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1. BEVEZETES

Az éllattenyésztésben évtizedek ota alapvetd cél a gazdasagilag fontos tulajdonsagok
nemesitési modszerekkel torténd javitasa. Ehhez eldszor azonositani kell a legjobb genetikai
képességli allatokat, majd a kdvetkezd generacidt ezek parositasaval kell 1étrehozni. A
folyamat a tenyésztési program keretében hajthatd végre, ahol a tenyészértékbecslés a
szelekcio alapjat képezi. Bar a tenyészértékbecslés (BLUP) elméleti alapjait Henderson
(1975) mar tobb mint 40 évvel ezel6tt kidolgozta, az eljaras csak az 1990-es évektdl valt
alkalmazhatova, amikor megjelentek azok a szamitogépes programok (Boldman és mitsai,
1993; Groeneveld, 1990; Meyer, 1989), melyekkel értékelni lehetett a szarmazas és a

teljesitményvizsgalati adatokat,

Az 1990-es évektol a tenyészértékbecslés az Osszes haszonallat esetében elterjedt és a
szelekciot jelenleg a becsiilt tenyészértékek alapjan végzik (Dempfle, 1977; Hudson €s mtsai,
1985; Olesen és mtsai, 1995; Estany és mtsai, 1989). Magyarorszagon a tenyészértékbecslés
el6szor a szarvasmarha-tenyésztésben terjedt el, ahol az ugynevezett apamodellt mar 1985-
ben az egyedmodellt pedig 1999-ben alkalmaztak (Nagy és mtsai, 2004). A mddszert mintegy
20 éve vezették be a magyar sertés, illetve juhtenyésztésben (Groeneveld és mtsai, 1996;
Nagy és mtsai, 1999). A hazai nyultenyésztésben a tenyészértékbecslést néhany évvel késobb

kezdték alkalmazni (Nagy €s mtsai, 2006).

Az eddig emlitett szerz6k munkainak k6zds jellemzoje, hogy a genetikai értékelések csak az
additiv genetikai hatasokat vizsgaltak, vagyis a nem additiv génhatasokat nem vették
figyelembe (dominancia, episztazis). Norris és mtsai (2010) alapjan a genetikai értékelés
barmely fajban az atorokitd képességet vizsgalja, mely az additiv genetikai hatdsoknak
koszonhetd. Bar a nem additiv génhatasok kozvetleniil nem 6roklédnek, azok a kis h? értékd
tulajdonsagokban fontos szerepet jatszanak (Falconer, 1989). Ennek megfeleléen a
dominanciahatasok elsOsorban a szaporasagi tulajdonsagokban teszik ki a fenotipusos

variancia jelent0s hanyadat (Norris és mtsai, 2006).

A dominancia-variancia becslése évtizedek ota az érdeklodés kozéppontjaban van (Maki-
Tanila 2007), melynek okai a variancia-komponensek torzitatlan becslése (Misztal 1997), a
pontosabb tenyészértékbecslés (Henderson, 1989; Misztal ¢és mtsai, 1996) és a

dominanciahatasok felhasznalasa a parositasi tervek készitésekor.



A dominancia a keresztezésekkel kapcsolatosan is befolyasolja a genetikai paramétereket
(Wei és mtsai, 1991a; 1991b). A multipara fajok (sertés, nyul) altaldban nagyszamu nem
additiv rokoni kapcsolatokkal rendelkeznek (DeStefano és Hoeschele, 1992). Van Tassel és
mtsai (2000) szerint, ahhoz, hogy a nem additiv genetikai variancia nagysagat becsiilni
lehessen a populdcioban az édestestvérek aranyanak legalabb 20%-nak kell lennie. A nem
additiv genetikai hatasokkal kapcsolatos ismeretek hianyosak. Ugyanakkor Toro és Varona
(2010) alapjan ezen génhatdsok figyelembevételének egyszeri  elhagyasa a
tenyészértékbecslés pontossagat csokkentheti, illetve a tenyészértékek alapjan megallapitott
sorrend megvaltozasaval jarhat. Bar a dominanciahatdsok kezelése ma mar technikailag
megoldott, mégis (féleg technikai okok miatt) ezeket az egyedmodellekben az esetek

tobbségében nem veszik figyelembe (Toro és Varona, 2010).

