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OSSZEFOGLALAS

Szerz6k variancia-komponens becslést végeztek Groeneveld(1993) dltal kifejlesztett VCE
3.2 program segitségével magyarorszdgi sertés fajtakban. A h’-érték meghatdrozdsat 4
tisztavéri fajtaban és két hibrid alapvonalban végezték el, egyed modell alkalmazasaval.
A modellben két kovaridalo valtozo, 5 fix hatds, egy random(alom) és az egyed hatds
szerepelt. A becslésnél a program az iizemi sajdtteljesitmény vizsgdlati(USTV) és a
kozponti dllomdsi vizsgdlati(HVT) adatbdzist egyidejiileg haszndlta. Az USTV-bdl két
tulajdonsdg h-értékét becsiilték. A novekedési erélyt kifejezé tulajdonsdagndl 0,14-0,33
kozotti értékeket kaptak, alacsony(2-8% kozotti) becslési hibaval. A vagoértéket kifejezd
atlagos hatszalonna-vastagsdagnal a becsiilt W-ek 0,13-0,33 kozéttiek voltak, 2-13%
kozotti standard hibaval. A kapott alacsony h-értékek az un. confounding jelenségnek
tulajdonithatok, mely a genetikailag zadrt tenyészetekben lép fel, az iizemi és a genetikai
hatds keveredésével. A HVT-nél 4 tulajdonsdg h’-értékeinek becslésére keriilt sor. A
kapott orokolhetségi értékek a kovetkezdk voltak.A hizlaldsi napok szamadndl 0,24-0,46,
a teszt alatt elfogyasztott takarmdny mennyiségénél 0,25-0,55, az értékes husrészek
mennyiségénél 0,39-0,67 és a husmindségi pontszamndl 0,04-0,21. Az ordkolhetdség
becslési hibdja az elsé hdarom tulajdonsdagndl 3,0-24,8%, mig a negyediknél 14,1 és
61,6% kiozott mozgott. A fajtik, illetve a genotipusok kozotti h-érték kiilonbségek
magyardzatara vonatkozéan a szerzék tovadbbi, nagyobb adatbdzisra tdamaszkodo
becslést terveznek.
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Heritability (h?) estimation of certain traits serving as measures of value in pure-
bred Hungarian pig populations
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The authors performed variance component estimation on Hungarian pig breeds by
means of the VCE 3.2 programme developed by Groeneveld(1993). Determination of b’
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value was performed for four pure-bred types and two basic hybrid lines by the
application of individual models. Two covariant variables, 5 fixed effects, one
random(i.e., litter) and the characteristic effect were included in the models. The
databases of the Hungarian operational individual performance examination(USTV)
and the central station examination(HVT) were used simultaneously by the programme
in the estimation process. h’ values for two traits were estimated from the USTV. Values
between 0.14 and 0.33 were obtained for the trait relating to growth intensity, with a
low degree of estimation error(between 2 and 8%). In the case of mean back fat
thickness, which serves as an expression of slaughter value, the h’ values estimated fell
into the range 0.13 to 0.33, with a standard error of 2 to 13%. The low W values
obtained can be attributed to the so-termed confounding phenomenon, which occurs,
through the mingling of the operational and the genetic effect, at genetically closed
breeding sites. In the HVT K values for four traits were estimated. The heritability
estimates obtained were the following: for the number of days of the fattening period,
0.24-0.46, for the quantity of diet consumed during the trial, 0.25-0.55; for the quantity
of the valuable meat parts, 0.39-0.67; and for the meat quality points total, 0.04-0.21.
Error in the heritability estimation varied between 3.0 and 24.8% for the first three
traits, and between 14.1 and 61.6% for the fourth. Further estimations, founded on a
larger database, are planned by the authors in an endeavour to provide an explanation
for the differences in i’ value observed between breeds and genotypes.

