatbk kilonbségét, az

apai fajtaknal nem mutathato ki Iényeges kilénbség.

5. vizsgalat
Az atlagos napi tomeggyarapodas tekintetében aaiafgjtaknal a

fajtatiszta tenyészértékek genetikai trendje a MLaéMNF sertésekre
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sorrendben 1,84 és 2,51 g/nap, a keresztezett sa#yék genetikai
trendje pedig 1,50-2,18 g/nap, szinhlas szazalélya00és 0,017 %l/év
illetve 0,007-0,033 %/év valtozast becsilltem. Atafigzta és a
keresztezett tenyészértékekre alapozott rangsbeoiaa kozos egyedek
szama alacsony és rendszertelen volt a nagyfehelagsly fajtaban. Ha
évenként kiszamitjuk a rangsorolt sertések keresttteenyészértékei
atlaganak kilénbségét, megallapithatd, hogy az gddla napi

tdmeggyarapodas esetén ez eléri a 16 g-ot is, nsigjrdnls szazaléknal

nem tapasztaltam jeleist kilonbségeket.

6. vizsgalat

A szaporasagi tulajdonsagok fajtatiszta és kerestttegyenetikai
trendjei az anyai fajtdkban a kovetkképpen alakultak: az €ls
inszeminalas életkorara -1,59 és -2,61 nap/éwdlel,57- -4,30 nap/év,
az élve szlletett malacszamra 0,01 és 0,03 malalbééve 0,01-0,02
malac/év, a két fialas kozt elteltiet pedig -0,38 és -0,84 nap/év illetve -
0,36- -1,01 nap/év értékeket becsiltem sorrendbeviN& és a ML
fajtdban. A fajtatiszta és a keresztezett tenyéSaér alapozott koca
rangsorban a legjobb egyedek kozott a kozos allardkna kdzepes és
rendszertelen volt a MNF fajtaban azéeilsszeminalaskori életkorra, mig
a ML fajtaban kdzepes-magas volt. Az élve szlletetlacok szama
tulajdonsagban mindegyik fajtaban nagy stabilitagiasztaltam (89-100
%). A két fialas kozti id tekintetében a kd6z6s egyedek szama a nagyfehér
fajtaban valamelyest magasabb volt. A fajtatisze&a & keresztezett
tenyészértékek alapjan évenként rangsorolt sertékekesztezett
tenyészeértékének atlaga kozotti kilénbség mindigtddan az els
inszeminalas életkordban volt jeléat(0,9 — 7,0 nap), mig a két fialas
kozti idore kapott kulonbség elenyészAz élve sziletett malacszamra

nem kaptam kilonbséget.
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4. KOVETKEZTETESEK ES JAVASLATOK

Az eredmények alapjan az alabbi kdvetkeztetésekdam le.

1. A kapott genetikai paraméterek valtozékonysaga ivigh a
figyelmet arra, hogy a jelenleg alkalmazott modell®ecstilt

tenyészértékek esetenként pontatlanok lehetnek.

2. Az atlagos napi tomeggyarapodas és a szinhus ékaxels-mas
jellegzetességeket mutatott. Az apai fajtakban azékuinysagi
tulajdonsagok genetikai korrelacioi az alacsongtdghagasig valtoztak, és
ezzel 0sszhangban valtozott a tenyészérték séambilg. Ezek alapjan
érdemes lenne legaldbb a szinhus % tulajdonsagigeidimbe venni a
keresztezett tenyészértéket a szelekcid sorannya &jtak hizékonysagi
tulajdonsagaiban az apai fajtdkéhoz képest alaetwtnygenetikai
korrelaciok miatt mindenképpen célszdenne az altalam alkalmazott

modellt hasznalni a tenyészértékbecsléshez.

3. A megdfigyelt magyar sertéstelepeken a nem addafadoknak
nagyobb jeleritségik van. A mérsékelt korrelaciok miatt helyénmaald
tobbvéaltozés modell alkalmazasa, amely a fajtatissta keresztezett
teljesitményt kilén tulajdonsagnak tekinti. Ezerkia fajtatiszta
tenyészallatok keresztezeésre toétémelekcioja soran figyelembe kellene
venni a keresztezett tenyészertéket, hogy a testmehéérvényesiljon a

plusz inform@cio.
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4. A szaporasagi tulajdonsagokban a fajtatiszta éser@sktezett
teljesitmény kozotti genetikai korrelaciok alap@mondhatjuk, hogy az
élve sziletett malacszdm tulajdonsidgban a keresizteenyészerték
hasznalata nem feltétlenul szikséges, bar a kemetzinformacio mindig
javitja a tenyészcélt. Az élsnszeminalas életkora és a két fialas kozt
eltelt id5 tulajdonsagokban alacsonyabb genetikai korrelatié&laltam.
Ezek az értékek 6sszhangban alltak a tenyészétadilitdssal, amibl
arra kovetkeztethetiink, hogy a fajtatiszta tenydékeé kizardlagos
hasznalata a szelekcié soran torzithatja a fajtatigllatok keresztezésben
nyljtott képességér alkotott ebrejelzést, ezért szikségsiera
keresztezett tenyészeérték figyelembevétele is.