A nytltenyésztésnek, illetve az ezzel kapcsolatos kutatasoknak a Kaposvari Egyetemen tobb
évtizedes hagyomanyai vannak. Az itt nemesitett Pannon fehér fajta szarmazasat tobb
évtizede nyilvantartjak, a fajta allomanyszerkezetét és beltenyésztéses leromlasat szamos
kozleményben irtak le (pl. Nagy ¢és mtsai, 2010; Nagy ¢és mtsai, 2013). A
dominanciahatasokkal kapcsolatos egyik jellemz6 probléma az ugynevezett hataskeveredés,
amikor a dominanciahatasok és a koz0s kornyezeti hatdsok O0sszemosddnak. Az emlitett
hatasok szétvalasztasdhoz sokgeneracids adatsorra van sziikség (Lee és mtsai, 2010). A

témakorben Nagy és mtsai (2013b; 2014) jelentettek meg kdzleményeket.

A nyultenyésztésben az els6 BLUP alkalmazas oOta (Estany és mtsai, 1989) szamos
tanulmanyt k6zoltek (Rastogi, 2000; Garcia és Baselga, 2002a, Piles és mtsai, 2006; Nagy és
mtsai, 2011a; Nagy és mtsai, 2011b; Ragab és mtsai, 2011), melyek valamennyi fontosabb
fajtdt és hibridvonalat érintették. A felsorolt szerzék altal alkalmazott egyedmodellek
azonban szerkezetiiket tekintve nagyon valtozatosak voltak. A kiilonb6z6 modellek
Osszehasonlitasat csak Piles és mtsai (2006), valamint Nagy és mtsai (2011b) végezték el
(tobbtulajdonsagos, illetve ismételhetdéségi modellek esetében). A kdzlemények tobbségébol
nem deriilt ki, hogyan tortént az alkalmazott modellek szerkezetének meghatarozasa, mellyel
az egyedek teljesitményét értékelték. Szintén nagyon fontos annak eldontése, hogy milyen
genetikai tényezoket kell figyelembe venni (pl. additiv genetikai hatasok, citoplazmatikus
genetikai hatasok). Ismereteim szerint a citoplazmatikus génhatdsok szerepét eddig
nyultenyésztésben még nem vizsgaltdk. Ezért a Pannon tenyésztési programban szerepld

nyulfajtakra nézve szamos egyedmodellt vizsgaltam meg figyelembe véve a citoplazmatikus



génhatasok szerepét is annak érdekében, hogy a teljesitményt legjobban jellemz6

egyedmodellt azonositani lehessen.

Célkitiizések:
A PhD téma keretében két alapveto célkitiizést fogalmaztam meg.

Az elso cél, hogy az értékelt tulajdonsagokra (élve, holtan, Gsszesen sziiletett fiokak szama)
nézve meghatarozzam a teljesitményt “legjobban értékel6” modelleket a Pannon tenyésztési
programban szerepld fajtdkra nézve (Pannon fehér, Pannon Ka, Pannon nagytestii). A
masodik célkitlizés a dominanciahatdsok jelentoségének meghatarozasa a genetikai

paraméterek becslése és a tenyészértékek becslése soran.

A kisérleti hipotézis alapjan a kiilonb6z6 egyedmodellek illesztése (a szaporasagi
tulajdonsagokra nézve) kiilonb6z6, tovabba a dominanciahatasokkal —kiegészitett

egyedmodellek segitségével a tenyészértékek pontosabban becsiilhetok.



2.1. Adatbazis

2. Anyag és modszer

Az egyes nyulfajtak vizsgalati adatait a Kaposvari Egyetem Kisérleti nyultelepén gytijtotték
1992-2016 (Pannon fehér), 1999-2016 (Pannon Ka), illetve 2004-2015 (Pannon nagytestil)

kozott. Az egyes fajtakat eldszor a citoplazmatikus hatasokat is figyelembe vevd modellel

elemeztem. Mivel ezeknek nem volt hatdsa késébb a citoplazmatikus hatdsokat mar nem

tartalmazo modellek esetében az id6kozben keletkezett adatokat is bevontam az értékelésbe.

