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1. Bevezetés

Az éallattenyésztés, mint termeld tevékenység az ember legdsibb foglalatossagai kozé
tartozik. Gyokerei az id6szamitas el6tti korokig nytlnak vissza, amikor a fiives
pusztakon, hegyvidékeken a termelés egyetlen agat jelentette. Az emberiség fejlodését,
étkezési szokasainak atalakulasat, a foldrajzi, éghajlati valtozasokat kovetve alakult az
évezredek soran. A tenyé€sztés technikai és gazdasagi formai a Fold kiilonb6z6 pontjain
masként alakultak ki és igy jelentOsen eltérnek egymadstol. A formalddas folyamatos
napjainkban is, a fejlodés bizonyos Szakaszai ma még fellelhetéek a nomad népek
évezredes tenyésztési, tartasi szokdsaiban.

Az allattenyésztés jellegét €s szinvonalat a természeti tényezok mellett a tarsadalmi,
gazdasagi fejlettség hatdrozta meg. Az élelmezési igények és az igavoné sziikséglet
valtozasa, a technikai haladés, valamit vallasi okok és habortk befolyasoltak. Hatassal
voltak a felmertil6 és kielégitend6 piaci igények, a tudomany fejlédése.

A termelés fokozasat célzé beavatkozasok rovid multra tekintenek vissza. Eurdpaban a
kapitalizmus rendszere az allattenyésztést arugazdalkodasra késztette, ami technikai
fellendiilést eredményezett. A szaporodd varosi lakossadgot élelmiszerrel, az ipart
nyersanyaggal kellett ellatni, ami a termel6ket az addigiaknal sokkal jobban 6sztondzte
Uj takarmanyozasi, tartasi, tenyésztési modszerek bevezetésére. A fejlédést elésegitette
a novénytermesztés, illetve a takarmanyndvények termesztésének fellendiilése, valamint
az egyre szervezettebb tenyésztémunka. A szazadfordulon paratlan elérehaladas volt
tapasztalhatd az allattenyésztésben. Az elmult évszdzadban a populaciogenetika,
biotechnologia, szamitdstechnika teriileten elért eredmények 0j alapokra helyezték a
tenyésztést. A dezoxiribonukleinsav (DNS) szerkezetének 1953-ban tortént felfedezése
lehetévé tette a génmanipulacid, géntérképezés gyakorlati alkalmazhatdsdganak
megteremtését (SZABO, 2004). Napjainkban az allati eredetii élelmiszer-termelés és
¢élelmiszer biztonsag globalis kérdéser fokozodd nemzetkdzi integraciot eredményeznek
az allattenyésztés gyakorlati és kutatasi teriiletén.

Az allatfajok egymast kovetd domesztikacioja folyamatosan véaltoztatja a haziallatok
allomany szerkezetét. Egyes fajok az ember kornyezetéhez tartoztak (pl. kutya), mig
masoknak gazdasagi hasznuk volt, élelmet, ruhazatot és igavono erét jelentettek. Az
allatok szervezete alkalmazkodott a valtozatos foldrajzi kornyezethez, a legelterjedtebb
haziallatok - a 16, a szarvasmarha, a juh és a sertés - ma a vilag minden részén

megtalalhatoak.



A domesztikacié napjainkban is folyik, Gjabb fajok valnak haziallatokka, példaul
szarvasfajok, antilopfajok, angolna, békéak, diszmadarak (HORVAINE SZABO, 2004;
ZOLDAG, 2012).

A ma ¢l6 hazisertés (Sus scrofa domestica) két vadsertés torzsre vezethetd vissza, az
eurdpai vadsertésre (Sus scrofa ferus) és a dél-azsiai Gves sertésre (Sus vittatus)
(SCHANDL, 1956; KOVACS, 2000a). Az ember ezeknek valamely helyi valtozatat
domesztikalta a kdrnyezetében, kilencezer évvel ezeldttiek a legkorabbi ezt igazold
leletek. A sertés jelentés haziallat volt Kinaban mar i.e. 3000 évvel. Az okori gorogok
¢s romaiak mezdgazdasagaban is nagy fontossaggal birt ez az éllatfaj. A kdzépkorban a
juh mellett a sertés meghatarozé szerepet jatszott. Tartasa kiilterjes volt, legfontosabb
szelekcids tulajdonsdganak az élelemkeresd képességet tartottdk. A takarmédnyozasi és
tenyésztési modszerek 1700-as években kezdddott €lénk iitemii fejlédése felgyorsitotta
a sertésalloméany novekedését és j fajtak 1étrehozasat (SZABO, 2004; ENYEDI, 1964).
Napjainkban Eurépaban, az Egyesiilt Allamokban és Azsia szamos orszigéban az
allattenyésztés meghatirozd dgazata a sertéstenyésztés. A vildg orszdgai kozil a forrd
éghajlati teriileteken fekvé orszagokban, valamint az iszlam és a zsidd vallasa
teriileteken nem tartanak sertést.

A Karpat-medencébe tortént telepedésiink oOta irdsos emlékeink vannak a sertéstartassal
kapcsolatban. Az 6si magyar sertésfajta, az azota kihalt szabolcsi sertés Azsidbol vagy
Kelet-Europabol keriilt hazankba (KOVACS, 2000a; BODO és TAKACS, 1996). A
kiralysag elsd szdzadaiban szamottevo volt a sertésallomany az orszadgban, a biikk- €s
tolgyerdok makkoltatast tettek lehetdvé. A taplalkozasban nétt a disznohus és a
szalonna szerepe. Bar az 1700-as években még a szarvasmarha, a juh és a baromfifajok
adtak az asztalra keriild husok tobbségét, Bethlen Gabor mar 1623-ban igy rendelkezett
a sertéstenyésztésrol: ,, Moldovabol az Neszter és Prut mellol, Havasalfoldébol az Duna
mellél igen joféle oreg széke disznokot vétessen 200-at, tenyészteni valokot tavaszszal,
jo kanokat is vagy 10-et, igen oregeket és arra viseltessen emberivel gondot, tartson oly
majort nekik, ki tudjon vélek banni. Malaczokot ne hanjak el, tartassak és szaporitsak
okot, hogy szaporodjék egy néhany ezer disznonk el, kiket dszszel a hol mak leszen, oda
hajtasson, akarki erdeire, havasara Fogarasféldéen és az szdszsagon. Az fundus
regiuson télre makkot, gyiimélesot sokat gyiitessen nekik és ugy tartassa. Ha pedig mak

mikor sohon nem lenne, tehat olyankor tatdarkaval, zabbal is kételen kiteleltetni."”

(NET1),



A makkoltatds ¢és a folyok mocsaras artere biztositotta az akkori igénytelen fajtdk
alapvetd takarmanyozasat. A felvildgosult uradalmakban mar felhasznaltdk a
tejfeldolgozas melléktermékét (savo), a malmok és a sorgyartas hulladékait. A tolgyes
erdok teriileteinek csokkenése, a mocsarak lecsapoldsa nem csOkkentette a
sertésallomanyt, mert a gabonandvények termesztésének felfutasa biztositotta a
takarmanyigényt.

A XVIII. szazad masodik felében terjedt el hazankban a mangalica sertés, mely
kiszoritotta az Osi bakonyi és szalontai sertésfajtakat. A mult szazad elején a
takarmanyozasaban fontos szerepet jatszott a hulladékok feletetése ¢s a legeltetés. A
zsir- és szalonna termelése kielégitette a korabeli étkezési szokasok elvarasait, a nehéz
fizikai munka energiaigényét. A technikai fejlédéssel parhuzamosan azonban csokkent
az emberek napi energiasziikséglete. Emellett a népesség novekedése, a jovedelmek
emelkedése maga utan vonta a has iranti igény novekedését (EBER, 1961).

Az 1960-as évektdl elkezdodott Magyarorszagon a sertéstenyésztés gyorsulo iitemi
fejlesztése. Olyan fajtdk behozatalara, tenyésztésére keriilt sor, melyek hustermeld
képességben, szaporasagban a mangalicat feliilmultdk. Sertéstenyésztd kombindtok,
nagyiizemi telepek jottek létre. A nagylizemi sertéstartas mellett a rendszervaltasig jol
mikodott a haztaji termelés, valamint az integralt bérhizo tartas (HORN, 1976).

Ma dontéen nagylizemi, iparszerl sertéstartassal taladlkozunk. Intenziv fajtak és hibridek
tenyésztése, hizlalasa folyik. A sertéstenyésztés legfobb célja a hustermelés, aminek a
hatékonysagat jelentésen meghatarozo értékméré tulajdonsagesoportok jutottak kiemelt
szerephez: a szaporasaggal Osszefliggd, a hizékonysaggal Osszefiiggd, a vagodértékkel
Osszefliggd és az altalanosan hato értékmérd tulajdonsagai. A tenyésztés és a szelekcid
soran a termelés gazdasdgossagat befolyasold tulajdonsag vagy tulajdonsagcsoport

javitasat célozzak meg.



2. Témafelvetés

Az allattenyésztési genetikaval foglalkozd kutatasok szama rohamosan né. Azt a célt
szolgaljak ki, hogy az allat bioldgia adottsagait, képességeit a lehetd legnagyobb
mértékben a termelés szolgalataba tudjuk allitani. Mennyiségi és mindségi termékek
eloallitasaval, a gazdasagos termelés megvaldsitdsaval lehetséges a vevdi igények
kielégitése. A sertéshustermelés novelésének egyik lehetséges modja a szaporasaggal
Osszefiiggd mutatok javitasa. A tulajdonsag javitdsdra a hagyomanyos szelekcios
eljarasok mellett j modszerek jelentek meg az allati biotechnologia és genetikai
kutatasok fejlédésének hatasara, pl. a MAS (marker alapu szelekcio), a GAS (gének
segitette szelekcid) és a GS (genomikus tenyészértékre alapozott szelekcio). Ezzel
lehetévé valt eddig nem hasznalt tulajdonsagok bevezetése a szelekcids kritériumokba.
A MAS a kivant tulajdonsagot kédold génnel szoros kapcsoltsagban 1€évo ismeretlen
lokuszokat a markerek alapjan azonositja. A marker alapt szelekci6 alkalmazasa azon
tulajdonsagok esetében jar legnagyobb eldnnyel, melyeknél a hagyoményos szelekcid
kevésbé hatékony, példaul ha a tulajdonsag az allat vagasa utan, vagy csak az egyik
ivarban mérheto.

Disszertaciom témaja a Hod-MezOgazda Zrt. sertéstelepén tartott magyar nagyfehér
hussertés, duroc ¢és pietrain fajta 11, szaporasaggal Osszefiiggd tulajdonsaganak
vizsgalata hét, kordbban mdar azonositott gén (BF, EGF, ESR, FSHp, H2AFZ, LEP,
PRLR) alléljainak meghatarozasaval. A célom az volt, hogy az adott telepen
megallapitsam azokat a genotipusokat fajtdnként, melyek a legjobb szaporasagi
mutatdkkal rendelkeznek.

A gazdasadgos termeléssel Osszefliggésben a fajtdk kozotti talélés elemzést is
elvégeztem, melyek a selejtezés kockazatat, a termelésben toltott 1d6t mutatjak meg az
adott gazdasagban tartott mindharom fajta viszonylatiban. A talélés analizis a
valoszinliség szamitas €s a statisztika egy részteriilete, mely tobbek kozott bioldgiai
organizmusok élettartamaval foglalkozik. A talélési idok vizsgalatara alkalmas modul,
mely hasznalatos az orvostudomanyban, bioldgiaban €s minden olyan esetben, amikor
részleges informacidkkal (Gn. "censored observations") kell dolgozni elég nagy
szazalékban. Altalanos esete, ha a fiiggd valtozd egy végsé esemény bekovetkezte,
illetve az addig eltelt id6, de a vizsgalat tartama egy adott, meghatarozott id6tartam. A

magyar nagyfehér hussertés, a duroc és a pietrain kocdk varhato selejtezési idejének



szamitdsa a bedllitando kocalétszam tervezését segiti el a folyamatos fialtatas

érdelében.

Célkitiizés

A dolgozat elkészitése soran megvizsgaltam néhany olyan tényez6t, mely alkalmas
lehet a nagyiizemi sertéstartas gazdasagossaganak javitasara.

1. A Hod-Mezogazda Zrt. sertéstelepén a szaporasaggal 0sszefiiggd mutatok javitasa
érdekében hét, a reprodukcidval Osszefiiggd gén kordbban mar azonositott alléljait

terveztem meghatarozni:

properdin gén (BF)

epidermalis novekedési faktor gén (EGF)

Osztrogén receptor gén (ESR)

follikulus-stimulald hormon béta alegység gén (FSHp)
H2A hiszton csalad Z tagjanak génje (H2AFZ)

leptin gén (LEP)

N g s~ wDd e

prolaktin receptor gén (PRLR)

Célkitlizésem az volt, hogy a polimorfizmus vizsgalat soran megallapitsam, a vizsgalt
magyar nagyfehér hussertés, duroc ¢és pietrain allomanyban mely gén alléljai
befolyasoljak legnagyobb mértékben a kocék szaporasaggal 0sszefiiggd tulajdonsagait.
A magyar nagyfehér hussertés allomanyban szerettem volna meghatdrozni a
legszaporabb genotipust, emellett a telepen tartott duroc és pietrain kocdk néhany
egyedének genotipizalasat is elvégeztem a genotipus gyakorisag felmérése érdekében,
az alacsony elemszam ellenére. Azonban kovetkeztetéseimet csak a vizsgalt telepen
tartott magyar nagyfehér allomanyra vonatkoztatva teszem meg.

Az alabbi, egy koca utan nyerhetd malacszamot befolyasold tulajdonsagok kertiltek

elemezésre:

- két fialas kozotti idéintervallum (IBL)
- fialasi szdzalék (PL)
- fialasok szdma (NL)

- ¢élve sziiletett malacok szama (NBA)

10



- holtan sziiletett malacok szdma (NBD)

- Osszes sziiletett malacszam (TNB)

- ¢lve sziiletett malacok szdmanak atlaga (MBA)

- holtan sziiletett malacok szamanak atlaga (MBD)
- Osszes sziiletett malacszam atlaga (MBT)

- 21 napos valasztott malacszam atlaga (M21D)

- felnevelési rata (GR)

2. A jovedelmezdség javitasanak érdekében, a gazdasagos termeléssel Osszefiiggésben
célom volt a fajtak kozotti talélés elemzést is elvégezni. A feladat az volt, hogy
megallapitsam az adott gazdasdgban a magyar nagyfehér hussertés, a duroc és a pietrain
fajtahoz tartozo6 tenyészkocak selejtezés kockdzatat, a kocak termelésben toltott idejét.
A varhat6 életteljesitmény meghatarozasa lehet6vé teszi a telepi optimalis kocaforgd

tervezéseét.
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3. Irodalmi attekintés

3.1. A histermelés, ezen beliil a sertéshustermelés vilaggazdasagi jelentosége

A husféléknek a novekvd vilagnépesség €lelmiszer igényének kielégitésében jelentds
szerepe van. A viladg jolléti tarsadalmaiban is egyre tobb hust fogyasztanak. A fejlett
orszagokban a hus biztositja az energia bevitel 16%-at, a fehérjefogyasztas 30%-at és a
zsirfelvétel 26%-at. A hus fontos forrasa a szervetlen taplaloanyagoknak (Na, K, Fe,
Zn) és jelentds szerepe van a szervezet A, B és D vitamin kiszolgalasaban is (NET2).
Az emberiség taplalék ellatdsdban a sertéshus kiemelt fontossdgu. Vildgszinten a
husfogyasztds mintegy 37 szdzalékat a sertéshis adja. A sertésdllomany létszdma a
vilagon meghaladja az 1 milliard darabot. Az OECD FAO 2014. évi adatai alapjan a
vilag sertéshtstermelése 117 millio tonna, amely megel6zi a marha-, baromfi-, juh- és
kecskehtis termelést. Jelenleg a vilagon az eléallitott sertéshis 76%-at harom régio
termeli meg: Kina (48%), az Europai Unio6 28 tagallama (19%) és az USA (9%) (POPP,
2014).

A 2024-re prognosztizalt sertéshustermelés 129 millidé tonna vilagviszonylatban (1.
abra). 2020-ig évi 2 szazalékos fogyasztasndvekedés varhatd, melynek f6 helyszine

Azsia és Dél-Amerika lesz (NET3).
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1. abra: A vilag sertéshustermelésének varhato alakulasa
Forras: FAO, sajat abra (2015)
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A novekedési tendencidk esélyt jelentenek a magyar sertésagazatnak is. A mindség
javitasaval, a gabonara alapozott hizlalassal, magas élvezeti értékdi, magas szinten

feldolgozott, mindségi termékek értékesitésével alapozhatdo meg a termelés novelése.

3.2. A histermelés, ezen beliil a sertéshustermelés magyarorszagi jelentésége

Az orszag sertéshus termelése az elmult évtizedben 780 ezer tonnardl 720 ezer tonna ala
csokkent (2. abra).

ezer tonna
200

780
T60

740

2. abra: Magyarorszag sertéshustermelésének alakulasa
Forras: KSH, sajat abra (2015)

Ennek eldidézdje volt a kiilonbozd okok miatti kereslet csokkenés, az allatdllomany
apadasa, a szabalyozasi rendszerek elégtelenségei.