(Keywords: pig breeding, genetic parameters, heritability, BLUP methods)

BEVEZETES

Az allatpopulaciok genetikai paramétereinek ismerete minden allattenyésztd, minden
allatnemesitéssel foglalkozé kutatd szdmara alapvetden sziikséges. Az elmult
évtizedekben, a populacidgenetika térhoditasaval a gyakorlati tenyésztdk is
megismerkedtek a legfontosabb genetikai alapfogalmakkal, igy példaul az
oroklodhetoséggel (h*-értékkel), a genetikai korrelaciokkal (rg-értékkel), a genotipus-
kornyezet kdlcsonhatassal és igy tovabb.

Nehézséget inkabb a genetikai paraméterek kiszamitdsa, szamszerii becslése
jelentett. Erre csak a kutatdintézetekben, egyetemi tanszékeken és jol felszerelt
tenyésztokozpontokban volt -korlatozottan- lehetdség. A genetikai szamitasokhoz ebben
az idészakban -mai szemmel nézve- kis teljesitménytli, manualis szamitégépek alltak
rendelkezésre, melyekkel csak csekély létszamu allatallomanyoknal, vagy egy-egy
részpopulaciora vonatkozdan lehetett a variancia-komponenseket becsiilni. Ebbol
fakadoan a szamitott (becsiilt) paraméterek csak lokalis érvényliek voltak, azokat nem
lehetett altalanositani.

A szamitastechnika rohamos fejlodésével megnyilt a lehetdség, hogy teljes
populéciokra vonatkozoan is végezzenek becsléseket (Henderson, 1984, Lundeheim és
Eriksson, 1984). Ehhez nagy segitséget jelentettek a genetikai paraméterbecslod
programok, amelyek a 80-as évek masodik felében kezdtek elterjedni (Busse és
Groeneveld, 1986; Kovac és Groeneveld, 1990).

Az allatpopulaciok genetikai paraméterbecslésének pontosabba ¢és gyorsabba
valasaval, a tenyészértékbecslésben is ugrasszerli fejlodés kovetkezett be. Ahhoz
ugyanis, hogy a Hazel-féle index-mddszerre €piil6 korabbi tenyészértékbecslést uj,
pontosabb, a kornyezeti hatasokat kisziir6 eljaras valtsa fel, az allatpopulaciok genetikai
szerkezetének alaposabb megismerésére van sziikkség. A Henderson (1975) altal
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kidolgozott BLUP-eljaras tenyészértékbecslési adaptacidja visszahatott a genetikai
paraméterbecslési eljarasokra, siirgetve azok tovabbfejlesztését.

A magyarorszagi sertéspopulaciokra vonatkozé genetikai paraméterek becslésére, a
korébbi években Tran Anh Tuan et al. (1993), Varadi et al. (1997) tettek kisérletet.
Veliik egyiddben Csatd €s mtsai (1994a, 1994b) kezdték el a hazai sertéspopulaciok
genetikai paramétereinek becslését, Groeneveld (1990, 1993) altal Kkifejlesztett
programok segitségével. Az azdta végzett szamitasaik eredményeirdl tobb kézleményben
szémoltak be (Csato et al., 1996, 1997, Csatd; 1998).

A fajtatiszta magyarorszagi sertéspopulaciok h*-értékeirél az elmult években
osszefoglalo jellegii publikacié nem késziilt. E hidny pétlasara végeztiink drokolhetdségi
szamitast a hazai 4 legnagyobb létszamu sertésfajtira és a két legnépesebb hibrid
alapvonalra vonatkozoan.