Ennek az lett az eredménye, hogy minden fajtaban két kiillonboz6é adatbazist hasznaltam. A

fajtak kialakuldsanak torténeti attekintését, illetve a fajtak részletes tenyésztési programjat

Matics és mtsai (2014) ismertetik.

A szaporasagi adatok leiré statisztikai jellemzo6t az 1. tablazatban adtam meg. A vizsgalt

tulajdonsagok az élve sziiletett fiokak szama (NBA), a holtan sziiletett fiockak szama (NBD)

s az Osszesen sziiletett fiokak szama (TNB) voltak.

1. Tablazat: A Pannon tenyésztesi programban szerepld nyulfajtdk szaporasagi adatainak

leir6 statisztikai jellemz6i

Fajta Tulajdonsag N Atlag SD Minimum Maximum
Pannon NBA 5830 8,58 3,19 1 19
nagytestl
5913 8,69 3,16 1 20
NBD 6278 1,20 2,41 0 18
5990 0,82 1,68 0 15
TNB 6278 9.17 3,42 1 20
5990 9.40 3.32 1 21
Pannon fehér NBA 21060 8,54 3,04 1 19
20227 8,54 3,04 1 19
NBD 21060 0,43 1,10 0 15
20227 0,43 1,10 0 15
TNB 21060 8,97 3,07 1 19
20227 8,97 3,08 1 19
Pannon Ka NBA 15146 9,23 3,17 1 20
13847 9,27 3,12 1 20
NBD 15833 0,72 1,92 0 17
13852 0,43 1,14 0 15
TNB 15801 9,57 3,28 1 21
13847 9,70 3,16 1 21

NBA — élve sziiletett fiokak szama, NBD — holtan sziiletett fiokdk szama, TNB — 0sszesen sziiletett fiokak

szama, SD - sz6rés



2. Tablazat: A Pannon tenyésztesi programban szerepld nyulfajtdk csaladfajanak jellemzoi

Fajta Periédus Egyed Bak Anya
Pannon nagytest{i 2004-2015 3664 686 1469
Pannon fehér 1992-2016 8545 1414 4926
Pannon Ka 1999-2016 5543 1096 3691

2.2. Molekularis analizisek

2.2.1. mintavétel

Az anyai vonalak meghatdrozdsdhoz ¢és a molekularis analizishez hasznalhatd mintak
kivalasztasahoz a MaGelLan 1.0 szoftver mag sampl moduljat (Ristov et al. 2016;
https://github.com /sristov/magellan.) hasznaltuk. Az analizist ugyanezen szoftver altal
korabban korrigalt pedigrén hajtottuk végre. A Pannon nagytestii, Pannon Ka és Pannon fehér
fajtdkban rendre hat, ketté és négy vonalat taldltunk. Az azonositott vonalakbol néhany

kivalasztott egyed vérmintdjat hasznaltuk a molekularis vizsgalatokhoz. Ezen a mdédon az

crcr

2.2.2. Molekularis analizis

31 Pannon Ka, 25 Pannon nagytestii és 22 Pannon fehér vérminta DNS kivondsat NucleoSpin
Blood készlettel (Macherey-Nagel GmbH & Co. KG, Germany) végeztiik el. A 332 bp
hosszusagu mitokondridlis DNS-hurok sokszorositdsdhoz hasznalt primerek a kovetkezok
voltak:  5'-CACCATCAGCACCCAAAG-3" (Melo-Ferreira et al, 2007), 5'-
ATTTAAGAGGAACGTGTGGG-3" (Pierpaoli et al., 1999). Mindegyik primer
koncentracidja 0.2 pM volt. A reakciot 25 pl végtérfogatban végeztiikk, Emerald AMP GT
PCR Master Mix (Takara Bio Inc, Japan) alkalmazéasaval, a gyart6 eldirasai szerint. A
sokszorositast  iCycler (Biorad, Germany) késziilékben hajtottuk végre a kovetkezd
koriilmények beallitasaval; kezdeti denaturacio 95 °C-on 5 percig, melyet 38 ciklus (95 °C-on
45 masodperc, 52 °C-on 45 masodperc, 72 °C-on 1 perc) kovetett. Utolso 1épésként 72°C-on 1
percig tartottuk a reakciét. A PCR terméket Wizard SV Gel és PCR Clean-Up készlettel
(Promega, USA) tisztitottuk, majd BigDye szekvenald készlettel mindkét oldalrol, ABI
PRISM® 3100-Avant Genetic Analyzer késziilékkel, meghataroztuk a szekvencigjat. A
szekvenald primerek a korabban leirt primerek voltak. A szekvencidkat MEGA 7 (Kumar et
al., 2015) szoftverrel vizualizaltuk és illesztettiik. A haplotipusokat DNA Sp 5.10 (Librado
and Rozas, 2009) szoftverrel azonositottuk, mig a median-joining hal6ézatot (Bandelt et al.,