A hazai sertésallomany 1étszama a KSH 2015. janius 30-i adata szerint 3 millio 124 ezer
darab, ami az el6z6 év hasonlo id6szakahoz képest 64 ezer db (2%) novekedést mutat.
A kocak létszama 204 ezer db, ami gyengén emelkedé tendenciat jelez. Az allomany
44%-a hiz6, a fennmarado6 aranyt a siildd és a malac 1étszam teszi ki. A sertésallomany
orszagon beliilli megoszlasa azt mutatja, hogy az alfoldi és az észak-magyarorszagi
megyékben talalhato az allomany tobb mint 50%-a.

Az egy fore es6 husfogyasztas Magyarorszagon 2000-t61 2013-ig drasztikusan
csokkent, 70 kg-rol 55,5 kg-ra esett vissza (3. abra). Az elmult években ez a szam nem

emelkedett.
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3. abra: A hufogyasztas alakuldsa Magyarorszdgon
Forras: KSH, sajat abra (2015)

Hazankban a sertéshustermelés fejlesztésének sziikségessége aligha vitathato. A

lakossdg hagyomanyosan sertéshusfogyaszto, az évi egy fore jutd husfogyasztasbol a

sertéshus 24 kg-ot tesz ki (4. abra).
2,2 2,2 2.2

marha és borji m sertés mbaromfi Wegyéb mbelsdség

4. abra: A husfogyasztas 0sszetétele Magyarorszagon (kg/f6/év)
Forras: KSH, sajat abra (2015)

A vilagon az egy fore esé husfogyasztas 34,1 kg (OECD, 2015). Megoszlasa: 6,5 kg

marhahas és borjuhus, 12,6 kg sertéshus, 13,3 kg baromfihtis és 1,7 kg juhhs.

Legkevesebb sertéshust fogyasztd orszagok az elmaradott térségeken kiviil Szaud-
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Arabia és Torokorszag, ahol az iszlam vallas tiltja a sertéshis fogyasztasat. A
muszlimok hite szerint a testiik nem az 6 tulajdonuk. Istentdl kaptak kolcson erre az
¢letre, ezért vigyazniuk kell rd, és majd gy visszaadni, ahogyan kaptadk. Tisztan,
egészségesen, mindenféle modosulastél mentesen. Az iszlam szent irata, a Koran igy
egészségiligyi megfontolasbol tiltja a disznohus fogyasztasat, mert az allat mindent
megeszik, ezért hitiik szerint nem tiszta a husa (MAS, 2011). A zsid6 vallast emberek
csak koser (tiszta) ételeket fogyasztanak, konyhajukban elkiilonitik a tejes és husos
¢teleket. A vallasi torvényiik szerint a hust vértelenitve, jol kiaztatva fogyaszthatjak. Az
allatok levagasat ugy végzik, hogy az ne szenvedjen, mikozben az dsszes vér tavozzon
az allat husabol. Mozes 6todik konyve szerint tisztatalanok a 16, a szamar, az Oszvér, a
teve, a nyudl és a sertés. Ez utdbbira a legnagyobb tilalom érvényes, még megérinteni
sem szabad, igy tehat a zsid6 vallastiak is mellzik a sertéshust (HERBST-KRAUSZ,
2004).

A legtobb sertéshust Kinaban (31,8 kg/f6), Vietnamban (29,1 kg/f6), az Egyesiilt
Allamokban (21,7 kg/fé) valamint Oroszorszagban és Ausztrdliaban (20 kg/fo)
fogyasztjak.

Az Europai Unidé orszagaiban a husfogyasztds 64,9 kg/fé évente. A legnagyobb
aranyban a sertéshus szerepel az étrendben, megkdzeliti az 50%-ot. A baromfifélék az
Osszes elfogyasztott hlis mintegy egyharmadat teszik ki. A marha- és borjuhtsbol 10,5
kg fogy évente lakosonként, juhhusbol 1,9 kg.

A mindségi sertéshustermelés novelésére elsdsorban a belfdldi, varhatdan Gjra novekvd
fogyasztas kielégitése érdekében van sziikség, de szamottevd szerepet kaphat ujbol az
exportban is, tovabba az idegenforgalom fejlesztése révén keletkezd tobbletigény
kielégitésében (KOMLOSI és VERESS, 2001).

Magyarorszag foldrajzi adottsagai alkalmasak a sertéstartdsra, annak fejlesztésére. Az
abraktakarmanyok versenyképesen termelhet6ek, igy nagy szerepet jatszhat az agazat a
gabonaféleségek allati termékekké torténd értékndveld atalakitidsaban. Magyarorszagon
az allattenyésztés kornyezetet terheld hatdsa jelentdsen kisebb, mint szdmos nyugat-
eurdpai nagy sertésexportdr orszagban. A hazai sertéstenyésztés tavlati fejlddését és
fejlesztését kizardlag a hatékonysag és a magas mindségi kovetelmények teljesitése
mellett remélhetjiilk. Hazank adottsdgai 6-7 millids sertésdllomany tartds fenntartasat

teszik indokoltta és sziikségessé¢ (POPP ¢s BALOGH, 2015).
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Az allomany novelésének egyik modja a kocdk szaporasdganak javitasa. Ehhez
felhasznaljuk az allattenyésztési, biotechnoldgiai, genetikai kutatasok eredményeit, az 0]

szelekcios eljarasokat (NAGY és KUSZA, 2015).

3.3. Fajtaatalakitas

A mangalicafajtak (szOke mangalica (5. abra), fecskehasu
. mangalica, vOrds mangalica) tartasa hazankban hosszu ideig
a zsir, a szalonna és a hus termelésének kulcsfontossagu

szerepldje volt. Az 1800-as évek végétdl a hussertések 10%-

0s aranya 40 év alatt duplazédott meg. A fajtavaltas a 20.

5. abra: Sz6ke mangalica
Forras: Net4

szazad els6 felében is igen lassan haladt. 1933-ban még a
sertésallomany 82%-at zsirsertésként regisztraltak, a hissertések aranya még 1944-ben
is csak 24,6% volt (NET5).

A fajtaatalakitas 50 évvel ezel6tt indult gyors fejlddésnek hazankban. 1972-ben a
nagyfehér hussertések ellenérzott kocainak szama mar meghaladta a 19 ezer darabot, a
lapaly fajta kocalétszama pedig az 5 000 darabot. Mindek6zben a mangalica kocak
szama 44 db-ra esett vissza (HORN, 1976).

A fajtatiszta tenyésztés és a keresztezési programok mellett megkezdddott a hibridek
eloallitasa. Az utobbi évtizedben azonban a magyar nagyfehér hussertés, a magyar
lapaly, a duroc, a hampshire és a pietrain fajta mellett Gjra szerepet kaptak a mangalica
fajtak. Hasuk nagyobb zsirtartalma finom eloszlassal parosul, ezaltal a mangalica husa
kivaléoan alkalmas 1édus, izletes pecsenyehusok, steak jellegli siiltek, valamint
szalamifélek és érlelt sonka készitésére.

A tOkehus eldallitdsara a hizlalasban hazai és kiilfoldi magas huskihozatalu, jo fajlagos
takarmanyfelhasznalasu  hibridkonstrukciok vesznek részt: HUNGAHIB, ISV
PANNONHIBRID, TOPIGS, DALLAND, RATTLEROW-SEGHERS, stb.

Hazankban jelenleg harom markajelzéssel ellatott sertéshibrid program van: ISV
Pannonhibrid, HUNGAHYB HIBRID és Hodhyb program.

3.4. Szelekcié a sertéstenyésztésben

A szelekcio akkor eredményes, ha a tenyészkivalasztas hatasara a populacid genetikai

szerkezete a kivant aranyban és mértékben valtozik meg. A tenyészkivalasztas
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klasszikus lehetdségei: az egyedek sajat tulajdonsdgai (fenotipus és individualitas), a
szdrmazasa ¢és az ivadékok mindsége alapjan.

A sajat tulajdonsagok alapjan torténd kivalasztds nem csak a kiillem figyelembevételét
jelenti, hanem minden mérhet6 és tapasztalhaté tulajdonsag szambavételét. A szarmazas
jelentésége annak megallapitasaban nyilvanul meg, hogy az 6sok a kivant fajtdba
tartoztak-e, illetve az értékméré tulajdonsagok az orokletes alapba rogzitettek-e. Ebben
az esetben a csalad és az oldalagi rokonok vizsgalatat tehetjiik meg. Az ivadékvizsgalat
szamos allatfaj esetében mutatott igen sikeres eredményeket, pl. a lotenyésztésben,
marhatenyésztésben. A modszer hasznalatakor foként az apadllatok teljesitménye
mutatkozott meg. Az eljaras soran figyelembe kell venni az anyai hatast, a koriilmények
befolyasat és elegendé utddnak kell rendelkezésre allnia (HORN, 1976). Mindezen
modszerek hasznédlata hozzésegitette az Aallattenyésztést az elérehaladdsdhoz. A
modszerek idéigényessége és gazdasagossagi problémai azonban jelentkeztek, ami a
tenyésztoket arra 0sztonozte, hogy uj szelekcids eljarasokat dolgozzanak ki.

Az ismeretek gyors fejlddése a szelekcids modszerek sokféleségét eredményezte.
Jelenleg a szelekcios metodusokat az alabbiak Szerint csoportosithatjuk: az informacio
eredete alapjan; a szelekcid célja, iranya alapjan, a tulajdonsagok kozotti korrelacid
alapjan; és a kritériumok szama alapjan (HORVAINE SZABO, 2004).

A molekularis genetikai kutatdsok folyamatosan ndvekvd eredményei 10 eljarasok
bevezetését tették lehetdvé. Megjelentek a genom alapti szelekciés modszerek,
melyekkel rovid idon beliil pontos informacidkat lehet gyljteni a vizsgalt egyed
genetikai hatterér6l. A termelési tulajdonsagok eldrejelzésének, becslésének alapjai
lehetnek a markerek.

A DNS polimorfizmus harom {6 csoportja az RFLP (restrikcidos fragmenthossz
polimorfizmus), a mikroszatellitek és az SNP (egybazisos nukleotid polimorfizmus)
(HIDAS, 2008). A DNS markerek kimutatasa ¢s az értékmérd tulajdonsagokkal torténd
Osszekapcsolasa jelentdsen hozzajarul az allatnemesités szinvonalanak fejlesztéséhez, a
termelés hatékonysaganak noveléséhez (HIDAS, 2008).

Mindezen ismereteket felhasznalhatjuk annak érdekében, hogy a magyarorszagi
sertésallomany reprodukcids teljesitményét, szaporasagi mutatoit javitsuk. Mig Nyugat-
Europa fejlett sertésagazattal rendelkezd orszagaiban egy koca szaporulata évente 27-31
malac, addig Magyarorszagon 21-24 db (BALOGH és NOVOTNINE DANKO, 2013).
Ennek az értékmérd tulajdonsagnak a genetikai alapjait az utobbi években tobb orszag

kutatocsoportja vizsgéalta, miutdn a direkt szelekcidval elérhetd genetikai elérehaladas
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igen lassi. A szelekcio soran azt a biologiai folyamatot hasznaltak ki, mely soran a
DNS sériiléseit a repair enzimek nem javitjak ki a replikacio el6tt, vagy a hiba a
replikacié kozben torténik. Megvaltozik a DNS mindkét lancanak bazisszekvencidja,
mutacio jon létre. Egyetlen bazispar valtozasa a pontmutacio (ADAM et al., 2001).

A jo szaporasagu lapaly és nagyfehér fajtakban, alomszamra végzett direkt szelekcioval
elérhetd évi genetikai elOrehaladds a legtobb vizsgalat szerint gyenge (0,03-0,06
malac/alom). Az ilyen jellegeknél a molekularis markerszelekcio (MAS) novelheti a
hatékonysagot (ZOLDAG, 2008). A sertés teljes genom térképe elkésziilt, azonban a
gének, markerek, QTL-ek (Quantitative Trait Locus) felderitése folyamatos. Az egyes
tulajdonsdgokat leginkabb befolydsold gének genetikai informacidinak megismerése
jelentds segitséget nyljt a tenyészték szaméara (CLOP et al., 2003; MINDENKOVA et
al., 2010b). Az eddigi kutatdsi eredmények alapjan célirdnyos szelekcioval a sertés
termelési mutatdi javithatoak, egy tulajdonsagcsoportra is fokuszalhatnak, mint példaul

a szaporasaggal 0sszefliggé mutatokra (UIMARI et al., 2011).

3.5. A sertés teljes genomvizsgalata a reprodukcios tulajdonsagok tekintetében

Az ezredfordulot kovetd évek fejlesztései soran felfedezték, hogy az SNP-k kimutatasa
automatizalhatd, ¢és Oriasi mennyiségben lehet Oket egyszerre meghatarozni.
Parhuzamosan tobb cég is olyan rendszereket fejlesztett ki, amelyekben egyetlen
chippel akar tobb 100 ezer SNP is vizsgalhato lehet.

Teljes genomvizsgalatot végeztek kocak reprodukcios tulajdonsagaira porcine SNP60
BeadChip és Bayes statisztikai modszerek segitségével (ONTERU et al., 2012). Az
alabbi tulajdonsagokat vizsgaltdk a kocdk els6 harom fialasa soran: az 9sszes sziiletett
malacszamot, az élve sziletett malacok szamat, a holtan sziletett malacok szamat, a
mumifikalt magzatok szamat és a vemhesség idejét. Beszamoltak az egyes fialasok
minden reproduktiv tulajdonsaga kapcsan az informacioval szolgaléo QTL-ekr6l és a
génekben 1évé QTL-ekrél. Az eredmények bizonyitottak a QTL-ek reproduktiv
tulajdonsagokra torténé hatasat. Szamos QTL-t azonositottak, amelyek 0j eredménynek
tekinthetéek a sertés szaporasaggal Osszefiiggd tulajdonsagaira vonatkozdan. A
meghatarozott QTL régidokban taldlhatdo Osszes gén 48%-a vett részt a méhlepény
funkcidiban. A genomi régiok fontos génjei a foetalis fejlédésnek (pl.: MEF2C) és a
méh funkcidinak (pl.: PLSCR4), melyek hatassal voltak az elsé két fialas Gsszes

malacszamara és az €lve sziiletett malacok darabszamara. A QTL-ek foetalis fejlodési
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(pl.: HNRNPD, AHR) és placentaris génjei (pl.: RELL1, CD96) is befolyasoltak a holtan
sziiletett malacok €s a mumifikalt magzatok szamat. A méh és a placenta kozotti
véraramlassal (pl.: VEGFA), valamint a hematopoiesissel (pl.: MAFB) kapcsolatos QTL
régiok a kocdk vemhességi idejében eltérést mutattak a vizsgélt populacioban. A
géneken beliili QTL elemzések segitségével néhany biologiai Gtvonalat azonositottak,
amelyek a sertés reproduktiv tulajdonsagaival 0Osszefliggd kandidans utvonalak
lehetnek. Arra a kovetkeztetésre jutottak, hogy tovabbi validalt tanulmanyok
szlikségesek nagyobb szamu populacioé bevonasaval annak érdekében, hogy felderitésre
keriiljon a sertés reproduktiv tulajdonsagaira vonatkozd komplex genetikai felépités
(ONTERU et al., 2012).

Ibériai és meishan keresztezett sertés F2 nemzedékében végzett genomi vizsgalatok
eredményei tobb kromoszomaszakaszon Osszefiiggést mutattak az alomméretre
vonatkozoan. A kandidans gének meghatdrozasdhoz a QTL régiok szolgéltak alapul. A
kocak vemhessége soran petefészek génexpresszios analizist végeztek. Annak
érdekében, hogy a termékenységgel kapcsolatos kandidans gént azonositsak, az anyai
homeosztazist és a véralvadasi kaszkad elinditasat szabalyozd integralt gének
vizsgalatat végezték el. Ennek eredményeként 27 eltéréen expresszaldodd gént
lokalizaltak az alomszammal Osszefiiggd QTL régioban, amelyek feltételezhetden
megfelelnek funkcionalisan, pozicionalisan és biologiailag is (FERNANDEZ-
RODRIGUEZ et al., 2011).