ANYAG ES MODSZER
Szamitasainkt a 4 hazai sertésfajtaban és két hibrid alapvonalban végeztiik. A populaciok
létszamat az [. tdbldzat tartalmazza. A genetikai alapparamétereket a sertések tizemi
sajatteljesitmény-vizsgalatdban (USTV), illetve a kozponti 4llomdasi tesztben
(ivadékvizsgalatban, roviditve HVT-ben) mért tulajdonsagokbdl becsiiltiik.
1. tablazat

A vizsgalt sertéspopulaciék létszama

Populaciolétszam (2)
. Sajatteljesitmény- Kozponti allomasi
Genotipus (1) vizsgalatban tesztben
(USTV-ben) (3) (HVT-ben) (4)
Magyar nagyfehér hussertés (5) 118.717 6.194
Magyar lapalysertés (6) 48.967 2.992
Duroc sertés (7) 7.375 1.150
Pietrain sertés (8) 3.399 709
Hibrid-A alapvonal (9) 13.710 1.670
Hibrid-B alapvonal (10) 13.084 1.771

Table 1: Size of pig populations included in the examination

Genotype(l), Population(2), Individual performance examination(3), Central station
test(4), Hungarian Large White meat type pig(5), Hungarian Landrace pig(6), Duroc
pig(7), Pietrain pig(8), Hybrid A line(9), Hybrid B line(10)

Az USTV-ben Magyarorszagon a torzskonyvi ellendrzés alatt 4llo tenyészetekben
minden megsziiletett, egészséges sertésegyed részt vesz. A sajatteljesitmény-vizsgalatot
akkor zarjak le, amikor a sertések elérik a 80-110 kg kozotti testsulyt. Ekkor keril sor a
tenyészsiildok mérlegelésére (kg-os pontossaggal), illetve a szalonnavastagsag mérésére
ultrahangos mérdszondaval, a héat kozépvonaldban 3 helyen. E harom szalonna-
vastagsagi méret szdmtani atlaga adja az un. atlagos hatszalonna-vastagsagot.
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2. tablazat

Az ,életnapok szama” és az ,,atlagos hatszalonna-vastagsag” atlaga,
illetve szorasa a hat vizsgalt genotipusnal

Eletnapok szama (2) | Atlagos hatszalonna-
Genotipus (1) vastagsag (mm) (3)

Atlag (4) | Szoras (5)| Atlag (4) | Szoras (5)
Magyar nagyfehér hussertés (6) 201.6 26.2 19.4 1.90
Magyar lapalysertés (7) 191.2 24.5 18.5 1.72
Duroc (8) 187.8 23.1 18.4 2.78
Pietrain (9) 199.3 29.9 15.7 2.37
Hibrid-A alapvonal (10) 183.3 19.0 20.1 1.65
Hibrid-B alapvonal (11) 185.5 23.0 19.5 1.84

Table 2: Mean values and standard deviation of age in days and mean back fat thickness
in the six genotypes examined

Genotype(l), Number of days of life(2), Mean back fat thickness(mm)(3), Average(4),
Standard deviation(5), Hungarian Large White meat type pig(6), Hungarian Landrace
pig(7), Duroc pig(8), Pietrain pig(9), Hybrid A line(10), Hybrid B line(11)

3. tablazat

A kozponti allomasi tesztb6l (HVT) szarmazo 4 tulajdonsag atlaga
és szorasa a hat vizsgalt genotipusnal

Hizlalasi | Takarmany Ertékes |Husmindségi
napok szama| fogyasztds | husrészek pontszam
hizlalas alatt | mennyisége
Genotipus (1) ) kg3 | kg | O
Atlag [Széras| Atlag |Szoras| Atlag [Szoras| Atlag [Szoras
© |
Magyar nagyfehér hussertés (8)| 86,2 | 12,9 (197,6| 23,4 | 37,6 | 2,8 | 9,0 1,6
Magyar lapalysertés (9) 8491 13,9 (193,61 23,9 370 2,7 | 86 | 1,9
Duroc sertés (10) 90,3 | 11,6 {203,8| 22,9 | 376 | 2,4 | 92 | 1,2
Pietrain sertés (11) 95,7 | 13,4 1202,2| 23,3 | 44,1 | 2,9 | 6,3 | 2,4
Hibrid-A alapvonal (12) 849 | 144 (196,6| 23,5 [ 39,7 | 3,0 | 81 | 2,1
Hibrid-B alapvonal (13) 812|157 (1943|248 [ 384 29 | 79 | 23