1999) PopART (Leigh and Bryant, 2015; http://popart.otago.ac.nz) szoftver segitségével

hataroztuk meg.



A pannon nyulak mitokondridlis D-hurok szekvencidit GeneBank adatbazisban helyeztiik el

KY977609-KY977686 azonositok alatt.

srcr

adatok fliggvényében)

Eredetileg kett-kettd haplotipust (H1 és H2) azonositottunk a Pannon nagytestii ¢s a Pannon
fehér, illetve egy haplotiust (H1) azonositottunk a Pannon Ka populdcioban. A MaGelLan 1.0
Mag_Stat moduljaval tovabbi mitokondrialis szekvenciakat rendeltiink az anyai vonalakhoz
ellentmondast taldltunk a Pannon nagytestii fajta pedigré adatai kozott, ahol egy H2
haplotipussal jellemzett egyed (13-20188 (YOB 2013)) nem illeszkedett bele harom
szekvenalt egyed szarmazasi adatai k6z¢. Az azonositas, Mag_con_demo modul hasznalatat
kovetéen (Cagié et al., 2014) az ellentmondast mutatd egyed kizarasa utan csak a HI
haploitipus volt megtalalhaté a Pannon nagytestii fajtiban. igy a két haplotipus (H1 és H2)
alomszam, illetve novekedési tulajdonsagok szerinti Osszehasonlitasara csak a PW fajtat

hasznaltuk.

2.3. Modellek

2.3.1. Additiv genetikai és citoplazmatikus hatdsokat figyelembe vevé modellek szerkezete és
illesztésvizsgalata

A citoplazmatikus hatasok figyelembe vételéhez hét kiilonb6zé modellt hasznaltam, melyek
szerkezetét a 3. tablazatban adtam meg. A vizsgalt alomnagysaggal kapcsolatos modellek
szerkezetének kialakitasakor tamaszkodtam Nagy €s mtsai (2013a; 2013b) kozleményeire. A
figyelembe vett kdrnyezeti tényezok a fialasi sorszam (4), év-honap (Pannon nagytestii: 101;
Pannon fehér: 246; Pannon Ka: 185), az anyak és az almok beltenyésztési egyiitthatoi voltak.
Az egyedhatast, illetve tartos kornyezeti hatéast, tovabba a citoplazmatikus hatdsokat random
hatasként kezeltem. Az Ggynevezett “6sanya” modellt (Boettcher és mtsai., 1996¢c, Boettcher
és mtsai, 1997; Snowder és mtsai., 2004) az anyai és apai oldalrél egyarant alkalmaztam, ami
azzal indokolhatd, hogy a mitogenom mutaciok a bakok fertilitasat (ezen keresztiil az
alomnagysagot) jelentésen befolyasoljak (Ruiz-Pesinietal és mtsai, 2000; John és mitsai,
2005; Kumar ¢és Sangeeta, 2009). Az 5., 6., és 7. modellek segitségével meghatiroztam a
kiilonb6z6 haplotipusok (Hap-1 és Hap-2) kozti kiilonbségeket a Pannon fehér nyulfajtara

nézve.