A kandidans gén meghatarozasanak modszerét hasznaltak amerikai kutatok (LINVILLE
et al., 2001) annak vizsgalatahoz, hogy a specifikus 10kuszok hogyan befolyasoljak az
ovulaciods ratat, a kifejlett malacok, az élve sziiletett malacok, a holtan sziilettet malacok
¢s a mumifikalédott malacok szamat. Két vonalban és random moddon kivalasztott
kontroll vonalban vizsgaltak az ovulacios ratat és az alomméretet. Az IOL vonalat nyolc
generdcion at szelektaltak az ovulacids rata egy indexére és az embrionalis talélésre,
kovetve nyolc generacid kétlépcsOs szelekcidjat az ovulacios ratara és az alommeéretre.
A C vonal random 16 generacion at szelektalt vonal volt. A COL vonal nyolc
generacidja a C vonalbdl szarmazott, melyek kétlépcsos kivalasztason estek at. Az IOL
¢és a C vonal kiilonbo6zott a tenyészérték meghatarozas atlagos szamaitol 6,1 petesejttel
és 4,7 kifejlett malacszammal, mig a COL és C vonal 2,2 petesejttel és 2,9 kifejlett
malacszammal. A kétlépcsds szelektalasti 7. generdcids sertés vonalakat genotipizaltak
retinol kotéfehérje 4 (RBP4, n = 190) és az epidermalis novekedési faktor gén (EGF, n

= 189) lokuszokra. A sertések 7. és 8. nemzedékeit mar genotipizaltdk az Osztrogén
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receptor gén (ESR, n = 523), a prolaktin receptor gén (PRLR, n = 524), a follikulus
stimulalo hormon [ alegység génje (FSHf, n = 520), és a prosztaglandin-endoperoxid
szintaz 2 gén (PTGS2, n = 523) 16kuszokra. A chi-négyzet elemzés alapjan a genotipus
gyakorisag ¢s az eloszlas a PRLR, az FSHp és a PTGS2 tekintetében eltéré volt a
vonalak kozott (P <0,005). A genotipus gyakorisag kiilonbsége az IOL és a C, valamint
a COL ¢és a C vonal kozott 0,33 + 0,25 és 0,16 = 0,26 a PRLR esetében. Az FSHf
tekintetében 0,35 + 0,20 és 0,15 + 0,24, és a PTGS2 vizsgalatakor 0,16 + 0,16, és 0,08 +
0,18. Bar a kiilonbségek hasonloak ezen 1okuszok szelekcios eljardsanak modelljével, az
additiv és a dominans hatasok meghatarozasa a génhelyeken nem kiilonbozott a nullatol
(P>0,05) és néhany koziiliik ellentmondo valtozasokat mutatott az allél gyakorisagban.
Nem talaltak szignifikdns Osszefliggést a polimorf markerek és fenotipus vizsgalat
kozott. Azt azonban nem zartak ki, hogy ezen kandidans géneken beliili egyéb genetikali
variaciok eltéré hatassal lehetnek a vizsgalt vonasokra.

A magyar mezdgazdasag sertéshus termelésének novelése nemzetgazdasagi ¢és
vallalkozasgazdasagi jelentdséggel bir. A sertések szaporasagi mutatoinak javitisa a
marker asszisztalt szelekcid segitségével tobb utdodot és magasabb hishozamot
eredményezhet. A genetikai polimorfizmusok feltarasa lehet6séget ad arra, hogy a
tenyészallatok kivalasztasa a leghatékonyabban és koltségkimélé modon torténjen, igy
az eldallitott sertéshiis mennyisége ne csak regionalis és orszagos szinten, hanem

vilagviszonylatban is novelhetd legyen.

3.6. Vizsgalt sertésfajtak

A magyarorszagi tenyészallomany donté részben nagyfehér hussertés, magyar lapaly,
duroc, hampshire és pietrain fajtabol, valamint az ezek keresztezésébdl kialakitott
egyedekbdl all (BALOGH és NOVOTNINE DANKO, 2013). A kutatds soran a
hédmezdévasarhelyi Hod—Mezdgazda Zrt. telepén tenyésztett magyar nagyfehér

hussertés, duroc és pietrain fajta kocaallomanyat vizsgaltam.
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3.6.1. Magyar nagyfehér hussertés

Kialakulasa az 1920-as és az 1960-as évek kozotti
idGszakra tehetd (6. abra). Mas orszagok ilyen
jellegi  sertésfajtdjdhoz  hasonléan az  angol

nagyfehér (Large White) fajtatél szarmaztathato.

- — — Kialakitasaban az angol kozépnagy fehér, a német
6. abra: Magyar nagyfehér hussertés

Forrés: Net6 nemes (Edelschwein) és a svéd yorkshire is szerepet
kapott (KOVACS, 1984). Ezen kiviil kisebb szamban importaltak Lengyelorszagbol,
Szovjetuniobdl, Jugoszlaviabol, késébb Finnorszagbol, Hollandidbol €s Ausztraliabol is
fehér hussertéseket nemesitd anyagként. A fajta koOvetkezetes nemesitése,

torzskonyvezése és ivadékteljesitmény-vizsgalata 1960-t6l napjainkig toretlen.
A fajta jellemzoi

A fajta reprodukcios teljesitményre nagy, hizékonysaga és szervezeti szilardsagra jo.
Ellenall6, alkalmazkodod képessége kivald. Vérmérséklete élénk. A keresztezésben anyai
partnerként az arutermeld telepek koca alapanyagéit biztositja. Nemesitése sordn
célkitlizés a szaporasdg, a novekedési erély ¢és a takarmanyértékesitd képesség
megorzése illetve javitdsa. Emellett ovni kell azonban a szilard szervezetét, a jo
alkalmazkod6 képességét. A stressztlird képességben és a husmindségben szorul
javitasra.

A magyar nagyfehér sertésre jellemzd a hosszi ramds torzs, a kozepes farszélesség, a
terjedelmes comb, a feszes hat, a jo labszerkezet és konstiticid. A comb csankra
lehuiz6do. A lapockak kézepesen izmoltak. Szérzete fényes, finom, testhez simuld, sima
lefutasu, keselyfehér szinli. A bor halvanyrdzsaszinii, pigmentmentes. A kdrmok
viaszsargak. A fej a torzzsel aranyos, k6zéphosszl, konnytli, a homlok kdzepesen széles,
enyhén tort profilvonallal. A fiilek felfelé eléreallok. Altalanos kivanalom, hogy a
kocdk 7-7 egészséges csecsbimboval rendelkezzenek. Szaporasagi jellemzdinek
mutatoja a 10-11 db élve sziiletett malacszdm, a 9,5 db valasztott malac 21 napos
korban 5,8 kg atlagsullyal.

Testaranyai €s novekedési intenzitasa szerint a késon érd fejlédési tipusba tartozik. A

fajta a bacontipust képviseli (HORN, 2000).
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3.6.2. Pietrain

A fajtit az 1920-as években fejlesztették ki
Belgiumban (7. abra). Eléallitasaban berkshire, ibériai,
napolyi, kinai, szidmi és a francia bayen fajtakat

hasznaltak fel. Egyesek szerint kialakitasa csak a

berkshire-re vezethet6 vissza, mig mas nézet alapjan a

7. abra: Pietrain sertés ) . . .
Forras: Net7 fajta 1étrejotte spontdn mutdcid eredménye. Onalld

fajtaként 1953-ban ismerték el (KOVACS, 1984).

A fajta jellemzoi

A fajta kiemelkedben jO vagoértékd, ugynevezett Szuperizmolt fajta. A
hibridprogramban rendszeresen alkalmazzak a nagytomegii hustermelése miatt.

A pietrain szabalytalan tarka szinii, sziirke, rozsaszin vagy fehér testfeliiletén fekete,
barnasvoros, hamusziirke pigmentalt foltokkal. A szér szine a fehértdl a feketéig
foltosan valtozo, ritka, finom, sima lefutast. A fej a torzshoz viszonyitva kicsi és rovid,
konnyti, a profilvonal enyhén tort, a homlok széles, a fiilek rovidek, altalaban felalloak,
de eldrehajlok is lehetnek. A nyak rovid, hengeres, nagyon izmolt. A torzs viszonylag
rovid, hengeres. A hat és a far erdsen barazdalt. A végtagok finomak ¢és rovidek. A fajta
csontozata finom, a hatvonal feszes, egyenes. A karaj, a combok és a lapocka
izmoltsaga kiilondsen feltlind. A bor alatti zsirszovet, a szalonnakdpeny nagyon vékony,
az izmok jol lathatoak. Kozepesen ramas sertés, hosszl torzzsel, hengeres mellkassal,
felhtizott hassal. A kivanatos csecsszam szabalyos eloszlasu, 6-6 darab.

A pietrain fajta szaporasagara jellemzd a 9 db €lve sziiletett malac és a 8,5 db 21 napos
kori valasztott malacszam 6,3 kg atlagsullyal. A nemesités soran a nagyobb novekedési
erélytli, kevésbé stresszérzékeny, kivalo vagoértéki tipus a kivanalom.

A keresztezésekben a pietrain fajtat apai befejezési partnerként részben fajtatisztan, de
legszélesebb korben duroc és hampshire fajtaval keresztezve F1 kanokként hasznaljak.
Tiszta vérben ¢és keresztezései révén kozkedvelt apai partnere a nagy fehér hussertés €s
lapaly anyai allomanyoknak (HORN, 2000). A fajta stresszmentesitése folyamatban

van.
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3.6.3. Duroc

A sertésfajtat Amerikdban tenyésztették ki az 1800-as
évek kozepén (8. abra). Hivatalos torzskonyvezését
1881-ben kezdték meg. Oriasi népszeriisége az USA-ban
a XX. szazad folyaman elsOsorban rendkiviil nagy

novekedési erélyének, erds szervezetének és szilard

8. abra: Duroc sertés , . ; . "
Forras: Net8 csontozatanak tulajdonithato. A korszer(i

sertéstenyésztésben betoltott szerepe elsdsorban az eurdpai tenyésztok nemesitd
munkajanak koszonhetd6. A Magyarorszagon tenyésztett duroc fajta a nyugat-europai
tipust testesiti meg. Nagy ndvekedési erélyli, ramas, jo husformakkal rendelkezd, erds
csontozatu, szilard szervezetii sertésfajta. A kocak tejtermeld- és malacneveld képessége
gyenge. Kivalo stressztiird képessége miatt azonban husmindsége kivalo (KOVACS,
2000Db).

A fajta jellemzoi

A duroc sertés egyszinii, mahagonivoros (KOVACS, 1984). A bér és a szérzet vordsen
pigmentalt. A szOr sima, slirli, szine a sotét cseresznyepirostol a sargds vilagos-vordsig
terjed. A duroc fajtara jellemz6 a robusztus testalkat, az enyhén ivelt hat, a terjedelmes
karaj, a széles sonka, amely mélyre htizodik. A lapocka kifejezett, a 1abak erdteljesek. A
kormok palasziirkék, a tirokarima a sotétbarnatdl a szinte kékes szinllig terjedd
arnyalatll, pigmentalt. A fej jellegzetesen kup alaku, kissé rovid, széles homlokkal, az
orrhat enyhén homort. A fiillek rovidek, a harantk6zépvonaltél megtortek, és
elorebillendk. A fajta szaporasaga, malacneveld képessége alacsony. Csecsszama 6-6 db
oldalanként. A duroc fajtara jellemzO szaporasagi atlagértékeket a 9,5 élve sziiletett
malac, a 8,5 darab 21 napos kori valasztott malacszam és a 6,2 kg valasztaskori suly
mutatja (HORN, 2000).

Altalaban terminal kanok és arutermel6 anyai vonalak eldallitasaba vonjak be a fajtat.

3.7. A sertésfaj szaporodasbiologiai jellemzd6i

A sertés multipara, nagy reprodukciés potenciallal rendelkezd, polidsztruszos faj. A
termékenységhen viszont szezonalis ingadozas tapasztalhatd. A nyari csokkenése a

magasabb homérséklettel fiigg 6ssze (BECZE, 1981). Az ivarérettség 5-8 honapos
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korban kovetkezik be, melyet a genetikai tényezokon kiviil szdmos tartasi,
takarmanyozasi kériilmény befolyasol (ZOLDAG, 2012). A kocak kétfazisu ovarialis
ciklusanak hossza 21 nap. A ciklus tiisz6fazisa (a tiisz6érés kezdetétdl az ovulacioig) 6-
7 nap, sargatestfazisa (az ovulaciotol a luteofazisig) 14-16 nap. Az ivarzas atlagosan 2-3
napig tart, az ovuldcid az ivarzas kezdete utdni 24-42. ordban kovetkezik be. A
fedeztetés, vagy a mesterséges megtermékenyités optimalis idépontja megéllapithatd
keres6kanok segitségével ¢s a tlirési reflex megfigyelésével is. A kocak vemhessége
114 nap. A megtermékenyiilés a petevezetdben torténik meg, az embrio 3-4 nap
vandorlés utan a 12-18. napon implantalédik a méhbe. A sziiletett malacszam atlag 8-
12, a malacok sziiletéskori stlya 1-1,5 kg (ZOMBORSZKYNE KOVACS, 2000);
NOVOTNINE DANKO, 2015).

Az ivari folyamatok hormonalis szabalyozasa

Az ivari miikddés neuro-hormondlis szabdlyozds alatt 4ll. A kiils¢ ingerek és az
ivarszervek altal termelt hormonok az agykéregbe jutnak, ahol a limbikus rendszer
elemzi az informéciokat. Ez a hatarkérgi rendszer szoros kapcsolatban all a
hypothalamussal, amelyben a release és az inhibitor hormonok termelddnek. A
hormonok a hypophysisen (agyalapi mirigy) keresztiil szabalyozzak az ivarszervek
miitkédését. A ndivara allatok szaporodasbiologiai folyamatainak hatterében a
hypothalamus- hypophysis-gonad tengely all (9. ébra). Ez a rendszer a tiisz6ben, a

sargatestben és a méhben termelddd hormonokkal kdlcsonhatasban van.
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(hypothalamus)

inhibin (agyalapi mirigy eliilsé lebenye) .
pozitiv FSH ) negativ
visszacsatolas & / visszacsatolas

tiisz6 novekedeés ovulicio
sargatest
dsztradiol progeszteron
LH hatds sl

9. abra: N61 nemi hormonok kozo6tti interakcidok
Forras: NOVOTNINE DANKO, (2015) alapjan sajat szerkesztés (2016)

A hypothalamusban termel6d6 gonadotrop releasing hormon (GnRH) indukalja a
hypophysis eliils6 lebenyét, melyben follikulus stimulalo hormon (FSH) és luteinizald
hormon (LH) szabadul fel (NOVOTNINE DANKO, 2015). A petefészek hormon
kivalasztasat az FSH ¢és az LH egyiittesen szabalyozza (POND és MANER, 1984;
HORN, 2000). Mindkét hormon peptidhormon, melyekre jellemzd, hogy a kiilsé
sejtmembranban levd specifikus receptorokhoz koétddnek (BECZE, 1981). Az FSH
tulstly tiiszoérést indukal. Segiti a tlisz0 falanak kiépiilését, a tiiszOérés alatt az
oogenezist, az oogoniumok mitotikus osztodasat. Az FSH sziikséges a tiisz0 0sztrogén
termelésének beindulasahoz is (prooestrus szakasz), melynek emelked$ szintje az
ivarzaskor éri el a maximumdt. Az Osztrogén pozitiv visszacsatolds Utjan egyre
fokozodd LH kiaramlast valt ki a hypophysisbél, az ivarzassal (oestrus szakasz)
Osszefliggésben mérhetd magas Osztrogénszint pedig egy LH cslicsot eredményez. A
novekvo tiiszok feliiletén csokken az FSH recepcio, ezzel egyiddben nd a luteinizalo
hormon receptorok szama. A luteinizald hormon hatasara fokozodik a theca és a
granulosasejtekben a kiilonb6zo litikus enzimek aktivitdsa, a tiisz6tok ¢és a
granulosasejtek rétege fellazul. A tliszd sejtjeiben prosztaglandinok is képzddnek. Az
LH szint hirtelen emelkedését kovetden 24-36 ora utan kovetkezik be az ovulacid. Az
ovulalt tiisz6 helyén, a petefészek feliiletén sargatest alakul ki, granulosasejtjein
kiéptilnek az LH receptorok, és a luteinizald hormon hatasara progeszteront termelnek
(metoestrus szakasz). Maximumat a ciklus 12-14 napjan a sargatest fazisban éri el és a

sargatest viragzasa (dioestrus szakasz) alatt mérheté magas szintje negativ feed back
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mechanizmusan keresztiil hatassal van a hypothalamusra és a hypophysisre. Ezaltal
gatolja a tlisz6érési folyamatot (antifollicularis, antiovulacios hatas), csokkenti az LH és
a GnRH termelést. Az ovulaciot kdvetd 14. nap koriil - ha nem torténik termékenytilés,
vagy a zigota nem <érkezik le a méhbe - a sargatest elhal (luteolizis). Ezt a
prosztaglandin F», (PGF2,) okozza, mely a méh nyalkahartyajan a ciklus 15-17. napjan
termelddik. A helyi vérkeringésen keresztiil eljut a petefészekbe és meginditja a
luteolysist, a sargatest szerkezeti ¢és funkcionalis bomlasat (BECZE, 1981);
ZOMBORSZKYNE KOVACS, 2000); NOVOTNINE DANKO, 2015).

3.8. Szaporasagra hato legtobbet vizsgalt gének

3.8.1. Properdin gén (BF)

A properdin  hormon egy természetes fehérje a
vérszérumban, amely  részt vesz a  szervezet
immunvalaszaiban a komplement rendszerrel egyiitt, azonos

¢

' _ fehérje alegységb6l allo gamma globulin protein szerkezet
10. dbra: Pr)}):crh‘:: I}\(;:gon szerkezete (10, sbra).
A komplement aktivalds pozitiv szabalyozoja, amely stabilizdlja a konvertazok
alternativ utjat. A C4-komponens egylancu molekulaként szintetizalodik (pro-C4), és
poszttranszlacids hasitds eredményeként jut ki a sejtb6l. A properdin és a C4bp egy gén
termékének oligomerizacidjaval alakul ki (GERGELY ¢és ERDEI, 2006).
A BF gén properdin fehérje kodold, fontos szerepet jatszik a méh epithéliumanak
novekedésében, illetve szdmos mas génnel egyiitt reprodukcids vondsokért felelds a
mennyiségi tulajdonsag kialakitadsaban szerepet jatszo kromoszémarégiokban (QTL-
1régio).
Nagyfehér x lapaly F1 @ x pietrain x duroc F1 & keresztezett sertésallomanyaban
MARANTIDIS et al. (2013) elemezték a BF gén hatasat TNB, NBA tulajdonsagokra.
Két allélt talaltak, A (0,11) és B (0,89) allélfrekvencidval. Az 4dllomanyban AB és BB
genotipusu kocékat mutattak ki, nem talaltak AA tipusi ndivart tenyészallatot. A
heterozigota genotipussal rendelkezd kocdk statisztikailag szignifikdnsan alacsonyabb
értéket mutattak a homozigéta genotipusu kocakkal szemben (P<0,05) az 0Osszes
sziiletett malacszdm (TNB) tulajdonsagban. Az ¢élve sziiletett malacszam (NBA)
tekintetében IS a BB genotipusi egyedek értek el jobb eredményeket (+1,5 db
malac/fialasok atlaga). A tapasztalatok alatamasztottak azt a feltételezést, hogy a BF
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gén azon gének csoportjaba tartozik, amelyek befolyasoljak a kocdk alomméretét, igy
hasznalhato az allatdlloményok reprodukciods jellemzdinek genetikai javitdsdra marker
alapt szelekci6 segitségével.