Table 3: Mean values and distribution of the four traits originating from the central
testing station examination in the six genotypes examined

Genotype(l), Number of days of fattening period(2), Feed consumed during the trial
period(kg)(3), Quantity of valuable meat parts(kg)(4), Points total for meat quality(5),
Average(6), Standard deviation(7), Hungarian Large White meat type pig(8), Hungarian
Landrace pig(9), Duroc pig(10), Pietrain pig(11), Hybrid A line(12), Hybrid B line(13)
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Az USTV-bdl a kovetkezd két paraméterre vonatkozoan becsiiltiik az 6rokolhetdségi
értéket:

- életnapok szama az USTV befejezéséig,

- atlagos hatszalonna-vastagsag.

E két tulajdonsagra vonatkozoé legfontosabb statisztikai jellemzoket a 2. tablazat
tartalmazza.

A kozponti hizékonysagi és vagoérték vizsgalatban (HVT) tenyészkocanként 2
ivadék (1 koca és 1 artany siildd), tenyészkanonként 10 ivadék (a kannal termékenyitett 5
kocatol 2-2 ivadék) eredményes mindsitése sziikséges ahhoz, hogy a sziilékre
vonatkozoéan un. HVT-indexet szdmithassunk. A kozponti ivadékteszt a beszallitott
stildok 90 napos koraban (kb. 30 kg-os teststulynal) kezdddik és a 10512 kg-os testsuly
eléréséig tart. Ezt kovetden a ketrecekben egyedileg tartott és takarmanyozott ivadékok
vagasra keriilnek, s szabvanyban meghatarozott méréseket végziink el a vagott feleken.

A kozponti allomasi vizsgalatbol 4 tulajdonsagra vonatkozéan szamitottunk h*-
értéket. Ezeket, ill. legfontosabb statisztikai jellemzdiket a 3. tdbldzat tartalmazza.

A variancia-komponensek becslését Groeneveld (1993) éltal kifejlesztett un. VCE
3.2 program segitségével végeztiik. A becslést e program az un. Restricted Maximum
Likelihood (REML) médszer felhasznalasaval végzi. A h>-értékek becslése egyed-modell
alapjan tortént.

EREDMENY ES ERTEKELES

A sajétteljesitmény vizsgalatbol -mint ezt mar korabban emlitettiik- két tulajdonsag h-
értékét szamitottuk ki. Az tizemi kortilmények kozotti novekedési erélyt fejezi ki a vizsgélat
befejezéséig szamitott életnapok szdma. Amint az a 4. tdblazarbol kitlinik, e tulajdonsag
becsiilt h*-értéke genotipusonként kissé eltéré, 0,14 és 0,33 kozotti. A nagy létszamu
fajtaknal, mint pl. a nagyfehér hussertésnél és a lapalyndl, 0,24 és 0,23-as értéket kaptunk.
Ugyanilyen 6rokolhetdséget becsiiltiink a pietrain és a hibrid-A populéciénal is.