Az alkalmazott modellek szerkezetét leir6 egyenlet:
y =Xb+Zat+Wp+e

ahol: y = megfigyelések vektora, b= kornyezeti hatasok vektora, a = additiv genetikai hatasok
vektora, p = tartds kornyezeti hatasok vektora, e = rezidualis hatasok vektora, X, Z, W
sorrendben a kornyezeti tényezok, additiv genetikai hatasok és a tartés kornyezeti hatasok
eléfordulasi matrixa. Az anyak és az almok beltenyésztési egyiitthatdinak (sorrendben Fpgp,
és FLiger) meghatarozasahoz az ENDOG 4.8 szoftvert (Gutiérrez és Goyache 2005)

alkalmaztam.

3. Tablazat: A citoplazmatikus hatdsok vizsgalatahoz alkalmazott modellek szerkezete

Modellek 1 2 3 4 5 6 7

Kornyezeti hatasok

Fialasi sorszam X X X X X X X
Ev-honap X X X X X X X
Fpam (kovarians) X X X X X X X
FLiter (kovarians) X X X X X X X

Random hatasok

Tartos kornyezeti hatdsok x x x x X i X
Additiv genetikai hatas x x x x X ) x
“Osanya” (anyai oldalrol) - X - X - - -
“Osanya” (apai oldalrél) - - X X - - -
Anyak haplotipusa - - - - X - X
Bakok haplotipusa - - - - - X X

Fpam anyak beltenyésztési egyiitthatoja F . almok beltenyésztési egyiitthatdja

A tenyészallatok szarmazasa a pedigrében van rogzitve. Mivel nem minden alombol
valasztanak ki egyedet tenyészallatnak, az almok beltenyésztési egylitthatojanak
kiszamitasahoz a bakok és anyak fiilszamanak egyesitésével mesterségesen fiilszamot
generaltam az egyes almoknak. Ezek alapjan az emlitett beltenyésztési egyiitthato
kiszamithatova valt. A modellek illesztésvizsgalatdhoz a PEST szoftver PREDICTION
eljarasat alkalmaztam (Groeneveld, 1990), amely alapjan az atlagos négyzetes hiba (MSE),
kiszamithatd. A modellek illesztésvizsgalatahoz az Akaike-féle informacids kritériumot

(AIC) is meghataroztam Posta (2008) itmutatdsa alapjan.



MSE = lZ(f/i —v,)?; AIC= -2*log(maximum likelihood)+2*(model paraméterek szama)
n

Ahol: ¥; and y; sorrendben a becsiilt és mért fenotiposos érték. A becsiilt fenotipusos értéket a
BLUP altal becsiilt kornyezeti hatasok értékei alapjan lehet eldallitani. A legjobb illesztést a
legkisebb MSE, illetve AIC értékek jelzik.

2.3.2 Additiv genetikai €s citoplazmatikus hatasokat nélkiil6z6 modellek szerkezete és
illesztésvizsgalata

Egytulajdonsagos egyedmodelleket alkalmazva a Pannon nyulak NBA, NBD ¢és TNB
értékeinek genetikai paramétereinek, illetve genetikai trendjeinek meghatarozasdhoz a REML
és BLUP eljarasokat hasznaltam, a PEST (Groeneveld, 1990) és VCE6 (Groeneveld, et al.,
2008) szoftverek alkalmazasaval. A rendelkezésre allo6 kdrnyezeti tényezOk alapjan 12
kiilonb6z6 modellt vizsgaltam (4. tablazat) meghatarozva az additiv genetikai, tartos

kornyezeti és rezidualis variancia-komponenseket, illetve a tenyészértékeket.

4. Tablazat: A citoplazmatikus hatasokat nélkiil6z6 modellek szerkezete

Modellek

1 23 45 6 7 8 9 10 11 12

Kornyezeti hatasok

Fialasi sorszam
Kor

Kor négyzete
Ev

Hoénap
Evszak
Ev_hénap - - -
Ev évszak - - -

[
roM

[ - |
[ R ]
1
1
[ - -
1
1

[ e
L L B
L e B
1
1

1

1

1
o
»

'

Random hatasok
Additiv genetikai hatas

. S X X X X X X X X X X
Tart6s kdrnyezeti hatas

Fialasi sorszam: anya fialasi sorszama; Kor: anya életkora fialaskor; Kor négyzete: anya koranak négyzete
fialaskor; Ev: a fialas éve; Honap: a fialas honapja; Evszak: a fialas évszaka; Ev_honap: az Osszevont fialasi év
és honap; Ev_évszak: az dsszevont fialasi év és évszak