A pekingi fekete sertés kocaallomanyban ugyanazon két allélt azonositottak hasonld
frekvenciaval: A (0,13), B (0,86). Mindharom genotipus kimutathatdo volt az
allomanyban. A szaporasaggal Osszefliggd értékmérd tulajdonsagok koziil az Osszes
sziiletett malacszamot (TNB) és az élve sziiletett malacszamot (NBA) vizsgaltak. Az
eredmények azt mutattak, hogy a kocéak elsé fialasa soran a BF gén genotipusai koziil az
AA genotipus fialta a legtobb malacot és az élve sziiletett malacok szama is meghaladta
az AB ¢és a BB tipus adatait, azonban ez a kiilonbség nem volt szignifikans egyik
tulajdonsag esetében sem. A késdbbi fialasok soran az ¢€lve sziiletett malacok szamaban
szignifikans kiilonbség mutatkozott. Az AB kocék teljesitménye jobb volt a homozigota
egyedekénél az Osszes sziiletett malacszamban, az AA kocak értékeit +0,32 darabbal, a
BB kocat teljesitményét +0,45 darabbal feliilmulta. Az élve sziiletett malacszam pedig
+0,31 és +0,77 darabbal volt tobb mas genotipusokhoz viszonyitva (WANG et al.,
2008).

BUSKE et al. (2005) szerint az altaluk vizsgalt polimorfizmusban van egy intronikus
régid, ami mutaciot okoz, és ez befolyasolhatja a sertéspopulaciéo alomszamat. 123 db
nagyfehér x lapaly x leicome F2 kocat elemeztek. A BB genotipust kocak magasabb
Osszes- és ¢lve sziiletett malacszamot produkaltak, mint az AA tipust kocak. Az AB
genotipusuak koztes értékeket mutattak.

A BF-intron 1-C79T polimorfizmus potencialis genetikai marker lehet a tenyésztésben a
megfeleld reproduktiv tulajdonsadgok és a placentaris hatékonysag szelektalasa soran

(CHEN et al., 2009).

3.8.2. Epidermalis novekedési faktor gén (EGF)

o Az epidermalis novekedési faktor hormon egy Kkis
43"\%’» . N
B g} .%% molekulatomegii, 53 aminosavbol allo polipeptid (11. abra).
4% Elésegiti, valamint szabalyozza a hamsejtek osztddasat, a
22l
. v Saspienolisnovebede hamréteg biokémiai folyamatainak egyensulyat, tokéletes
ot Nel0 lejétszoddsat  (sejtek,  sejtalkotok  differencidlodésa,

crer

kollagén, valamint a hyaluronsav szintézist. A magzatban az epidermalis novekedési
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faktor hormon stimulalja a hamszovet osztodasat és novekedését, ujszilotteknél a tiido
érését (ADAM, 2001).

Az EGF, az AREG ¢és a LIF gének mutaciodi és a sertések reproduktiv jellemzoi kozotti
kapcsolatot két lengyel sertésfajta (nagyfehér és lapaly) kocainal vizsgaltak a
kovetkezd szaporasaggal Osszefiiggd értékmérd tulajdonsagok esetében: élve sziiletett
malacok szama, 21 napos kori alomszam, a kocak életkora az els6 fialaskor, valamint a
két egymast kovetd fialas kozott eltelt idSintervallum. A LIF gén vizsgalatat az
indokolta, hogy el6segiti a ndvekedést, a kiilonb6z6 tipusu célsejtek differencialodasat.
Az AREG gén altal kodolt fehérje (amphiregulin) pedig tagja az epidermalis
novekedési faktor csaladnak. Autokrin novekedési faktor, aminek mitogén hatasa van
az asztrocitakra, a Schwann-sejtekre és a fibroblasztokra. Kapcsolodik az epidermalis
novekedési faktorhoz és a transzformald novekedési faktor-alfa (TGF-alfa) fehérjéhez.
A fehérje kolcsonhatasba 1ép az epidermalis novekedési faktor receptorral (EGFR), igy
tamogatjdk a normal epitelidlis sejtek novekedését. Az adatok elemzése soran
statisztikailag szignifikédns kiilonbségeket taldltak az EGF lokuszaiban a genotipusok
kozott, a BB genotipusit kocaknal magasabb volt az élve sziiletett malacok szama,
valamint a 21 napos kori alomszam (MUCHA et al., 2013).

Lengyel kutatok egy csoportja lengyel lapaly, lengyel nagyfehér és nagyiizemi
elemezve (KORWIN-KOSSAKOWSKA et al., 2005). Az 6sszes sziiletett malacszam,
az ¢lve sziiletett malacszam, a valasztott malacok szdma, a valasztaskori alomtdmeg €s
a két fialas kozotti idotartam tulajdonsagokat meérték az elsd és a masodik fialas adatait
felhasznalva. A PCR-RFLP modszer soran az A allél fragmenthossza 1527 bp, a B
allélé 652 bp volt. Az allélfrekvenciat A (0,3), B (0,7) értéken tapasztaltak.
Eredményeik szerint szignifikans kiilonbség mutatkozott a sziiletett malacszamok
(P<0,01) és az élve sziiletett malacszamok (P<0,05) kozott. Mindkét tulajdonsagban az
AA genotipusu kocdk mutattak jobb teljesitményt és az AB kocak produkaltdk a
legkevesebb malacszdmokat.

Az EGF gén szerepet jatszhat a sertések izomfejlodésében a ndvekedés egyes fejlodési
szakaszaiban. Kanadai kutatok mRNS szinten vizsgaltak az epidermalis novekedési
faktort, az epidermalis novekedési faktor jelfogd molekulajat, receptorat (EGFR) és a
fibroblaszt novekedési faktort (DFGF) négy, sertésbdl szarmazd szovetben
(hasnyalmirigy, ma4j, harantcsikolt izom, vese) 90 napos foetilis és 180 napos

posztnatalis kor kozotti idoszakban. Az eredmények arra mutattak ra, hogy az EGF, az
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EGFR és a bFGF a sertés egyes fejlodési szakaszaiban szovetspecifikusan
szabalyozott. A hasnyalmirigyben az EGF, az EGFR ¢s a bFGF mRNS szintje magas
volt a magzati és az 0jsziilott korban, azt kovetden pedig csokkenés volt megfigyelhetd.
A vesében ¢és a vazizomban az EGF mRNS szintje az ¢letkor eldrehaladtaval
novekedett (PENG et al., 1997).

Az 06sztrogénhoz hasonloan a sejt- és a szovetfelépiilést szolgalja, a kollagén- és
elasztin merevség ellen hat a genistein, amely egy szojababbdl kivont fitohormon.
FARMER et al. (2010) a fitodsztrogén genistein esetleges szerepét vizsgaltak ivarérett
kor elétti stildokben az emlémirigyek, a hormonalis allapot és a csontreszorpcio
fejlodésében. Azt tapasztaltak, hogy a szdjaval kiegészitett étrendes kezelés nem
valtoztatta meg az epidermalis novekedési faktor (EGF) és az epidermalis novekedési

faktor receptor (EGFR) tanszkripcids szintjét.

3.8.3. Osztrogén receptor gén (ESR)

Az 6sztrogén hormon szteroid vegyiiletek kombinacidja.
Molekulaja 3 ciklohexanbol és 1 ciklopentanbol all (12.

o6

o]
,j X 2 \:\{) . I3 173 /$ : 1
wo_ A ‘. Osztrogén elsdédleges néi nemi hormon, mely minden
s 3

CH,
q abra). Harom alkotdoeleme: Gsztron, dsztradiol, Osztriol. Az
A

gerincesben megtalalhat6. Kulcsfontossagl szerepet jatszik

12. dbra: Osztrogén hormon szerkezete
Forras: Netl1 e <y r . HEH
a ndi reprodukcids rendszer és a masodlagos nemi jellegek

fejlédésében, eldsegiti annak kialakuldsat és szerepet jatszik a méhnyalkahartya
vastagodasaban, valamint az ovulacios ciklus szabalyozasaban.

Az Osztrogén receptorok a fehérjék belsejében talalhato sejtek egy csoportja, melyek a
sejtmembranon keresztiil bejutott 6sztrogén hatasara aktivalodnak. A sejtmagba bejutott
Osztrogén képes kotddni a DNS-hez, igy szabalyozza a kiilonbozé gének aktivitasat,
ezaltal DNS-kotd transzkripcios faktor szerepe van (ADAM, 2001).

A sertéshustermelés gazdasagi sikere jelentés mérteékben fiigg a reprodukcios
hatékonysagtol. A reprodukcios hatékonysag egyik komponense az ovuldcios rata,
amely befolyasolja a sziiletett malacok szamét. Genomszintli asszocidcios vizsgalattal
bebizonyosodott, hogy az SSCX régioban kandidans gének vannak jelen, tizenhat QTL-t
talaltak statisztikailag szignifikans P<0,001 szinten. Legjelentdsebbek az Gsztrogén
receptor 1 gén, a ndvekedési-differencidlodasi 9-es faktor €s a PA inhibin. Ezek a

mennyiségi tulajdonsagokat meghataroz6 lokuszok a gének informdciéit hordozva
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ugyanabban a régioban talalhatéak, igy hasznos informaciét nyQjtanak a
sertéstenyésztésben a marker alapi szelekcid vagy a gének segitette szelekcio
alkalmazasa soran (SCHNEIDER et al., 2014).

Multiplex PCR amplifikaciéval YE et al. (2009) bemutattak két lokuszt, a pre-
implantacios protein (prei3d) és az dsztrogén receptor (ESR) szimultan genotipizalasat.
Az eredmények a moddszer hasznos mivoltira mutattak rd. A sertéstenyésztési
programokban mindkét l0kusz széleskorii, egyidejii genotipizalasa megbizhatobb
eredményt nyujt és a vizsgalat koltségeit is csokkenti (YE et al., 2009; CHAO et al.,
2012).

Kinai meishan sertés fajta vizsgalati eredményeivel tamasztottdk ala ROTHSCHILD et
al. (1996), hogy az Osztrogén receptor 10kuszan egy specifikus allél noveli a sertés
alomszamat. A keresztezett meishan ndivaru sertéseknél AA, AB és BB genotipust
talaltak. Az alomszam novekedés hatterében a B kedvezd homozigota allél volt
tapasztalhatd, ami az elsd fialasnal 2,3 darabbal tobb malacot, mig az ezt kovetd
fialasoknal atlagosan 1,5 utdddal tobbet eredményezett almonként. Ezt a kedvezd ESR
allélt a nagyfehér fajtaban is megtalaltak. A kocak elemzésénél bebizonyosodott az
elébbiekben emlitett homozigota allél kedvezd hatdsa az alomszam novekedésére, mely
atlagosan 1 malaccal ndvelte a malacszamot fialasonként. Az ESR gén feltérképezésével
ramutattak arra, hogy a meishan ¢és a nagyfehér sertésfajtdknal marker alapt
szelekcioval biztonsaggal lehet a jo genetikai tulajdonsagl egyedeket kivalasztani.
Hasonl6 eredményre jutottak kinai kutatok lapaly populacioban (WU et al., 2006). 2239
almot vizsgaltak 612 kocatol harom fialds soran. Az allélfrekvencidkkal kapcsolatban A
(0,87) és B (0,13) értékeket mutattak ki. A BB genotipust kocak jobb eredményeket
mutattak TNB és NBA tulajdonsagokban és gyengébbet a malacok sziiletéskori
atlagsulydban. Az AB ¢és az AA genotipusok kozott nem tapasztaltak szignifikans
kiilonbséget. A kutatok megallapitdsa szerint az O0sztrogén receptor marker génként
alkalmazhat6 az alomszam szelekciora lapaly populacioban, mas populaciok esetében
azonban tovabbi vizsgalatok sziikségesek.

Nagyfehér hussertés és nagyfehér hiissertés keresztezett populacioban ugyancsak a BB
genotipustt kocak fialtdk a legtobb malacot az elsd és a késobbi fialasok sordn is
(SHORT et al., 1997). A jo6 szaporasagu nagyfehér és lapaly fajtaban az Osztrogén
receptor gén alléljara homozigota BB egyedek esetében az alomszam 0,21 db malaccal
tobb volt. Hasonlé allomany vizsgalata soran szintén SHORT et al. (2011) azt
tapasztaltak, hogy az ESR gén kedvezé B alléljat hordozo egyedek az Gsszes sziiletett
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malacszam ¢és az ¢élve sziiletett malacszam tekintetében feliilmultak a homozigdta A
kocak teljesitményeit (TNB: AB genotipus +0,63, BB genotipus +0,83 db malac/fialas;
NBA: AB kocéak +0,45, BB: kocak +0,80 db malac/fialas). A t6bb sziiletett malac az
els6 fialas soran és a késobbi fialasok esetében is megmutatkozott. Cseh nagyfehér
sertéseknél az Osztrogén receptor 1dkusza jelentésen befolyédsolta az elsd fialdskori
szaporasagot. A fialasok atlagaban az A allél hatdsa feliilmulta a B allélt. Az els6
fialasnal az AA kocak megkozelitdleg 0,5 darabbal tobb malacot hoztak vilagra mint a
BB genotipusu kocak. A fialasok atlagszamat vizsgalva ez a kiilonbség 0,25 darab
malacra csokkent. A valasztaskori alomtomegben nem volt megfigyelhetd az ESR
l6kusz altal szignifikansan additiv hatds. Az ESR polimorfizmusa nem gyakorolt
pleiotropikus hatdst az 4tlagos napi sulygyarapoddsra ¢és a szinhtsszazalékra
(GOLIASOVA és WOLF, 2004).

Szlav fekete sertésekben az Osztrogén receptor gén polimorfizmusdnak szaporasagra
hatod szerepét vizsgaltak EKERT KABALIN et al. (2013). Két allélt azonositottak a
kovetkezé gyakorisaggal: A (0,73) és B (0,27). A populacioban mindharom genotipus
kimutathaté volt. Az AA homozigota egyedek a populacié tobb mint felét alkottdk
(0,54), a heterozigdtak a 38%-at és a BB genotipusok a 8%-at. Az Osszes sziiletett
malacszam, valamint az élve sziiletett malacok szdmanak értékelésekor azt tapasztaltak,
hogy a BB genotipusi kocdk eredményei meghaladtak az AA és az AB genotipusi
allatokét.

BALATSKY et al. (2012) angol és ukran nagyfehér, nagy fekete, poltavai hussertés,
pietrain és meishan fajtakat vizsgaltak. Minden fajtat jellemzett az Gsztrogén receptor
gén polimorfizmusa. A populdcidokban az A ¢és a B allél is jelen volt. Az
allélgyakorisagok valtozoan alakultak a fajtaktol figgden, pl. angol nagyfehér: A (0,56),
B (0,44), pietrain: A (0,83), B (0,17), meishan: A (0,60), B (0,40), poltavai: A (0,93), B
(0,07). A genotipus gyakorisagokban megfigyelheté volt a BB homozigota egyedek
alacsony szama: angol nagyfehér: 19,3%; pietrain: 2,90%; meishan: 16%; poltavai: 6%.
A hazai sertésallomanyokban az Osztrogén receptor gén alomnagysagra gyakorolt
hatasat Fésiis és munkacsoportja (NET12) is igazolta. Nagyfehér fajtakban, tobbek
kozott a magyar nagyfehér fajtaban, az ESR BB tipusu kocak esetében nagyobb az
Osszes- és az élve sziletett utddok, valamint a valasztott malacok szama az AA és az
AB genotipusi kocakhoz hasonlitva. HOROGH et al. (2005) magyar nagyfehér
hussertés allomanyt vizsgalva A ¢és B allélt detektaltak 0,55% ¢és 0,45%

allélfrekvencidval. Megfigyelésiik szerint az AA genotipus gyakorisaga 31%, a
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heterozigotaké 48% ¢és a B homozigotaké 21% volt. A BB genotipust kocak az elsé és a
késobbi fialasok soran feliilmultdk az AB és az AA genotipusu kocak teljesitményét az
¢élve sziiletett malacok (NBA), az Osszes sziiletett malacszam (TNB) és a valasztott
malacok korrigalt szama (CNW) tekintetében.