A téblazatbdl jol lathatd, hogy e tulajdonsédgnal a becslési hiba (melyet a jobb
attekinthet6ség érdekében %-os formdban adtunk meg) alacsony. A nagylétszamu
fajtdkban ez 2-3% koril ingadozik, s csupan a legkisebb populaciét alkoté pietrain
fajtaban haladja meg a 15%-ot. A standard hiba alacsony értéke azt jelzi, hogy a becslés
pontossaga -matematikai-statisztikai értelemben- j6. Szakmai szempontbdl azonban a
becsiilt h*-értékeket kritikaval kell szemlélni. Ugyanis a tesztperiodus hosszaval a
tenyészsiildok novekedési erélyét fejezziik ki, s e tulajdonsag orokolhetdségi értéke a
szakirodalmi utalasok szerint (Dohy, 1979) magasabb, mint az altalunk becsiilt érték.
Alacsonyabbak ezek a h’-ek, a dolgozatunk késébbi részében bemutatasra keriilé
Jhizlalasi napok szama” tulajdonsagra altalunk kiszamitott h-értéknél is, mely
tulajdonsagot a HVT-adatok alapjan szintén a novekedési erély jellemzésére hasznalunk.
Ez, a vartnal alacsonyabb 6rokolhetdségi érték -véleménytink szerint- az un. confounding
(keveredés) jelenségre vezethetd vissza. A szakirodalom szerint (pl. Tholen, 1994; Tolle
és Trappmann, 1995) ugyanis azoknal a populacioknal, amelyek genetikai szempontbol
zartaknak tekinthet6k, azaz ahol a mesterséges termékenyités aranya nem éri el legalabb
a 20%-ot, ott a kornyezeti (elsdsorban az tizemi), ill. a genetikai hatas szétvalasztdsa nem
végezhetd el pontosan. Ebb6l fakaddan, a genetikai variancia egy része kornyezeti
varianciaként jelenik meg. Tekintettel arra, hogy a magyarorszagi sertés torzstelepeken a
kozponti mesterséges termékenyitd allomasokrol szarmazé termékenyitdanyag felhaszna-
lasa minimalis, az alacsony h*-értékek a confounding-jelenségnek tulajdonithatok.
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4. tablazat

Az iizemi sajatteljesitmény vizsgalatbol szamitott h’-értékek (és becslési hibajuk)

Genotipus (1) Egye(:g;zém Eletnap((;l; szama égaslt%;ss :;it(s;l?rll(;n(zg)l-
Magyar nagyfehér hussertés (5) 118.717 (3'92(;)) (R;;))
Magyar lapaly-sertés (6) 48.967 (03253) &200)
Duroc sertés (7) 7.375 (07303) ((1)213)
Pietrain sertés (8) 3.399 ((1)62:;) ((1)33.?1)
Hybrid-A alapvona (9) 13.710 (06272) (08193)
Hybrid-B alapvonal (10) 13.084 ("é.l:) ("7-?3‘1)

Table 4: W’ values calculated from the operational individual performance examination,
and their estimation error

Genotype(l), Number of animals(2) Number of days of life(3), Mean back fat
thickness(mm)(4), Hungarian Large White meat type pig(5), Hungarian Landrace
pig(6), Duroc pig(7), Pietrain pig(8), Hybrid A line(9), Hybrid B line(10)

A masik mért tulajdonsag az USTV-ben az atlagos hatszalonna-vastagsag. A becsiilt h*-
értékek a vartnal alacsonyabbak, altalaban 0,20 koriiliek. A szalonnavastagsagbol
ugyanis a vagoértékre kovetkeztetiink, s mivel e tulajdonsag altaldban magas h’-értékkel
jellemezhetd, a becslés soran is legalabb kozepes (0,3-0,5 kozotti) orokolhetoséget
vartunk. Ezzel szemben csupan a pietrain fajtanal becsiiltiink 0,30 f616tti értéket.

Az 4tlagos hatszalonna-vastagsagra kapott alacsony h’-ek is -részben- a
confounding-nak tulajdonithatok. Azonban e tulajdonsagnal az {tizemi mérések
pontatlansaganak is van torzitdé hatdsa. Ez kozismert, melyet bizonyitani is tudtunk
azaltal, hogy kisérleti koriilmények kozott végzett korabbi vizsgalatban 0,4-0,5 kozotti
h’-et kaptunk e tulajdonsagra. Ezért feltétleniil sziikség lenne az USTV-ben a hatszalonna
vastagsag ultrahanggal torténd mérésénél a pontossag novelésére.