Az alkalmazott modellek szerkezetét leir6 egyenlet:
y =Xb+Zpet+Wa+te

ahol az egyenlet elemei megegyeznek a 2.3.1. pontban megadottakkal.
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2.3.3 Nem additiv modellek

A legjobb illesztéssel rendelkez6 modellek meghatarozdsa utan, azokat a
dominanciahatasokkal egészitettem ki, mely Hoeschele and VanRaden (1991) alapjan a

csaladok modellbe épitésével lehetséges:
y=Xb+Zpe+Wa+Uc+e

ahol: ¢ — a csaladhatasok vektora (a dominancidt ebbdl lehet kiszdmitani), U — a
csaladhatasok eléforduldsi matrixa. A tobbi hatds egyenld a 2.3.1. pontban megadottakkal. A
dominancia variancia-komponens a csalad alapjan meghatarozott érték négyszerese Vp =
4Vc. Az egyes variancia komponensek hanyadat (a fenotipusos variancidhoz viszonyitva
szintén kiszamoltam (h?, d%, p*; Vp = Ve + V4 + Vp + VE). A rezidualis variancia eredményét

korrigalni kellett a dominancia variancia hasznalata miatt (Vg_3/4 Vp).

2.4. Genetikai trendek

A genetikai trendek szamitasdhoz az egyes években sziiletett nyulak tenyészértékeit
atlagoltam, majd az atlag tenyészértékeket linearis regresszioval illesztettem a sziiletési
évekre. A kapott regresszios egyiitthatok statisztikai 6sszehasonlitasat Mead és mtsai (1993)

alapjan végeztem el.

[RSS(a,b) — RSS(ay,by,a2,b9)]/2
RSS(ay,by,a9,by)/(ny +ny —4)

Ahol: F probastatisztika alapjan vizsgaltam a nullhipotézist, mely szerint a két regresszios
egylitthatdo nem kiilonbozik. RSS(a,b) a becslési hiba okozta négyzetes eltérés az dsszevont
adatok (1, 2) alapjan, ahol a szabadsagfok = 2. RSS(a;,b;,a;,b,) a becslési hiba okozta
négyzetes eltérések dsszege a két adatallomény alapjan, ahol a szabadsagfok = (n;-2) + (ny-

2). n; és ny az adatparok szdma az elsd és a masodik adatsorban.

2.5. A tenyészértékek stabilitisa
Nagy ¢és mtsai (2013b) altal kozolteket kdvetve az egyes modellekkel becsiilt tenyészértékek

stabilitdsanak meghatdrozasahoz a Spearman-féle rangkorrelacios egylitthatot hasznaltam. A



tenyészértékek stabilitasat tigy is kivalasztottam, hogy modellenként azonositottam a 100-100
legjobb egyedet (BLUP tenyészérték alapjan), majd ezekb6l modell péaronként

meghatdroztam a kozos egyedek szamat.

3. Eredmények

1. A mitokondrialis DNS diverzitas vizsgalat és a modellillesztés eredményei

A vizsgélt Pannon nyulfajtaknal megbecsiiltem a mitokondridlis DNS (D-loop) hatasat az
alomnagysaggal kapcsolatos tulajdonsagokra nézve. A nemzetkdzi nyultenyésztésben eddig
ilyen vizsgalatot nem végeztek. A kapott eredmények alapjan a mitokondridlis DNS a
vizsgalt tulajdonsagokat érdemben nem befolyasolta. A kapott eredményeket a mitokondrialis

DNS csekély variancidja magyarazhatja.
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1. Abra: A domesztikalt és vadonélé nyulak haplotipusainak grafikus dbrazolasa

10



2. Additiv genetikai és citoplazmatikus hatasokat nélkiilozé modellek alkalmazasaval

kapott eredmények

- A becsiilt oroklédhetéségek valamennyi vizsgalt tulajdonsag esetében kis értékeket
mutattak (Pannon nagytestii - NBA: 0,07-0,08+0,018-0,021; NBD: 0,01-0,02+0,009; TNB:
0,04-0,05+0,015-0,018; Pannon fehér — NBA: 0,06-0,07+0,01; NBD: 0,019-0,020+0,003-
0,004; TNB: 0,07+0,01; Pannon Ka — NBA: 0,07-0,09+0,01; NBD: 0,03+0,01; TNB: 0,07-
0,10+0,01).