MENCIK et al. (2012) TOPIGS 20 hibridben is A és B allél el6fordulasat tapasztaltak A
(0,67) ¢és B (0,33) allélfrekvenciaval. A genotipusok koziil az A allélt hordozok, az AA
¢s az AB kozel azonos gyakorisaggal voltak jelen a populdcioban, a homozigdta BB
egyedek csak 10%-ot képviseltek. A szaporasaggal 0Osszefliggd tulajdonsagok
vizsgélatandl azt az eredményt kaptadk, hogy az Osszes sziiletett malacszdm
tulajdonsagban a BB genotipusu kocak voltak a legjobbak (14,33 db/fialas/koca
atlagérték), de ezzel parhuzamosan a holtan sziiletett malacok szama (2,33
db/fialas/koca atlagérték) is a legmagasabb értéket érte el. Az élve sziiletett malacok
szamat tekintve az AA kocak fialtak a legtobbet (12,66 db/fialas/koca atlagérték),
azonban ezeknél a kocaknal jelentek meg legnagyobb szamban a mumifikalodott
magzatok is (0,38 db/vemhesség/koca atlagérték).

GOLIASOVA és DVORAK (2004) cseh nagyfehér és lapaly sertésfajtdkban vizsgaltak
az Osztrogén hormon genetikai valtozasaval Osszefiiggd genotipus ¢és allél
gyakorisdgokat. A nagyfehér allomanyban a B allél gyakorisaga 0,51% volt, lapaly
kanok kozott 2%, lapaly kocakban 3%. A genotipus gyakorisdgokat 5 éven keresztiil
kovették nyomon a nagyfehér sertés esetében, a lapalynal 4 évig. A nagyfehér sertésben
a B allél gyakorisaga emelkedést mutatott, a lapaly fajtanal viszont csokkenést. A
valtozas okait tovabbi kutatasokban keresik.

Az ESR nem mutatott Pvu Il polimorfizmust a német lapaly és a duroc populdcidban, az
Osszes allat homozigota AA volt (DROGEMULLER et al., 2001).

MORAVCIKOVA ¢és TRAKOVICKA (2015) az Osztrogén receptor —gén
polimorfizmusédnak hatasat vizsgaltadk nagyfehér x lapdly hasitott félsertés
tulajdonsagaival kapcsolatban. Mérték a hatszalonna vastagsagat, az értékes husrészek,
(karaj és comb) aranyat. A két azonositott allél koziil az A allél frekvenciaja volt
magasabb (0,63+0,03), azért a homozigéta BB genotipusok aranya alacsonynak
mutatkozott (13,89%). A heterozigdta egyedek aranya 45,56%-ot ért el. Az eredmények
azt mutattak, hogy az ESR gén jelentds mértékben csak a comb és a karaj mennyiségét
befolyasolta (P <0,01). Az AA genotipusu egyedek comb aranya 0,3%-kal haladta meg

az AB genotipusuakét és 0,65%-kal a BB hizok combaranyat. A karaj keresztmetszete
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az AB hizokndl volt a legnagyobb, 44,48 cm?. Az AA egyedek esetében ez az érték
0,24%-kal, a BB sertéseknél 2,48%-kal volt kevesebb.

3.8.4. Follikulus-stimulalé hormon béta alegység gén (FSHf)

A follikulus stimuldlé hormont (13. 4bra) az hypophysis
eliilsd lebenyének gonadotrop sejtjei termelik. A luteinizalo
hormonnal (LH) egyiittesen vesz részt a ndi ciklus
szabalyozasaban, felelOs az ivarsejtek érési folyamataért.

A follikulus stimulalo hormon béta alegység alternativ

13. abra: Human follikulus stimulalo
hormon szerkezete
Forras: Netl3

ledgazasdnak eredményeként Iétrejott két transzkripcids
variansa, mely ugyanazt a fehérjét kodolja.

Az agyalapi glikoprotein hormon csalad magaban foglalja a follikulus stimulalo
hormont, a luteinizalo hormont, a koriongonadotropint, és a pajzsmirigy-stimulald
hormont. Mindezek a glikoproteinek egy azonos alfa-alegységbdl és egy hormon-
specifikus béta alegységbdl allnak, melyek meghatarozzak a specifikus receptorokhoz
vald kotddést és bioldgiai valaszt indukalnak. Az FSHf gén kodolja a follikulus
stimulaldo hormon béta alegységét. A luteinizald6 hormon a follikulus stimulald
hormonnal egyiitt szabalyozza a petefészek hormon kivalasztasat, serkenti a petesejt és
a spermiumok termelését (ADAM, 2001).

Kinai kutatok vizsgaltak kiillonb6z6 fajtaju sertésekben a follikulus-stimulalé hormon
béta alegység (FSHp) gén els6 intronjanak polimorfizmusat, valamint annak hatasat az
FSHp génkifejezodésére (LIU et al., 2000). Vérbdl izolaltak DNS-t harom kinai (Xian,
nuogn, kele) és két ecurdpai sertés fajtabol (yorkshire, nagyfehér). Az eredmények
megerdsitették, hogy a f6 transzkriptum a rovid koztes nukleotid elem (SINE). A
frekvenciaclemzés a kovetkezé fragmentumok jelenlétét mutatta ki: az 500 bp
fragmenthossza SINE+ homozigota és az 500+220 bp SINE+/- heterozigota egyedeket.
A 220 bazisparu fragment hidnyzott. A homozigota SINE+/+ egyedek dominaltak a
kinai sertésfajtakban, a SINE-/- genotipusuak a yorkshire és a nagyfehér fajtakban. Az
adatok arra mutattak rd, hogy a SINE inszercionak negativ hatasa volt az FSHf gén
expresszidjara, valamint ravilagitottak arra, hogy a szaporodashoz kapcsoldédd dominans
jellegli karakter 6roklédik a heterozigota sertésfajtakban.

Nagyfehér x meishan F2 utddokat vizsgaltak kutatok (LI et al., 2008) annak feltarasara,
hogy a mikroszatellit FSHS MS polimorfizmusa milyen hatassal van a sertések

33



szaporasaggal Osszefiiggd tulajdonsagaira. Harom allélt és hat kiilonbozé genotipust
detektaltak. A fragmentek hossza: 98 bp, 108 bp, 118 bp. Az allélt hordozok nem
szignifikans eltérést mutattak TNB és NBA tulajdonsagban. A kocak koéziil a 108/108
jelzésti genotipusok esetében szignifikdnsan tobb volt a 98/98 tipushoz képest a
valasztott malacszam, a vélasztaskori alomtomeg, a valasztdskori egyedenkénti
malacsuly és a talélési rata sziiletéstol a valasztasig. LUORENG et al. (2007) pekingi
fekete sertés esetében hasonld eredményt kaptak. Két 10kuszt detektaltak és vizsgaltak
ezek hatasat az Osszes sziiletett malacszamra, az élve sziiletett malacszamra és a
sziiletési sulyra. Az AA genotipusu egyedek dsszesen 0,96-1,85 malaccal tobbet fialtak,
mint az AB és a BB kocak. Az élve sziiletett malacszam tulajdonsagban az AA és az
AB genotipusit kocak 0,95-1,69 darabbal multdk feliil a BB homozigdta kocak

teljesitményét.

3.8.5. H2A hiszton csalad Z tagjanak (H2A. Z) génje (H2AFZ)

A nukleoszéma szerkezetét két-két H2A, H2B, H3 és H4
hiszton oktamere alkotja, amely koré balmenetes
szuperhélixként 146 bazispar DNS tekeredik (14. abra). A
hormont globularis bazikus fehérjék alkotjak, melyek

14. abra: Nukleoszoma szerkezete

Forrés: Net14 szerkezeti homologiat mutatnak. Kisméreti random
szerkezetli farok részekbdl és egy helikalis kozponti doménbdl allnak.
A hisztonok alapvetd nuklearis fehérjék, amelyek felelések az eukaridtak
kromoszomalis rostjanak nukleoszoma szerkezetéért. Sziikséges az embrionalis
fejlodéshez, hidnya embrionalis letalitishoz vezet. Kozvetitd szerepe van a
thermoszenzoros valasz és a kornyezeti hdmérséklet érzékelése kozott (ADAM, 2001).
A hisztonfehérjéknek két nagy csoportja a replikacio-fliggd és a replikacio-fiiggetlen
hisztonok. A replikacio-fiiggetlen hisztonok kodold génjel elszortan helyezkednek el a
genomban. A H2AZ hisztonfehérje, a H2A csalad egy replikacio-fuggetlen tagja,
amelyet a H2AFZ gén kodol.
ZHANG et al. (2009) kutatasi eredményei alatimasztottak, hogy a H2AFZ gén szerepet
jatszik az alomméret valtozasaban illetve a marker alapt szelekcidhoz szamos
informacioval szolgalhat. 714 allatot vizsgalt 11 populaciobol. Féként nagyfehér x
meishan F2, lapaly, nagyfehér, meishan és DIV vonalu kocakat. AA, AB és BB
genotipusokat talaltak. Az allélfrekvenciak a fajtatol fiiggéen, A (0,00-0,75), B (1,00-
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0,25) kozotti értékek kozott mutatkoztak. A nagyfehér fajtaban A (0,63), B (0,37)
gyakorisadg volt tapasztalhatd. A sziiletett malacszam tekintetében a BB tipusuak, az
¢lve sziiletett malacok értékeiben az AB kocak mutattak a legjobb eredményeket az elso
fialas soran. A BB ¢és az AB kocak a tovabbi fialasaik soran is megtartottak elényiiket.
Ezen gén vizsgalataval kapcsolatban még kevés tanulmany all rendelkezésre. A kisérleti
eredmények alapjan a szaporasaggal Osszefiiggd értékmérd tulajdonsagokra torténd

hatékony szelekcioban ez a gén is alapul szolgalhat, és tovabbi kutatasokat érdemel.

3.8.6. Leptin gén (LEP)

A szaporasagra hato gének kozé tartozik a leptin gén, amely
a leptin hormon kivalasztasat szabalyozza. A leptin az

adipocytak (zsirsejtek) altal szekretalt adipokinek kozé

: ; tartozik, mely egy 167 aminosavbol allo peptid hormon
15. {;bra: Leptin hormon szerkezete  (ADAM, 2001). A fehér zsirszovetben termelddik. Egyik
o N> fontos  élettani  szerepe, hogy a  metabolikus
szigndlmechanizmus részeként informalja a taplaltsagi allapotrol az ivari mukodést
szabalyzo, a hypothalamusban lokalizalt neuronokat (15. abra).
A magas leptin szint azt jelzi az agynak, hogy elegendd zsir halmozodott fel a
zsirraktarakban (16. abra). llyenkor megall a tartalékolas és az optimalis testsulyra
torekszik a test, csokkenti a taplalék felvételt. Az alacsony leptin szint azt jelzi, hogy a

test ¢hezik, ezért tartalékolni igyekszik, vagyis elindul a hizas.

hipotalamusz

= tapanyag bevitel
novelése

= energia leadas
csokkentése

csokkent normal/allandé
tapanyag bevitel tapanyag bevitel
zsirszovet

16. abra: A leptin hormon mitkddésének mechanizmusa
Forras: NET16 alapjan sajat szerkesztés (2016)
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A LEP gén polimorfizmusanak szaporasdggal 0sszefliggd hatdsait vizsgaltak sertések
esetében TERMAN et al. (2005). A lengyel nagyfehér x lengyel lapaly keresztezett
allomanyban mérték az Osszes sziiletett malacszamot, az ¢€lve sziiletett malacszamot,
valamint a valasztott malacok szamat. A leptin gén T és a C alléljat azonositottak C
(0,10) és T (0,90) allélfrekvenciaval. Az elemzések CC, CT és TT genotipust kocéakat
mutattak ki. Mindharom tulajdonsag esetében azt tapasztaltak, hogy CT heterozigota
egyedek mutattak a legjobb eredményeket. Az eltérések statisztikailag nem voltak
szignifikansak.

Ugyancsak lengyel nagyfehér ¢és lengyel lapaly allomanyban - egy masik
polimorfizmust vizsgalva - a G allél gyakorisagat 0,93-ra, az A allél gyakorisagat 0,07-
re becsiiltek. A vizsgalt sertéspopulacioban a GG genotipusok 0,88 frekvenciaértéket, a
heterozigotak (AG) 0,11 és a homozigota AA genotipustiak 0,01 gyakorisdgot mutattak.
Az AA genotipusu kocak esetében ndvekedett legnagyobb mértékben az alomszam az
AG ¢és GG genotipusu kocakhoz képest, azonban ez a kiilonbség statisztikailag nem volt
szignifikans (TERMAN et al., 2008).

A gén C798T, T2411C, T3266G és T3469C polimorfizmusainak ¢és a tenyésztési
tulajdonsagoknak a kapcsolatat vizsgaltak kutatok kiilonb6z6 keresztezésekbdl
szarmazo F2 sertés nemzedékekben. A C798T polimorfizmus Osszefiiggésben volt a
csecsszammal, a T3469C polimorfizmus a sertés 21, 42, 63 és 77 napos kori sulyaval
(DE OLIVEIRA PEIXOTO et al., 2006).

A korai vemhesség morfologiai, metabolikus és endokrin funkcidinak vizsgalata
ravilagitott arra, hogy a zigdta novekedése €s életképessége Osszefiiggésben van az anya
hormonalis és anyagcsere funkcidival. Ezek a jellemzOk kapcsolatban allnak a
vaszkularis endotél novekedési faktor-A és a leptin gén placentaris expresszidjaval. A
magzat novekedését, taplalasat és metabolizmusat a placenta allapota, a placentaris
génexpresszid, az anyai hormonok ¢és a metabolikus hatasok befolyasoljak
(GONZALEZ-BULNES et al., 2012). A méhen beliili névekedési retardaciot (IUGR) a
nem megfeleld hdszabalyozas kisérheti, kiilonosen azoknél a malacoknal, amelyek nem
rendelkeznek barna zsirszovettel (BAT). A leptin hétermelést 0sztonzé hatasat
MOSTYN et al. (2014) kutatasi eredményei is alatamasztottak. Az alacsony IUGR
szintli jszilott ndivara malacok esetében exogén moddon stimuldlva a leptin gént, a
kivalasztodott leptin eldsegitette a testhdmérséklet emelkedését.

A szelektalt sperma mennyiségi és mindségi jellegeire hatdssal van a leptin génben 1év6

Hinfl polimorfizmus (KMIEC et al., 2006). A genotipusokat PCR-RFLP modszer
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segitségével detektaltak. A LEP/Hinfl-nek két alléljat azonositottak: a LEP T (152 bp)
és a LEP C (84 bp és 68 bp kozott), a génfrekvencia 0,844 és 0,155 volt. A genotipus
szekvenciak a kovetkezok voltak: LEP TLEP T - 0,7227, LEP CLEP T - 0,2437, LEP
CLEP C - 0,0336. Az eredmények azt mutattdk, hogy a LEP TLEP T genotipusu kanok
tobb ejakulatumot termeltek, nagyobb volt az ejakulatumban 1évé spermak szazalékos
aranya, valamint az egy ejakulatumbol eléallitott dozisok szama.

A leptin hormonnak a szaporasaggal Osszefiiggd értékmérd tulajdonsagokra torténd
hatasa mellett jelent6s szerepe van a takarmanyfelvétel és a zsirmetabolizmus
iranyitasaban. Ezzel befolyasolja a sertések hustermelését és a hismindségét (BOKORI,
2000), valamint a stlygyarapodast és a hatszalonna vastagsagat (VAN DER LENDE et
al., 2005). A duroc fajtdban a leptin gén C867/T pontmuticio vizsgélata soran hasonlo
eredményre jutottak CHEN et al. (2004).

A sertés ¢letkoraval Osszefliggd leptin szint emelkedésével novekszik az agyékizom
vastagsaga ¢és az izomban levl zsirtartalom. A leptin gén 3. exonjan 1évé mutacio
(C3469T) vizsgalata soran kapcsolat mutatkozott a duroc sertés 160, 180, 215 és 225
napos kori testsuly, bor alatti zsirszalonna, agyékizom vastagsaga és az izomban 1évo
zsir mennyisége €s Osszetétele, valamint a mutacio kozott (VILLALBA et al., 2009).
Kiilonb6z6 keresztezésekbdl szarmazd F2 sertés nemzedékekben kimutattak, hogy a
T3469C polimorfizmus hatassal volt a takarmanyfelvételre, az atlagos napi
stlygyarapodasra, a takarmanyhasznosulésra, a szalonna vastagsagra és a vagasi sulyra
(DE OLIVEIRA PEIXOTO et al., 2006).

A leptin koncentracio és a melanokortin-4 receptor (MC4R) szintje egyiittesen vesz
részt a taplalkozasi viselkedés kialakitdsaban. A hormonoknak a sertések esetében a
novekedésre és a hatszalonna vastagsagara lehet szignifikans hatasa. Ezaltal a leptin gén
jelent6s szerepet jatszik a takarmanyfelvételben és a testtomeg egyenstilyanak
fenntartasaban (KIM et al., 2000; TAO, 2010; PIORKOWSKA et al., 2010). A LEPR és
MC4R gén polimorfizmusok azaltal, hogy szerepet jatszanak az étvagy szabalyozas
mechanizmusaban, kozvetett modon a zsirtartalom szintjét is befolyasoljak. Ebbol
kiindulva kerestek valaszt a kutatok arra, hogy a két gén polimorfizmusa hatdssal van-e
a kolosztrum és a tej Osszetevbire. Két lengyel sertésfajta vizsgalata soran a kapott
eredmények azt mutattdk, hogy a megfigyelt mutacio (G/A 1426 MC4R) jelentos
hatassal volt elsdsorban a kolosztrum zsir és szilardanyag tartalmara. A kapott
eredmények arra utalnak, hogy ezek a gének a tej mindségének javitdsdban genetikai

markerként hasznalhatoak a sertésszelekcioban (SZYNDLER-NEDZA et al., 2013).
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Az MC4R, a LEP ¢és a H-FABP gének polimorfizmusanak egyiittes elemzése sordn a
kapott eredmények azt mutattdk, hogy a hatszalonna és a sovany hus szazalékos
aranyara az MC4R/Taql atlagon feliili hatassal nem bir. A dominans homozigota AA
genotipusu allatok esetében a LEP/Hinfl 16kuszok alacsonyabb értéket mutattak a napi
sulygyarapodasra vonatkozoan, a recessziv homozigéta BB és a heterozigbta AB
genotipusuakkal szemben. A H-FABP/Haelll 16kusz sovany hutshoz kapcsolodo
szazalékos aranya a dominans homozigota (DD) genotipusu allatok esetében magasabb
volt, a recessziv homozigota (dd) genotipustiakhoz képest. Bebizonyosodott, hogy két
vagy tobb gén komplex, egyiittes hatdsanak vizsgélataval a tenyésztés szempontjabol
kedvez6  tulajdonsagii  genotipussal rendelkez6 egyedek  biztonsagosabban
kivalaszthatoak (CHAO et al., 2012).