Az 5. tabldzatban a kozponti vizsgald allomasokon hizlalt és 105+2 kg-os testto-
megben levagott sertésivadékok teljesitményadataibol becsiilt h*-értékeket tiintettiik fel.
A tablazat els6 oszlopaban, a novekedési erélyt kifejezé tulajdonsdgnak, a hizlalasi
napok szaméanak becsiilt 6rokolhetségi értékei lathatok (zardjelben itt is a becslés
standard hib4jat adtuk meg, a h?-érték %-aban). A szémitott h%-ek 024 és 0,51 kozott
szorodnak. Ezek a koefficiensek megfelelnek az eldzetes elvarasainknak, s az irodalmi
értékeknek. Meglepd viszont, a h’-ek kozotti viszonylag nagy szorédas. Ugy gondoljuk,
hogy a legnagyobb létszamu magyar nagyfehér populaciora szamitott 0,41-es h*-érték,
redlisan tiikr6zi a magyarorszagi sertésfajtdk novekedési erélyének orokolhetdségét. Az
ettdl jelentdsen eltér6 adatok elsésorban a viszonylag kis populéaciolétszammal
magyarazhatok. A létszamok fliggvényében véltozik a standard hiba is, 3-25% kozott.
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5. tablazat

A kozponti allomasi tesztvizsgalatbol szamitott h’-értékek (és becslési hibajuk)

Egyed- | Hizlalasi [Takarmany| Ertékes |Hisminé-
, szam napok |fogyasztas|husrészek ségi
Genotipus (1) ?2) szama hizlalas | mennyi- | pontszam
3 alatt (kg) sége (6)
“ (kg) 5)
ot . 0.41 0.42 0.67 0.09
Magyar nagyfehér hussertés(7)| 6.194 (3.0%) (3.9%) (3.3%) (14.1)
. . 0.51 0.32 0.55 0.13
Magyar lapalysertés (8) 2.992 (8.4) (11.0) (6.3) (17.8)
. 0.27 0.32 0.61 0.21
Duroc sertés (9) 1.150 ©.7) (6.6) (5.8) (14.2)
L . 0.44 0.55 0.39 0.17
Pietrain sertés (10) 709 (24.8) (16.7) (18.1) (22.6)
. 0.24 0.25 0.57 0.04
Hybrid-A alapvonal (11) 1.670 (19.0) (19.5) 6.7) 61.7)
. 0.46 0.40 0.46 0.15
Hybrid-B alapvonal (12) 1.771 (10.8) 9.8) 17 (22.6)

Table 5: I values calculated from the central station test examination, and their
estimation error

Genotype(l), Number of animals(2) Number of days of fattening period(3), Feed
consumed during the trial period(kg)(4), Quantity of valuable meat parts(kg)(5), Points
total for meat quality(6), Hungarian Large White meat type pig(7), Hungarian Landrace
pig(8), Duroc pig(9), Pietrain pig(10), Hybrid A line(11), Hybrid B line(12)

A HVT folyamén a sertésegyedek 4&ltal elfogyasztott takarmény mennyiségének
orokolhet6ségi értékét tartalmazza az 5. tdbldzat masodik oszlopa. A h’-értékek e
tulajdonsagban 0,25 ¢és 0,55 kozott szérddnak. Redlisnak a nagyfehér hussertés
populaciora becsiilt 0,42-es h’-et tartjuk, ahol a hiba 3,9%-0s. Az e tulajdonsagban
becsiilt h*-értékek esetében sem tudjuk még egyértelmiien eldonteni, hogy az eltérések
valdban fajtakiilonbségekbdl adodnak-e, vagy pedig a viszonylag alacsony 1étszambdl.

A legjobban 6roklddé paraméterek a vagoértéket kifejezd értékmérok. Mi ezek
kozil az értékes husrészek (tarja, karaj, lapocka és comb) tomegét vizsgaltuk.
Megéllapitottuk, hogy e tulajdonsagban a h*-értékek zome 0,55-0,67 kozé esik, ami
megfelel az irodalmi értékeknek. A standard hibak is alacsonyak, kivéve a pietrain fajtat
(18,1%). Ez kiilonosen figyelemre mélto, hiszen ennél a szuperizmolt fajtanal, ahol az
értékes hiisrészek mennyisége a legnagyobb, vartuk a legmagasabb h*-értéket. Ezzel
szemben, a legalacsonyabb orokolhetdséget -a legnagyobb standard hibaval- itt
szamitottuk. Az ok valdsziniileg a kis populacioméretben keresendd, hiszen a legnagyobb
standard hibat mindhdrom eddig ismertetett tulajdonsagnal e fajtaban talaltuk.