A tartés kornyezeti hatasok nagysaga meghaladta az 6roklodhetOségi értékeket (Pannon
nagytestli - NBA: 0,11-0,16+0,018; NBD: 0,06-0,07+0,014-0,015; TNB: 0,11-0,17+0,014-
0,017; Pannon fehér — NBA: 0,07-0,09+0,01; NBD: 0,06-0,07+0,008-0,013; TNB: 0,07-
0,010+0,01; Pannon Ka — NBA: 0,07-0,11+0,01; NBD: 0,02-0,03+0,01; TNB: 0,07-
0,11+0,01).

A legjobb illesztésti modellek (melyek a fialasi sorszamot, az €letkort €s a fialasi év-honapot

tartalmaztak) meghatarozasa utan azokat a dominancia hatasokkal egészitettem ki.

3. Nem additiv modellek és genetikai trendek

- A kiegészités hatasara az 6roklodhetdségek kisebb értékeket vettek fel (Pannon nagytesti -
NBA: 0,06+£0,028; NBD: 0,02+0,012; TNB: 0,02+0,022; Pannon fehér — NBA: 0,06+0,01;
NBD: 0,02+0,02; TNB: 0,06+0,01; Pannon Ka — NBA: 0,06+0,01; NBD: 0,02+0,01; TNB:
0,06-+0,80).

- A tartés kornyezeti hatdsok nagysaga szintén csokkent (Pannon nagytestli - NBA:
0,09+£0,031; NBD: 0,05+0,024; TNB: 0,07+0,028; Pannon fehér — NBA: 0,08+0,01; NBD:
0,008+0,01; TNB: 0,08+0,001; Pannon Ka — NBA: 0,08+0,01; NBD: 0,01+0,01; TNB: 0,09-
+0,87).

- Az esetek tobbségében a dominanciahatisok nagysdga meghaladta az o6roklodhetéségi

értékeket (Pannon nagytestii - NBA: 0,27+0,024; NBD: 0,05+0,013; TNB: 0,38+0,025;
Pannon fehér — NBA: 0,09+0,01; TNB: 0,08+0,001; Pannon Ka — NBA: 0,16+0,01; NBD:
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0,1£0,01; TNB: 0,15-£0,69). Kivétel volt ez aldl a holtan sziiletett fiokak szama, ahol a

kapott dominanciahatas nagysaga kisebb volt (0,01+0,002), mint az 6roklddhetdség.

- A dominanciahatas bevezetésekor a kapott eredmények alapjan az egyes variancia-
komponensek kozott enyhe hatdskeveredés volt tapasztalhatd (Pannon nagytestii — NBA:
0,035 vs 0,03; NBD: -0,0017 vs -0,003; TNB: 0,016 vs 0,01 Pannon fehér — NBA: 0,027 vs
0,026; NBD: 0,0003 vs -0,0004; TNB: 0,0258 vs 0,0255; Pannon Ka — NBA: 0,05 vs 0,06,
NBD: -0,001 vs -0,0016; TNB: 0,06 vs 0,07.

4. Tenyészértékek stabilitasa

- A Spearman-féle rangkorrelaciok minden fajta valamennyi vizsgalt tulajdonsagaban
szorosak voltak (Pannon nagytestii — 0,96-0,98; Pannon fehér — 0,99; Pannon Ka — 0,98-
0,99). A dominancia hatasok modellbe torténd beillesztése utan a legjobb tenyészértékii

egyedek kozott a tenyészallatok sorrendje valamelyest megvaltozott.

4. Kovetkeztetések és javaslatok

1. A vizsgalt Pannon nyulfajtaknal megbecsiiltem a mitokondrialis DNS (D-loop) hatasat az
alomnagysaggal kapcsolatos tulajdonsagokra nézve. A nemzetkdzi nyultenyésztésben eddig
ilyen vizsgalatot nem végeztek. A kapott eredmények alapjan a mitokondridlis DNS a

vizsgalt tulajdonsagokat érdemben nem befolyasolta.