Egyes tanulmanyok szerint az MC4R 1426 A>G ¢és LEPR 2002 C>T polimorfizmusa
Osszefliggésben van a sertések takarmanyfelvételével, a test fejlédésével valamint
zsirossagaval. MUNOZ et al. (2011) altal az egypontos nukleotid polimorfizmussal
azonositott MC4R 1426 A>G allélnak nem volt szignifikdns hatasa a duroc és ibériai
keresztezett sertésfajtdk termelési és mindségi tulajdonsigaira. A LEPR 2002 C>T
genetikai vizsgalata azonban hasznos lehet a duroc tenyészallatok kivalasztdsanal annak
érdekében, hogy csokkentsék a duroc és az ibériai keresztezett sertésfajtaknal a hasitott
suly szempontjabol nemkivanatos heterogenitasu egyedeket.

A mangalica populacio leptin rezisztenciat mutatott GEORGESCU et al. (2014)
eredményei alapjan, ellentétben a duroc, a belga lapély és a nagy fehér fajtakkal. Ez
Osszefiiggésben lehet az erre a fajtara tipikus morfoldgiai és produktiv jellemzokkel,
mint példaul az atlag alatti szaporasaggal és az erds zsirfelhalmoz6 képességgel.

A molekularis genetikai vizsgalatokban gyakran vizsgaljak a leptin gén mellett a leptin
receptor génjének (LEPR) polimorfizmusat. A LEPR a sertés 6. kromoszoméjan
helyezkedik el, a htstermelés és testfelépités meghatarozasanak elsédleges génje. A
leptin receptor génjének polimorfizmusa a leptin hormon szervezetben betoltott szerepét
és a miikodését jelentésen befolyasolhatia OVILO et al. (2005), valamint
MINDEKOVA et al. (2010a) megallapitasa szerint.
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3.8.7. Prolaktin receptor gén (PRLR)

A prolaktin hormon a hal kivételével minden gerincesben
jelen van. 197-199 aminosavbdl all és 6 ciszteint tartalmaz,
mely 3 diszulfid hidat hoz létre (17. abra). o-hélixes

szerkezetli fehérje, mely 50%-ban tartalmaz hélixet, és a

17-dbra: Prolaktin hormon szerkezete fennmaradd részben rendezetlen hurokszerkezetet mutat
(BOLE-FEJSOT et al., 1998).

Az agyalapi mirigy eliilsé lebenyének egyik fehérje természetti hormonja a prolaktin

(ADAM, 2001). F6 szerepe a tejelvalasztds meginditisa, de - a nemi hormonokkal

egyiitt - részt vesz a szaporodasi- és az anyagcsere folyamatokban, a novekedés

szabalyozasaban, az immunrendszer mitkodésében (18. abra).
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18. abra: A prolaktin hormon miikddése
Forras: BECZE, (1981) alapjan sajat szerkesztés (2016)

Az 5-HT (5-hidroxi-triptamin) receptornak prolaktin termelést stimulalo hatasa van,
neurohormonként szabalyozza a hypophysis eliils6 lebenyének prolaktin elvalasztasat a
prolaktin felszabadit6 hormonon keresztiil. A noradrenalin hormon hatdsa az
adrenalinéhoz hasonl6, ugyanugy vészhelyzetben, stresszhelyzetben termelddik és a
szimpatikus idegrendszerre hat. Tobb neurotranszmitter vesz részt a mechanizmusban.
Az acetilkolin ingeriiletatvivé anyagként funkcional a folyamatban. Az endorfin
ugyancsak neurotranszmitter, mely a gerincesek agyalapi mirigyében és a

hypothalamusaban termelddik fizikai hatasokra, izgalmi allapot esetén (BECZE, 1981).
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A gamma-amino-vajsav (réviden GABA: gamma-aminobutyric acid) gatld hatasu
neurotranszmitter. Kisérletek igazoltak, hogy bazalis allapotban képes novelni a
prolaktin mennyiségét, ezzel parhuzamosan gatlo hatdsa is van a hisztaminokra,
modulacios transzmitterként miikodik (DONOSO, 1981). A dopamin {6 szerepe
hormonként az, hogy gatolja a prolaktin felszabadulast a hypophysis eliilsé lebenyébdl.
A szopasi ingerek beinditjdk a prolaktin termelést, ami fenntartja a kivalasztés
aktivitasat. A mirigyekben a tej tartdos akkumulacioja megemeli a nyomdast. A nyomas
fokozddasa ingerli a szimpatikus idegeket, ami el6idézi a tejmirigyekben a véraram
csokkenését. Ezzel a mirigyekbe jutd prolaktin és tdpanyag mennyisége is csokken
(BECZE, 1981).

A prolaktin receptor gén extracellularis régidja transzmembran receptorként
kolcsonhatasba 1ép a prolaktinnal és megkéti azt.

A prolaktin receptor gén polimorfizmusait VINCENT et al. (1997) mutattak ki. Hét
sertésfajtat vontak be a vizsgalatba. A genotipizaldas soran a kovetkezo allél
gyakorisagokat tapasztaltak az A allél vonatkozasaban: chester fehér 0,25; duroc 0,79;
hampshire 0,05; lapaly 0,72; yorkshire 0,37; kinai meishan 0,56; eurdpai nagyfehér
0,32. A fajtak allélgyakorisaga kozotti kiillonbség oka az lehet, hogy a fajtakban egy
allél keriilt kivalasztasra a populaciokban, szemben masokkal. Tovabbi vizsgalatot
érdemel a tapasztalt kiilonbségek okainak és befolyasolo hatasanak feltarasa.

Nagyfehér x meishan F2 populacioban AA, AB ¢és BB genotipust kocdk tdbb,
szaporasaggal Osszefliggd tulajdonsagat vizsgaltak VAN RENS et al. (2002). A TNB és
NBA tulajdonsagokban az AA genotipus folénye mutatkozott meg. Azonban a kocak
egymast kovetd alomszamainak vizsgalatanal a PRLR gén alomszamra gyakorolt hatasa
nagy szOrast mutatott.

Oshonos magyar sertésallomanyban vizsgaltdk TEMPFLI et al. (2011) a prolaktin
receptor (PRLR) gén kiilonbozé alléljait és azok hatasat az alomszamra. A mintakat 80
fajtatiszta mangalica koca 335 fialasi adatai biztositottak. A vizsgalt populacioban az A
allélt talaltak elonydsebbnek. Az AA genotipus volt a legkevésbé elterjedt (8,75%), mig
az AB ¢és a BB frekvenciaja 40% ¢és 51,25%. Az élve sziiletett malacok atlagos szama
almonként 1,11 + 0,39 darabbal tobb volt az AA genotipusu kocak esetében a BB
genotipustiakhoz képest. Az allomanyban az AA genotipusu kocdk gyakorisdganak
emelése novelné az Osszes sziiletett malacszamot. A szerz6k véleménye szerint azonban
a PRLR genotipusok hatasa eltérd lehet sertésfajtanként, s6t vonalanként. Tovabbi

vizsgalatokra lehet szlikség a polimorfizmus pleiotrop hatasainak felderitésére.
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A PRLR gén mangalica és mangalica X duroc F1 kocak alomméretére gyakorolt
hatasanak vizsgalta soran GAJDOCSI et al. (2008) azt tapasztaltik, hogy az AA
genotipust egyedek két malaccal tobbet fialtak a BB genotipusuaknal, és a populécio
atlagos alommeéretét 1,69 db utdéddal, az AB genotipusu egyedekét pedig 1,59 malaccal
haladtdk meg. A tobbségében AA genotipusu sertéseknél mért nagyobb alomméret
duroc esetében a BB genotipust egyedeknél jelentkezett (ARNYASI, 2001; HAMANN
et al., 2000; KMIEC et al., 2001).

Német lapaly fajtaban ugyancsak az A allélnak volt pozitiv hatasa az alomméretre, mig
a duroc sertésekben a B allélnak. Ezt mutattdk a német sertésfajtakon és hibriden
végzett kisérletek (DROGEMULLER et al., 2001). Nagyfehér x meishan keresztezett
kocak vizsgalata soran hasonld eredményt kaptak VAN RENS et al. (2002) is, akik
ugyancsak az A allél hatasat talaltdk kedvezének az alomméret novekedésével
Osszefliggésben. Ezt az eredményt tamasztottak ala KMIEC et al. (2006), ROTSCHILD
et al. (1998), VINCENT et al. (1998), valamint SOUTHWOOD et al. (1999) vizsgalatai is.

A prolaktin receptor génnek a nagyfehér htssertésre, a dan lapaly és lapaly x yorkshire
x duroc keresztezésébdl szarmazd kocak szaporasagara, a malacok novekedésére,
valamint a hustermelésre gyakorolt hatasanak elemzése soran bebizonyosodott, hogy a
BB genotipusu kocak esetében volt a legmagasabb az ¢lve sziiletett malacok szama. A
nagyfehér sertés esetében atlagosan 1,9 db malaccal tobb sziiletett kocanként, és
fialasonként a dan lapaly esetében ez a tobblet 0,7 malac. Az 4tlagos napi
stlygyarapodas az AB genotipusti dan lapaly kocaknal volt a legmagasabb, a hizlalasi
id6 pedig 3,1 nappal révidebb a tobbi genotipushoz képest. A lapaly x yorkshire x duroc
keresztezett fajtanal az A homozigdta kocak atlagos hatszalonna vastagsaga a tobbi
vizsgalt fajtanal kisebb volt, a félsertés hasitott stlya pedig tobb (MIKHAILOV et al.,
2014).

A PRLR receptor két alléljat azonositotta TERMAN (2005) lengyel nagyfehér x lengyel
lapaly kocadknal. Az allélgyakorisagok a kovetkezdk voltak: A (0,62), B (0,38).
Elemezte a PRLR hatasat az 6sszes sziiletett malacok szamara, az élve sziiletett malacok
szamdra, valamint a valasztott malacok szamara. Az eredmények azt mutattak, hogy az
AA genotipusu el6hasi kocakban az alomszam szignifikansan (P<0,01) magasabb volt
az AB ¢és BB genotipusuakhoz képest. A legnagyobb alomszamot a dominans
homozigota (AA) genotipusuaknal figyelték meg, azonban a kiilonbség csak az els6
fialas soran volt statisztikailag szignifikans. A késObbi fialasok soran is megmaradt az

AA genotipus elonye, azonban ez mar nem bizonyult szignifikdnsnak. Az eredmények
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azt mutattak, hogy a PRLR gén alkalmazhaté markerként a lengyel nagyfehér x lengyel
lapély alloményban az alomszam novelésére.

Pekingi fekete sertés kocak genotipizalasa soran kinai kutatok (XING-PING et al.,
2008) ugyancsak két kiillonboz6 alléljat azonositottak a génnek a kovetkezd
gyakorisaggal: A (0,25) és B (0,75). A kocdak elsé és tovabbi fialasait vizsgalva arra a
kovetkeztetésre jutottak, hogy a PRLR gén lokusza marker gén az alomnagysagra
gyakorolt hatasat tekintve. Hasonléan a XING-PING et al. (2008) altal megallapitott
allélgyakorisaghoz, THUY et al. (2006) szintén a B allélt (0,81) allapitottak meg
dominansnak a vietndmi Mong Cai sertésekben.

Miutan ismertté valt a prolaktin receptor gént (PRLR), mint kandidans gén hatasa a
sertések reproduktiv tulajdonsagaira, mexikoéi kutatok 335 koca négy genetikai
csoportjat vontak be a vizsgalatba: yorkshire, lapély, duroc és a keresztezett yorkshire X
lapaly vonalat. Az aldbbi tulajdonsagokat vették figyelembe: az Osszes sziiletett
malacszam, az élve sziiletett malacok szama, a valasztott malacok szama, a sziiletési
stuly és a valasztaskori suly. PCR-RFLP modszer segitségével hataroztdk meg a
polimorfizmusokat. A kutatok az egyes genetikai csoportok kozotti allélfrekvenciat és a
Hardy-Weinberg egyenstlyt a khi-négyzet probaval tesztelték. A PRLR genotipusali
kozotti  kapcesolatot a reprodukcids tulajdonsagok alapjan egy linedris modell
felhasznalasaval értékelték. Megbecsiilték a gén reprodukcids tulajdonsdgokra hato
additiv és dominans hatasat. Az A allél frekvenciaja altalaban 0,46 volt, ugyanakkor ez
az érték valtozott az egyes genetikai csoportok kozott. Az Osszes sziiletett malacszam
tulajdonsagban a legmagasabb értéket a duroc fajta BB és AB genotipusa érte el. Az
¢lve sziiletett malacszam tekintetében a Keresztezett yorkshire és lapaly fajta mutatta a
legjobb teljesitményt. A duroc fajta AA genotipusa érte el a legjobb teljesitményt a
valasztott malacok szamaban, de nem talaltak kiilonbséget a lapaly és a yorkshire x
lapaly genotipusok kozott. Az elso fialas adataiban kiilonbséget figyeltek meg az 6sszes
sziiletett malacszamok kozott, legmagasabb értéket a BB genotipus mutatta (10,40
darab malac). Altalaban az A allélonkénti additiv hatds eredménye 2,26 malaccal
csOkkentette az Osszes sziiletési malacszamot, mig 0,42 kg-mal novelte az almonkénti
sziiletési sulyt. A dominans hatas az Osszes sziiletett malacszamot 2,67 darabbal
csOkkentette, az alomtomeg terén pedig 0,56 kg-mal mértek kevesebbet. A valasztaskori
sulyt lapaly sertésfajta esetében az additiv hatas 8,37 kg-mal csokkentette (BARRERAS
et al., 2009).
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WANG et al. (2008) pekingi fekete kocak vizsgalata soran a PRLR gén két alléljat
azonositottak A (0,25) és B (0,75) frekvenciaval. A genotipus és az alom méretének
becslése altalanos linearis modell modszerével tortént. Az elsd és a tovabbi fialasok
adatait is Osszevetették. Az eredményeik azt mutattak, hogy az AA genotipust kocak
els fialasaban magasabb alomszam volt tapasztalhatd, mint az AB és a BB genotipusu
kocaknal, azonban a kiilonbség statisztikailag nem volt szignifikans. A késobbi fialasok
soran azonban az eltérés statisztikailag szignifikansnak mutatkozott (P <0,05). Az
eredményekbdl arra kovetkeztettek, hogy a PRLR gén 16kusza genetikai marker lehet a

pekingi fekete sertés alomméretének novelésére torténd szelekcioban.
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3.8.8. Egyéb gének

RFamid-tipusu peptidek génje (RFRP)

Az RF amidhoz kapcsolodo peptid (RFRP) gén a hypothalamus-hypophysis-gonad
tengely egyik kulcsfontossagi génje, jelentés szerepet jatszik a taplalékfelvételi, a
magatartasi és a reprodukcids tulajdonsagok szabalyozasban. FANG et al. (2014)
klonoztak és jellemezték a sertés RFRP gént. 120 napos korban levagott yorkshire him-
¢és ndivaru sertésbdl nyert 40 féle szovetet vizsgaltak. A kisérletiik soran felhasznaltdk
még 5-5 db yorkshire, lapaly, duroc, lantang és small-ear spotted kocacsoport, valamint
334 kocas yorkshire és 187 kocas lapaly allomany adatait. Az Osszes sziiletett
malacszamok és az élve sziiletett malacszamok elemzése soran azt az eredményt kaptak,
hogy a g.45859759C>T polimorfizmus szignifikans kapcsolatot mutatott a jobb
reproduktiv tulajdonsaggal. Javasoltak, hogy az RFLP marker génként kapjon szerepet

sertések Szaporodasbiologiai tulajdonsagainak javitasaban.

SOD1 gén

A szuperoxid-dizmutaz egy fémtartalmti enzim. Haromféle formaja kiilonbozé fémeket
tartalmaz. A cink és réz tartalmu a szuperoxid-dizmutaz 1 (SOD1, vagy CuZn-SOD). A
szuperoxid egy felesleges elektront tartalmazd oxigénmolekula, aminek hatékony
kozombositése 1étfontossagu. A szuperoxid dizmutdz szerepet jatszik ebben a
folyamatban, immunerdsitd, antioxidans, oregedést gatld hatasu, jelenléte Gsszefiiggést
mutat a termékenységgel és a méhen beliili embri6é elhalassal. Ezt az enzimet az
emberben a 21. kromoszoman talalhato SOD1 gén kodolja (ZELKO et al., 2002).