5. A szinhls szazalék tulajdonsagban becsilt tenyég&eér igen
lasst javulast mutattak, kulondésen az apai sejtéklf@mn, mivel e
tulajdonsag variabilitdsa alacsony volt a vizsgdlbomanyokban. Ezzel
szemben az atlagos napi tdmeggyarapodas tenydsdejetentisebb

meértékben emelkedtek mind az apai, mind az anyaisajtakban.

6. A szaporasagi tulajdonsagok kozul az élve sziletetacszam az
eredmények alapjan nehezen javithat6. Ezzel szemben el$
termékenyités életkora és a két fialas kozt eit#it jelents javulast
mutatott a vizsgalt istartam alatt.

Osszességében elmondhaté, hogy az Aaltalam alkatmamodellel

pontosabb genetikai paraméterek és tenyészértédaKilhaik, és ezaltal
gyorsabb genetikai &ehaladast érhetnénk el.
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5. UJ TUDOMANYOS EREDMENYEK

A szakirodalmi attekintés és az eredményeim alagjakdvetked Uj

tudomanyos eredményeket fogalmaztam meg.

1. Megbecsiiltem a genetikai korrelaciokat a gazyiegajelenés apai €s
anyai sertésfajtak fajtatiszta és keresztezettsiipénye kozott atlagos
napi témeggyarapodas és szinhus szazalék tulagiokisan. Apai
fajtdkban atlagos napi tomeggyarapodasra 0,56-@&6hus %-ra 0,48-
0,65, anyai fajtdkban atlagos napi tOmeggyarapad&sB7 és 0,47,

szinhus %-ra 0,28 és 0,46 értékeket kaptam.

2. Megbecsiiltem a genetikai korrelaciokat a gazgiespjelenbs anyai
sertésfajtak fajtatiszta és keresztezett teljesiymé kozott az ets
inszeminalas életkora (0,28 és 0,39), az élve stilmalacok szama (0,82
és 0,93), a vemhesség hossza (0,82 és 0,96) édial&e kozt eltelt id
tulajdonsagokban (0,33 és 0,65).

3. Meghataroztam a fajtatiszta €s keresztezettétagytékek genetikai
trendjét a gazdasagilag jeléstapai és anyai sertésfajtakban atlagos napi
tomeggyarapodas és a szinhls szazalék tulajdorisfigokpai fajtatiszta
trendek atlagos napi tdmeggyarapodasra: 0,18-1j&bkev, keresztezett
trendek: 0,10-1,96 g/nap/év. Szinhus szazalékr@0300,001 %/év ill. -
0,003-0,008 %/év. Anyai fajtatiszta trendek atlagosapi
tdmeggyarapodasra 1,84-2,51 g/nap/év ill. 1,50-Zk&p/év, szinhus
szézalékra 0,10-0,017 %/év ill. 0,10-0,033 %/év.
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4. Meghataroztam a fajtatiszta és keresztezettétadytekek genetikai
trendjét a gazdaséagilag jeléstanyai sertésfajtakban azdéelaszeminalas
életkora (-1,59 és -2,61 nap/év ill. -1,57 és -hap/ev), az élve szlletett
malacok szama (0,01 és 0,03 egyed/év ill. 0,01,&2 €gyed/év)) és a két
fialas kozt eltelt id (-0,38 és -0,84 nap/év ill. -0,36 és -1,01 nap/év)
tulajdonsagokban.

5. Tenyészérték stabilitast becstiltem a gazdasgglents apai és anyai
sertésfajtakban atlagos napi tomeggyarapodas éshiszi szazalék
tulajdonsagokban. Apai fajtakban atlagos napi taygatppodasra: 78-97
% ill. 0-6,53 g, szinhus %-ra: 5-91 % ill. 0-1,09 fbig az anyai fajtakban
atlagos napi tomeggyarapodasra: 17-90 % ill. 0416;1szinhas %-ra: 24-
94 % ill. 0-0,56 % értékeket kaptam.

6. Tenyészérték stabilitast becslltem a gazdasggidents anyai
sertésfajtakban az élinszeminalas életkora (44-92 % ill. 0,9-7,0), beé
szlletett malacok szama (89-99 % ill. 0) és a ieddd kozt eltelt id (41-

94 % ill. 0,1-1,4) tulajdonsagokban.
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