2. A genetikai paraméterek a 12 alkalmazott modell alapjan valtozékonysagot mutattak, a
legjobb illesztésti modellek a fialasi sorszamot, az ¢életkort és a fialasi év-honapot

tartalmaztak.

3. A Pannon nyulfajtak esetében a becsiilt 6roklodhetdségek minden tulajdonsagban kis

értékeket mutattak. A tartos kornyezeti hatasok nagysaga meghaladta a h” értékeket.
4. A dominanciahatdsok nagysdga hatdsok nagysaga az esetek tobbségében a kapott

oroklodhetoségi értékeket meghaladta (kivéve a Pannon fehér nyulak holtan sziiletett

fiokaszdmanal). Osszességében a dominanciahatdsok modellbe torténd beillesztése indokolt.
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5. A dominanciahatasok mell6zése az additiv genetikai variancia és a genetikai trendek
feliilbecsléséhez vezetett (a variancia-komponensek keveredést mutattak). Az additiv és nem
additiv modellek alapjan becsiilt tenyészértékek kozott a Spearman-féle rangkorrelacid
alapjan szoros 0sszefliggés (0,96-0,99) volt a vizsgalt fajtak valamennyi tulajdonsdgaban. A

legjobb tenyészértékii nyulak esetében a tenyészallatok sorrendje valamelyest megvaltozott

Osszességében megallapithatd, hogy a dominanciahatasok fontosak és ezeket indokolt
szerepeltetni a tenyészértékbecslés soran. Ennek hianyaban hataskeveredés varhato, illetve a
becsiilt tenyészértékek pontossaga csokkenhet. Ugyanakkor figyelembe kell venni, hogy a
hatasok pontos becsléséhez nagy adatbazisra van sziikség és az édestestvérek aranyanak

jelentdsnek kell lennie. A sziikséges szamitogépes kapacitasigény jelentOs.
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5. Uj tudomanyos eredmények
. A legjobb illesztésii modellek a fialasi sorszamot, az életkort és a fialasi év-honapot
tartalmaztak, melyek alapjan célszeri meghatarozni a Pannon nyulak alomnagysaggal

kapcsolatos tulajdonsagainak genetikai paramétereit, illetve tenyészértékeit.

. A becsiilt 6roklodhetoségek valamennyi vizsgélt tulajdonsag esetében kis értékeket
mutattak (Pannon nagytesti - NBA: 0,07-0,08+0,018-0,021; NBD: 0,01-0,02+0,009;
TNB: 0,04-0,05+0,015-0,018; Pannon fehér — NBA: 0,06-0,07+0,01; NBD: 0,019-
0,020+0,003-0,004; TNB: 0,07+0,01; Pannon Ka — NBA: 0,07-0,09+0,01; NBD:
0,03+0,01; TNB: 0,07-0,10+0,01).

. A dominanciahatasok nagysaga az alabbi értékeket mutatta: Pannon nagytestii - NBA:
0,27+0,024; NBD: 0,05+0,013; TNB: 0,38+0,025; Pannon fehér — NBA: 0,09+0,01;
NBD: 0,01+£0,002; TNB: 0,08+0,001; Pannon Ka — NBA: 0,16+0,01; NBD: 0,1+0,01;
TNB: 0,15-+0,69.

. A becsiilt genetikai trendek értéke viszonylag csekély volt: Pannon nagytestii - NBA:
0,06+0,028; NBD: 0,02+0,012; TNB: 0,02+0,022; Pannon fehér — NBA: 0,06+0,01;
NBD: 0,02+0,02; TNB: 0,06+0,01; Pannon Ka — NBA: 0,06+0,01; NBD: 0,02+0,01;
TNB: 0,06-+0,80. A Spearman-féle rangkorrelaciok minden fajta valamennyi vizsgalt
tulajdonsagéaban szorosak voltak (Pannon nagytestii — 0,96-0,98; Pannon fehér — 0,99;
Pannon Ka — 0,98-0,99).
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