Sertésben a szuperoxid dizmutaz 1-et (SOD1), mint kandidans gént 200 Mb Kkoriil
lokalizaltak (BJERRE et al., 2013). Ugy talaltak, hogy a sertés szaporodasi
tulajdonsagait a 11., a 13. és 15. kromoszomajan 1évé QTL régiok befolyédsoljak. A
régidkon beliil legnagyobb genetikai valtozatossagot a 13. kromoszéman tapasztaltak.
Ennek alapjan ugy vélték, tovabbi kutatasokat igényel a kromoszoman 1évé azon QTL
régiok vizsgalata, egyéb gének azonositasa, amelyek hatassal vannak a sertés
alomszamara. A sertésben talalhatd (SOD1) gént klonoztak és szekvenaltak. A
kvantitativ PCR-rel végzett vizsgalatok a SOD1 transzkriptum szintjeiben kiilonbséget

mutattak minden vizsgalt szovetben. Az alomszamra vonatkozd magas ¢€s alacsony
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becsiilt tenyészértékkel rendelkezd kocdk szekvencidinak Osszevetésénél dsszesen nyolc
pontmutéciot tartak fel a kodold és nem kodolod régidkban. Az egyik intronban 1évo
pontmutaciot 248 sertésben genotipizaltak. Az allélgyakorisag jelentdsen kiilonbozott a
két csoport kozott, jelezve azt, hogy a 13. kromoszéman 1€vé polimorfizmus hatassal
volt az alomméretre. Az AA genotipusu kocak alomszama harommal tobb volt, mint az
AT genotipustiaké. Ez a polimorfizmus lehetséges marker lehet a sertések

crer

tulajdonsagokkal is.

IGFBP1, IGFBP2, IGFBP3, IGFBPS5, CPTIA, COX2, SLC22AS5 gének

A gazdasagossagi mutatokban a szaporasaggal Osszefliggd tulajdonsagok fontos
szerepet jatszanak. Szorosan kapcsolodik ehhez a megsziiletett életképes malacok
szdma ¢és a koca aktiv élettartaménak hossza. Amerikaban is el6térbe keriiltek azok a
vizsgélatok, melyek a szaporasaggal kapcsolatos gének polimorfizmusainak hatasat
kutattak. Miutan a kandidans gének hatasat mar kimutattak az amerikai yorkshire, az
amerikai nagyfehér és a lapaly sertéspopulaciok szaporasagi jellegére, SIRONEN et al.
(2010) 7 kandidans, a reproduktiv hatékonysagra hatdo génben 1évé pontmutaciot
(IGFBP1, IGFBP2, IGFBP3, IGFBP5, CPTIA, COX2, SLC22A5) vizsgaltak finn
yorkshire és lapaly populaciokban. Az IGF egy inzulin-szerii novekedési faktor, az
IGFBP az IGF-kotd fehérje. Az IGF-1 a méjban, izomban, bélben, vesében termelddik
és a sajat receptorain keresztil fejti ki hatdsat. Az IGF-1 klasszikus negativ
visszacsatolds révén gatolja a novekedési hormon (GH) és a novekedési hormon
serkent6 hormon (GHRH) elvélasztasat. A CPTIA egy mitokondridlis transzferdz enzim,
a COX-2 (ciklooxigenaz-2) a prosztanoidok kialakulasaért felelés enzim, az SLC22A5
egy membran transzport fehérje, amely kapcsolatban van a karnitinhiany kialakulasaval.
A kutatok a yorkshire fajtaval kapcsolatos adatok elemzése soran azt talaltak, hogy a
fialas idejére jelentds hatast gyakorol a CPT1A, az IGFBP3 és az IGFBP5 géneken
beliili polimorfizmus. A lapaly populaciéban 6 marker volt polimorf, amelyek az
alomszam novekedésében jatszottak szerepet. A COX2 génen beliili polimorfizmus
additiv hatast mutatott az alomszamra, atlagosan 0,3 darabbal tobb malac sziiletett. Az
IGFBP1 gén mutacidja 0,11-0,26 malaccal tobbet eredményezett az elsé fialas soran.
Az IGFBP2 génen beliili pontmutacié additiv hatasa 0,09-0,16 darabbal novelte a

sziiletett malacok szamat, hasonloan az IGFBP2 génhez. Ezek az eredmények
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alatamasztottak, hogy a kandidans gének feltarasa alkalmas olyan markerek
azonositasara, amelyek javitjdAk a kocak reprodukcios teljesitményét, valamint
felhasznalhat6ak a marker alapu szelekcid soran.

Hustermelés hatékonysaga és a zsirlerakodas szempontjabol az IGF2 gén genetikai
Osszetételét és valtozékonysagat vizsgaltak hazisertés fajtdkban (nagyfehér, yorkshire,
pietrain) és vaddisznoban MINDEKOVA et al. (2010b). A populaciéban minddssze két
genotipust (AB ¢és BB) mutattak ki, homozigota AA genotipust nem. A pietrain fajtdban
¢és a vaddisznoban csak homozigota BB genotipust detektaltak. A hustipusu fajtakban a

B allél nagy gyakorisaga (0,95) volt megfigyelhetd.

3.9. A tulélés elemzés médszereinek alkalmazasa a sertéstenyésztésben

A termelésben toltott id6 hossza nagyon fontos mutatd gazdasagi, allomany-
egészségiigyl ¢és allatjoléti szempontbdl a fenntarthatd allati termék eldallitdsban. A
termelési és szaporasaggal Osszefliggd tulajdonsagok alapjan toérténd intenziv szelekcio
anélkiil, hogy a funkcionalis és a kiils6 tulajdonsagokat figyelembe vennénk, a termeld
allatok hasznos ¢lettartamanak rovidiiléséhez vezethet (KNAUS, 2009; ENGBLOM et
al., 2008). Az Osszes sziiletett malacszam vagy a valasztott malacok szdma szintén
mutatdszam lehet a kocdk hasznos élettartaménak jellemzésére, de a fialdsok szdmanak
genetikai értékelése is beépitheté (MESZAROS et al., 2010).

A tulélés az allatpopulaciok méretének és jovojének egyik f6 meghatarozodja, igy a
tulélés becslése és modellezése meglehetdsen nagy figyelmet kapott az Okoldgiai
rendszerekben  torténé abundancia  valtozasokat vizsgald  populaciobioldgiai
kutatasokban is (HORVATH, 2008). Az allattenyésztésben a tilélés elemzés az adott
telepen (vagy a teljes termelésben) toltott id6 elemzésének modszere, melyet akkor
érdemes hasznalni, ha a vizsgdlni kivant tulajdonsdg egy adott esemény
bekovetkezéséig eltelt idotartam (NAGY et al., 2002). Az esemény lehet az allat
elpusztulasa, valamilyen betegség kialakuldsa, vagy barmi, aminek bekdvetkezési ideje
pontosan meghatarozhato. A vizsgalt tulajdonsag az esemény jellegétdl fiiggden lehet
termelésben toltott ido, illetve egészséges allapot fenntartdsanak iddtartama.

Béar a kutatok a talélést az allattani kutatdsokban daltalaban populéaciobiologiai
paraméternek tekintik, valgjaban azonban ez az egyedek tulajdonsadga. Mivel genetikai,
demografiai, 6kologiai és kornyezeti tényezok hatnak az allatok ttlélésére, igy a modern

talélés elemzés célja, hogy szdmszerisitsilk ezeknek a tényezdknek az elhullasban
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betoltott szerepét (MURAY és PATTERSON, 2006). A talélési valoszinliséget egyedi
kiilonbségek is befolyasoljak, mint az életkor, nem, tomeg, genotipus, fenotipus,
valamint a kornyezeti valtozok (telep tipusa, berendezések mindsége, stb.). Ezért a
termelésben résztvevo allatok élettartam-dinamikéajanak megértéséhez nagyon fontos a
tuléléssel kapcsolatos hipotézisek kiilonb6zé modellekkel torténd tesztelése
(LEBRETON et al., 1992). Tulélési tanulmanyoknal az allatokat altalaban az analizis
miatt kiilonboz6 kategoriak szerint (pl. nem, kor, osztalyok) csoportokba osztjak, vagy
az adatfeldolgozas egyedi folyamatos kovariansokon alapul (pl. tomeg, kor, testi
felépités, kondicio), melyeket figyelembe kell venni a talélés modellezésénél
(COULSON ¢és WOOLLER, 1976).

A kisérlet kezdete ¢és az esemény bekovetkezése kozotti idStartam mérhetd
tobbféleképpen pl. perc, 6ra, nap, hét, honap vagy akar év. A kifejezés a talélési id6 (t)
elemzésére utal, mely a megfigyelés els6 idépontjatdl az esemény bekdvetkezésének
idépontjaig tart (DUCROCQ, 1987). A modell elénye (szemben a regresszios
modellekkel), hogy képes kezelni azokat az eseteket is, amelyeknél a vizsgalat
idGtartama alatt nem kovetkezett be az esemény, vagy csak egy ideig tudtuk kévetni az
egyed utjat, igy azutan nincs informacionk az eset tényleges bekovetkezésérol (COX és
OAKES, 1984). Az ilyen eseményeket csonkitott, vagy cenzoralt (HAJTMAN et al.,
2003) eseményeknek hivjuk.

A talélés becslés a rendelkezésre 4llo adatok alapjan két fliggvényt allit eld, az
eredmények értelmezése ezen fliggvények segitségével torténik. Ezek az ugynevezett

tulélési-, illetve kockazati fliggvények (19. abra, 20. abra).

S(t)

0,5

Tualélési valosziniiség

Ida (t)

19. abra: Tulélési fliggvény altalanos alakja
Forras: sajat szerkesztés (2016)
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h(t)

Selejtezési valésziniiség

0

Ido (1)

20. abra: Kockazati fliggvény altaldnos alakja
Forras: sajat szerkesztés (2016)

A talélési fiiggvény [S(t)] alapjan minden iddegységre meg tudjuk adni azt a
valoszinliséget, ami megmutatja, hogy ’t’ idével a kisérlet megkezdése utan az esemény
mint a kisérlet kezdetétdl szamitott ’t’ id6tartam (NAGY et al., 2002). Az esemény
jellegétol fiiggéen a kocat még nem selejtezték le, az egyed még nem pusztult el, a
betegség még nem alakult ki, stb. A folyamat 1 valdszinliséggel megéri a O.
iddpillanatot, ami azt jelzi, hogy a kisérlet kezdetekor az esemény még nem kovetkezett
be. Ez a valosziniiség csokken az id6 fliggvényében. A tulélési fliggvény alakja
szigoruan monoton csdkkend (20. abra). A valdsziniliség nagysaga az utolso idépontban
0 is lehet, ami azt jelenti, hogy ha a megfigyelés nagyon sokaig tartana, az esemény
minden résztvevé esetében bekovetkezhetne (DUCROCQ és SOLKNER, 1998).

A tulélesi fliggvénnyel ellentétben a kockazati fliggvény [h(t)] mar azt az idéegységre
vetitett valoszinliséget adja meg, mely szerint ‘t” idOvel a kisérlet megkezdése utan az
esemény a kovetkez6 idéegységben bekovetkezik (KOVACS, 2006). Ezért a kockazati
fliggvény az esemény bekovetkezését jellemzi. Segitségével szamszeriisiteni tudjuk azt,
hogy mi a valosziniisége annak, hogy ‘t” iddvel a kisérlet megkezdése utan a kovetkezd
idépontig a kocat leselejtezik, az egyed elpusztul, a betegség kialakul stb., azaz az
esemény bekovetkezik. Ertéke 0, illetve att6l nagyobb szam lehet, ami a megfigyelés
1d6pontjaitol fliggden is valtozik. A két fliggvényt ellentétesen kell értelmezni, minél
nagyobb adott ‘t’ idOpontban a talélési fiiggvény értéke, anndl kisebb lesz a kockazati
fliggvény.
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A talélés elemzési eljarasokon belill megkiilonboztetiink parametrikus €s nem
parametrikus modszereket. Parametrikus eljarasokat abban az esetben lehet alkalmazni,
ha az S(t) eloszlasa pontosan ismert. Abban az esetben, amikor az ecloszlast nem
ismerjiilk, a nem parametrikus modszereket kell valasztanunk, melyek eloszlastol
figgetlentil tudjék jellemezni a tulélési fiiggvény paramétereit (DUCROCQ ¢és
SOLKNER, 1998).

Az SPSS program két modszer alkalmazasat is lehetdvé tette, ezért mind a két nem
parametrikus modszerrel elemeztem a kiilonb6z6 fajtaju és genotipust kocak tulélési
valoszintiségét. Ez a két eljaras a Kaplan-Meier becslés, valamint a Cox-féle ardnyos

kockazati modell.

3.9.1. Kaplan-Meier gorbék

A modszert eldszor stilyos betegségek eltérd kezeléseinek 0sszehasonlitasara KAPLAN
¢s MEIER (1958) alkalmazta, amikor a vizsgalt esemény egy beteg haldla volt, illetve
annak id6pontja a kezelést6l szdmitva. Ebben az esetben az adatbazissal kapcsolatos
magyarazd valtozok nem alltak rendelkezésre, és a megfigyelések egy adott esemény

bekovetkezéséig eltelt id6tartamra vonatkoztak minden maés informéciéo nélkiil

nélkiil is kozvetleniil becsiilhets (DUCROCQ és SOLKNER, 1998). Az egyes
1d6szakokra vonatkozd talélési arany szamitdsara vagy a talélési id0 medianjanak
meghatdrozasara hasznalhatjuk diszkrét idépontok esetén a Kaplan-Meier elemzést

(SZOKE, 2005).
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21. abra: Kaplan-Meier talélési gorbék két csoport esetén
Forras: Soltész (2015) alapjan sajat szerkesztés

A tulélési fliggvényre adott Kaplan-Meier gorbék 1épcsds alaktiak (21. 4bra). A
Iépcsoknél torténik valamilyen esemény, és alkalmazhatok tobb kiilonbozd csoport
esetén is, igy megvizsgalhatdak az eltérd csoportokra jellemzo talélési idok. A gorbék
kozotti tavolsag vizsgalataval vonhatunk le kovetkeztetéseket a tuléléssel kapcsolatos
eltérésekrdl. A fiiggbleges kiilonbség megadja, hogy egy adott iddpontban az egyik
csoport tilélési ardnya mennyivel nagyobb egy masik csoporttal Osszehasonlitva. A
vizszintes tdvolsadg szdmszerlsiti az eltérd csoportok kozott azt, hogy mennyivel késébb
kovetkezik be ugyanaz a tGlélési arany (KOVACS, 2009). Az SPSS programban
kiilonboz6 statisztikai tesztek segitségeével dssze tudjuk hasonlitani ezeket az eltéréseket
(Gehan-Breslow, Mantel-Cox, Tarone-Ware probak). A leggyakrabban alkalmazott a
Mantel-Cox teszt, vagy mas néven a log-rank proba. Ez a teszt érzékenyebb a
megfigyelések végén 1évd kiillonbségekre (MCGREADY, 2005), ezért akkor érdemes
Kiszamitani, amikor az id0 el6rehaladasaval varhatéak a Iényeges -eltérések a

valdszinliségben.

3.9.2. Cox-regresszio

Ha a vizsgalat célja annak megéllapitdsa, hogy a tulélés mennyire fiigg a kiillonb6zd
magyarazd (kockazati) tényezoktol, akkor a Cox-féle aranyos kockazati modellt kell
alkalmazni. COX (1972) azon feltevésre alapozta modelljét, mely szerint a kockazati
figgvény megadhatd egy, a kovetési idotdl fliggd tényezd (alapvetd kockazati
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fliggvény), valamint a magyarazé valtozok exponencialis fliggvényeinek szorzataként.
fgy a kockézati fiiggvény annak a kockazatnak a mértékét adja meg, amely akkor
szamithatd, ha a magyarazo valtozok hatdsat nem vessziik figyelembe (FOX, 2002).
Cox a talélési problémak vizsgalatara dolgozta Ki a ,,proportional hazards” regresszios
moddszerét (mas néven Cox modell). A vizsgalt esemény kockazata a ,,hazard rate” (a
kumulativ talélési gorbe meredeksége egy iddintervallumban). A kockdzatot ugyis
definialhatjuk, mint adott ’t” idopontban a selejtezés, a haldl vagy valamilyen esemény
bekovetkezésének valoszinliségét, amikor tudjuk, hogy az allat a ’t’ id6 eldtt még
termel/él. Ha az egyik csoportban a halal kockazata kétszerese a masik csoporténak,
akkor a kockazat allandé marad az egész vizsgalat folyaman, ennek kdvetkeztében a két
csoport hazard fiiggvénye egymassal aranyos, proporcionalis. Ez azt jelenti, hogy az
elsd csoportban a haldlesemény valdszinlisége kétszer nagyobb, mint a masik
csoportban (DINYA, 2001).