A kozponti ivadékvizsgalatban mért fontos tulajdonsag a husmindség. Amint azt az
5.tablazat utolsé oszlopa tartalmazza, ezen értékméronél 0,04-0,21 kozottiek a becsiilt
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koefficiensek. Ez azt jelenti, hogy a hismindségi pontszam, mely magéaba foglalja a pH;,
pH, értéket, a huisszint és egy, a mindsit6 altal adott szubjektiv pontértéket, alapvetden a
kornyezeti tényezok befolyasa alatt all. A nulldhoz kozeli h*-értékek jelzik, hogy az ily
moddon kialakitott husmindségi pontszamban az orokletes hatasoknak csekély a szerepiik.
A becslési hibak is a tobbszorosére nottek, 14 és 62 % kozottiek. Ebbdl is kdvetkezik,
hogy a hisminéségi pontszam jelenlegi szamitdsi mddszere feltétleniil mddositasra
szorul. Részben azért, mert egy szubjektiv pontértéknek nincs helye olyan paraméterek
kozott, melyek miiszeres mérési eredményeken alapulnak, részben pedig azért, mert a
négy résztulajdonsag oOsszefoglaldsdval képz6dd pontszam statisztikai szempontbol
értékelhetetlen.

Osszefoglalasképpen elmondhat6, hogy a magyarorszagi sertés torzspopulacioknal
becsiilt h*-értékek a véarakozasoknak megfeleléek voltak. Ez bizonyitja, hogy e
sertésallomanyok genetikai strukturdja alapvetden azonos a vilag fejlett sertéstenyésztd
orszdgaiban 1évd 4allomanyokéval. A becsiilt o6rokolhetdségi értékekben talalt
fajtaktilonbségek részben a viszonylag kis populacié-létszamokkal, részben mérési
pontatlansiggal magyarazhatok. Természetesen nem zarhaté ki az sem, hogy a h’-
értékben tényleges fajtakiilonbségek is vannak. Ennek bizonyitdsara az adatbazis
novelésével parhuzamosan tovabbi szamitasokat fogunk végezni.

KOVETKEZTETESEK

A magyarorszagi sertés torzspopulaciok orokolhetdségi értékeinek REML-modszerrel
tortént becslését kovetden a kovetkezd f6bb megallapitasok tehetdk.

- A magyarorszagi sertésallomany h’-értékei -Osszességében- az irodalomban
kozoltekhez hasonloak. Ez bizonyitja, hogy a magyar sertésfajtak genetikai struktiraja
alapvetden azonos a vilag fejlett sertéstenyésztd orszagaiban 1évo allomanyokéval.

- A magyarorszagi sertés torzstenyészetekben a mesterséges termékenyités nem
altalanos, ezért a genetikai paraméterek becslésénél az un. confounding jelenség lép fel.
Ez az tizemi (kornyezeti) és a genetikai hatds oOsszekeveredését jelenti, mely
szamitasainknal az iizemi sajatteljesitmény vizsgalatbol becsiilt h’-értékek indokolatlanul
alacsony értékét eredményezte.

- A kozponti allomasi vizsgalatbol (ivadékvizsgalat) szarmazé husmindségi
pontszam h*-értékei a vartnal alacsonyabbak, a becslés hibaja pedig tobbszordse a tobbi
tulajdonsagnal kapott hibanak. Mindez siirgeti a husmindség értékelési modszerének
atalakitasat.

- A fajtdk, illetve genotipusok oOrokolhetoségi értékei kozotti eltérések
magyarazatara tovabbi vizsgalatok sziikségesek.
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