A Cox-regressziés modell a vizsgalt magyarazo valtozok relativ kockazatat becsiili.
Ennek jele: ho(t). Mivel a h(t) kockazati fiiggvény pozitiv valos szam, ezért a
transzformaltjanak is pozitivnak kell lennie, igy célszerli a magyarazd valtozok

exponencialis fiiggvényével transzformalnunk (POTTER és ROHWER, 2007):
h(t]x, B) = hy (t)e™,

ahol a ho az alapvet6 kockazati fiiggvény, amikor minden kovarians értéke nulla, az X =
(Xo, X1, ..., xn) vektor koordinatai a modellben szerepld kategorizalt, illetve folytonos
valtozok, B = (Bo, By, ..., Bn) vektor a magyarazé valtozok hatasat kifejez0 regresszios
egyiitthato, t pedig az id6tényez6 (KALBFLEISCH és PRENTICE, 1980).

A kapcsolatot mindig egy kockazatmentes (rizikofaktor mentes) csoporthoz, a baseline
csoporthoz viszonyitjuk. A regresszidos vizsgalat legfontosabb szempontja a i
regresszios egyiitthatok meghatarozasa. A modell Iényegében logisztikus modellnek is
tekintheté (DINYA, 2001).

A Cox-modell eredményeként az un. odds hanyadost vagy esélyhanyadost kapjuk meg
(KLEINBAUM ¢és KLEIN, 2012). Az odds hanyados két esemény valosziniiségének az
aranyat adja meg: esély abban az esetben, ha az esemény bekovetkezett, illetve ha az
esemény nem kovetkezett be. Az odds hanyados természetes alapu logaritmusa a
regresszios koefficiens (B). A kockazat értékelése szempontjabol az e® (exponencialis
béta) értékeknek van jelent0sége, amely az adott magyarazd valtozd egységnyi

novekedéséhez tartozo relativ kockazat értékét adja meg. Amennyiben a B értéke 0-val

51



egyenld, gy a kockazat mértéke megegyezik az alapvetd kockazattal (KOVACS,
2009). A negativ B érték azt jelenti, hogy a valtozoértékhez tartozo kockazat kisebb lesz
az alapvetd kockazatnal. Pozitiv B érték esetén a valtozdértékhez tartozo kockazat
nagyobb lesz az alapveté kockazatnal. A Wald-féle khi-négyzet probat alkalmazzuk az
egylitthatok  tesztelésére. A Cox-modellt sok szerzé alkalmazta kocdk
¢letteljesitményének vizsgalatara (DECALUWE, 2014;: SANTOS et al., 2015;
BALOGH et al., 2015).
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4. Sajat vizsgalatok
4.1. Anyag és modszer
4.1.1. Genetikai vizsgalatok

Mintavétel

A vérminta a Hod-Mezbgazda Zrt. telephelyein elhelyezett 117 sertésbél - 93 db
magyar nagyfehér hussertés kocabol, 9 db duroc néivarti tenyészallatbol és 15 db
pietrain fajta kocabdl szarmazott.

A mintavételt egyszer haszndlatos injekcios tli felhaszndldsédval, 5 ml-es EDTA
véralvadasgatlot tartalmazo milanyag vércsovekbe tortént. Az egyedenként 2,5-3,0 ml

levett vér tovabbi felhasznalasig -20°C-on tarolasra kertilt.

Genomialis DNS izolalas

A vérmintdkb6l ZSOLNAI és ORBAN (1999) modszere alapjan genomidlis DNS-t
izolaltam.
Sziikséges vegyszerek:

- Vérmoso oldat (10 ml 1M Tris-HCI /pH 7,5/ + 1ml 0,2M Naz EDTA /pH 8/).

- Proteinaz K -20°C-on tarolva (15 mg Proteinase K por + 1 ml steril desztillalt

viz) (Promega, Medison, USA).

- Lizis puffer (10mM Tris /pH 7,5/ + 50 mM KC1 + 0,5% Tween-20).
A vegyszerekbdl elkészitett mixet 1000 ml-re desztillalt vizzel felontdttem, majd
autoklavban 110 °C-on sterileztem.
0,5 ml vérmosé oldatot adagoltam 1,5 ml-es Eppendorf csévekbe, majd 0,5 mi
vérmintat mostam bele. Az elegyet alaposan Gsszekevertem vortex-keverd segitségével,
majd két percig 12 000 fordulat/perc sebességgel centrifugaltam. A pelletrél
eltavolitottam a feliiliszo elegyet. A folyamatot még kétszer megismételtem. A
keletkezett pellethez 0,4 ml proteinaz K enzimet és 10 ml lizis puffert tartalmazo
elegyet adtam. Az Eppendorf cs6 aljardl vortex-keverd segitségével feloldottam a
pelletet. A mintakat 56 °C-on 60 percig, majd 94 °C-on 10 percig inkubaltam. Az igy

nyert genomialis DNS mintékat -20 °C-on taroltam a tovabbi vizsgalatokig.

53



A PCR-RFLP és az AS-PCR a szaporasaggal osszefiiggo gének vizsgalataban

Az egyszerii nukleotid polimorfizmusok (SNP) kimutatasara polimeraz lancreakciokkal

(PCR) sikeresen amplifikaltam a gének primerek altal kozrezart szakaszait.

Vizsgalt gének:

Properdin gén

(BF)

Epidermalis névekedési faktor gén (EGF)

Osztrogén receptor gén (ESR)

Follikulus-stimulalé hormon béta algység gén (F'SHp)

H2A hiszton csalad Z tagjanak (H2A.Z) génje (H2AFZ)
Leptin gén (LEP)
Prolaktin receptor gén (PRLR)

A PCR reakcidhoz az aldbbi koncentracioji vegyszereket mértem 0Ossze 15ul
térfogatban:
- desztillalt viz
- 10x puffer (Promega, USA)
- 2mM MgCl; (Promega, USA)
- 0,2mM dNTP mix (dATP, dCTP, dGTP, dTTP) (Promega, USA)
- 0,1 uM primer forward (1. tablazat) (SIGMA-ALDRICH, USA)
- 0,1 uM primer reverse (1. tablazat) (SIGMA-ALDRICH, USA)
- 0,1 U goTaq DNS polimeraz (Promega, USA)
- 100puM genomialis DNS
1. tablazat: A polimorfizmus vizsgalatok jellemzdi
f' : ; Amplifikale | 7V :
& Forward primer Rewerse primer termék dasi Restrik- Allélok mérete
X szekwencia szekwencia — hémér- cids Irodalom
o (5'-3") (5-3") séklet | enzim
< (bp) €O Atp | B
BE ACTGCTATGACGG [TCCAAGAGCCACC 390 60 Smal 237 ¢s 153 390 Jiang & Gibson
TTACACTCTCCG |TTCCTGG (Smal-) (Smal+) (1998)
GAAACAATTCCCG|TCACTTCCACACC Mendezet al.
EGF TGITCTCT TGTAACATCT 875 > ez 652 (1999
CCTGTTTTTACAG
CACTTCGAGGGTC . Short et al.
ESR '(F;GACTTTTACAGA AGTCCAATTAG 120 55 Pvull 120 55¢és 65 (1997)
FSH ?;AAEACCAGGTCC gg%gﬂACACCA 1650 60 aTag] 1650 | 675¢s 975 Li”‘(’;'(')gf)t al
GGTGGTTTCTGCTG | TCATGGCTGGTCG X Zhang et al.
H2AFz TCTGG TCCTAG 333 57-60 Bsu15I 158 és 175 333 (2009)
LEP TGCAGTCTGTCTCC|CGATAATTGGATC 152 60 Hinfl 84 ¢s 68 152 Neuenschwander et
TCCAAA ACATTTCTG (Caliél) (T allél) al. (1996)
CGGCCGCAGAATC |ACCCCACCTTGTA i Gajdocsiet al.
PRLR cTaeTGE ACCCATCATCC 170 62 Alul 127 3565 92 (2008)
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A PCR kondiciok a kovetkezok voltak:

Lépések Jellemzék Honzglc‘:s)e klet Idétartam

kezd6 denaturacio 95 90 (sec)

denaturacio 95 30 (sec)

primerek feltapadasa 1. tablazat 30 (sec) 35 ciklus
elongacio 72 15 (sec)

zard szakasz 72 5 (min)

crer

megmaradt 10 pul PCR termékhez 3 ul kiilonb6z6 restrikcidos enzimeket tartalmazo
elegyet adtam (kivéve az EGF gén, mivel ott az AS-PCR modszert alkalmaztam, igy
nincs sziikség a restrikciés enzimmel torténd emésztésre, hanem kozvetleniil a PCR
reakciot kovetd gélelektroforézis soran kaptam meg az egyed genotipusat):

- 0,65 pl restrikcios enzim (Fermentas, USA) (1. tablazat)

- 1,3 pl puffer (Fermentas, USA)

1,05 pl desztillalt viz

Az emésztések 37 °C-on 4 oran keresztill torténtek PCR gépben. Az emésztett PCR

termékeket 2%-os agar6z gélen futtattam.

Nukleinsavak elvalasztasa elektroforézissel

A gélelektroforézishez sziikséges anyagok:

- 1 X TAE puffer (2,0 M Tris-acetat, 0,05 M EDTA /pH 8,0/ desztillalt viz)

- 0,5 mg/ml GelRed festék

- LONZA SeaKem LE agaroz (Qbiogene, USA)
Az amplifikalt termékek kimutatisara és ellendrzésére 2%-0S agardzbol késziilt gélt
alkalmaztam. A gél elkészités¢hez elegyitettem 4 g agardz port és 200 ml 1 x TAE
puffert, majd ezt melegitettem a por teljes feloldodasaig. A vizfolyékonysagli gélhez
gél-red festéket adtam, majd féstivel ellatott géltalcara ontdttem, ahol megszilardult. A
szilard gélbdl a fésiit eltavolitottam és a mintakat a keletkezett gél-zsebekbe helyeztem.
A mintékat elektroforézis késziilékbe tettem, 20-60 percig futtattam a gél nagysagatol

fliggden, 120V-on. Az eredményt UV fény alatt leolvastam.
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A szaporasaggal osszefiiggo gének vizsgalatanak statisztikai elemzése

A sertések alabbi termelési adatait vizsgaltam:
- két fialas kozotti idéintervallum (IBL)
- fialasi szazalék (PL)
- fialasok szama (NL)
- élve sziiletett malacok szamanak atlaga (MBA)
- holtan sziiletett malacok szamanak atlaga (MBD)
- Osszes sziiletett malacszam atlaga (MBT)
- élve sziiletett malacok szama (NBA)
- holtan sziiletett malacok szama (NBD)
- 0Osszes sziiletett malacszam (TNB)
- 21 napos kori valasztott malacszam atlaga (M21D)

- felnevelési rata (GR)

A kiilonboz6 gének alléljai és a genotipus frekvencidk kozotti varhaté gyakorisagot
teszteltem Chi-négyzet (x2) segitségével annak érdekében, hogy ellendrizzem a
populacié Hardy-Weinberg egyensulyat. A valtozokat kéttényez6s varianciaanalizissel
elemeztem SPSS 22.0 program segitségével. Fix tényezok voltak a fajta és a
l6kuszoknak megfeleld genotipus, valamint vizsgaltuk az ezek kozotti interakciot is. A
nem azonos elemszamok miatt a becsiilt marginalis atlagokat (Estimated Marginal
Means) szamitottam ki és Bonferroni korrekciot alkalmaztam a tobbszemponta

Osszehasonlitasok vizsgalatara (LENTH 2016).
4.1.2. A kocak tulélés elemzése

A hoédmezévasarhelyi Hod-Mezégazda Zrt. sertéstelepén tartott magyar nagyfehér,
duroc és pietrain fajta kocak tulélés elemzését végeztem el. A vizsgalatba 295 db
magyar nagyfehér, 76 db duroc €és 91 db pietrain ndivara tenyészallat keriilt bevonasra.

A kocdkhoz kapcsolédd aldbbi tulajdonsdgokat vettem figyelembe: életkor a
tenyésztésbe allitaskor, selejtezéskori ¢életkor, termelésben toltott ido, termékenyitések
szama, fialasok szama, két fialas kozotti ido, élve sziiletett malacok szama, holtan

sziiletett malacok szdma, ¢€lve sziiletett malacok atlaga, holtan sziiletett malacok atlaga,
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felnevelt alom szama, felnevelt malacok szama, felnevelt malacok atlagszama, felnevelt
alomtdomeg, felnevelt malacok alomtomegének atlaga, fialasi szazalék, felnevelési rata.

Az elemzéshez az SPSS 22.0 statisztikai szoftvert hasznaltam. Egytényezds
varianciaanalizist, Kaplan-Meier elemzést és a Cox-féle aranyos kockazati modellt
alkalmaztam. A kockazati ratak kozotti kiilonbség szignifikanciajanak megitélése Wald

féle khi-négyzet probaval tortént.
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5. Eredmények

Az eredményeim ismertetésének elsé része a gazdasagos sertéstenyésztésre nagy
hatassal levo, tizenegy tulajdonsag tekintetében az altalam vizsgalt hét kandidans gén
polimorfizmusanak elemzése. El0szor a telepen tartott magyar nagyfehés hussertés,
duroc és pietrain fajtaja kocak adatait hasonlitottam 6sszem, majd a duroc és a pietrain
kocak kis elemszama miatt kiilon fejezetben mutatom be a magyar nagyfehér hiissertés
fajtara vonatkozd eredményeket.

A masodik részben egytényezds varianciaanalizissel és a talélés elemzés legfontosabb
nem parametrikus modszereinek (Kaplan-Meier elemzés és a Cox-féle aranyos
kockazati modell) alkalmazasa alapjan az egyes sertésfajtadk (magyar nagyfehér
hussertés, duroc, pietrain) selejtezéskori napjaira szamszeriisitettem az ugynevezett
tulélési ([S(t)]), és hazard ([h(t)]) fiiggvényeket. Kockazati ratakat szamitottam, melyek

alapjan az ugyanazon a telepen tartott fajtak életteljesitményeit és taléléseit értékeltem.

5.1. A vizsgalt gének elemzésének eredményei

5.1.1. Magyar nagyfehés hussertés, duroc és pietrain fajtaju kocakra vonatkozo
eredmények

5.1.1.1. A properdin gén (BF) polimorfizmusai és a tulajdonsagok kapcsolata

100 bp létra

— powm A sertésdllomanyokban a properdin (BF) gén két alléljat
”?:’:M azonositottam, A és B allélt (22. abra). A magyar nagyfehér kocak

A allél gyakorisaga 14%, a B allélé 86%, a duroc fajtaé¢ 17% és
83%, a pietrain fajtaé¢ A: 10% és B: 90% (1. melléklet, 124.0ldal).
WANG et al. (2008) és MARATIDIS et al. (2013) hasonld

eredményre jutott A (0,13) és B (0,86), valamint A (0,11) és B

B BB (0,89) allél gyakorisaggal.
22, abra: A PCR termék agardz

geleleltroforézis képeaz Smal A kocdkban AB ¢és BB genotipust tapasztaltam (23. dbra). A
enzimmel tirténd emeésztést
kdvetden

magyar nagyfehér hussertés és a duroc allomany 67%-a volt BB
genotipusu, a fennmarado AB. A pietrain kocdk 80%-a volt homozigdta és 20%
heterozigdta. Az AA genotipus hianyat mutattak ki MARATIDIS et al. (2013) is
nagyfehér x lapaly kocaallomany pietrain x duroc kanokkal keresztezett
sertésallomanyaban. A homozigota egyedek 80%-ot tettek ki, az AB genotipustiak 20%-
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ot. Pekingi fekete sertés kocadllomdnyban mindhdrom genotipus kimutathaté volt
WANG et al. (2008) kisérlete soran. Az allomany BB genotipust egyedei 74,14 %-ot
tettek ki, az AB genotipusok 24,30 %-ot. A fennmarad6 kocak (kevesebb, mint 2%)
voltak AA homozigota egyedek, igen kis aranyt képviseltek.

Gén és fajta kapcsolata

2. tablazat: Az egyes termelési paraméterek fajtak szerinti szignifikans
kiilonbségei a properdin gén esetében

Tulajdonsag Korrigalt atlag*  Atlag hibéja
fehé 1,66 a 0,36
Holtan sziiletett malacok magyat nagylehet
. duroc 500 b 1,09
szama (db) ha
pietrain 6,38 b 1,00
, . magyar nagyfehér 11,08 b 0,21
Elve sziiletett malacok
. duroc 9,18 a 0,63
szama (db) ha
Properdin pietrain 9,05 a 0,57
én fehé 0,30 a 0,07
8 Holtan sziiletett malacok fagyar Ragylehet
. . duroc 1,06 b 0,20
szamanak atlaga (db) R
pietrain 1,36 b 0,18
magyar nagyfehé 9,93 b 0,13
21 napos kori valasztott q gyar nagylener 8.34 041
malacszam atlaga (db) WOC_ o4 a '
pietrain 8,74 a 0,37

*: az eltérd betiik a szignifikansan eltéré csoportokat jelolik

A statisztikai elemzés eredményei szerint a magyar nagyfehér sertéseknél
szignifikansan kevesebb volt a holtan sziiletett malacok szama (2. tablazat), mint a
duroc vagy a pietrain kocaknal. EI6bbi fajtanal 3,34 malaccal, (P<0,013), utébbinal 4,72
malaccal (P<0,001) fialt kevesebb ¢letképtelen utodot. Ez az eredmény a holtan
sziiletett malacok atlagaban is szignifikans kiilonbséget eredményezett. A magyar
nagyfehér koca atlagat a duroc fajta 0,76 holt malaccal, (P<0,001), a pietrain 1,06 holt
malaccal (P<0,001) haladta meg (2. melléklet, 125. oldal).

A magyar nagyfehér hussertés szignifikdnsan magasabb élve sziiletett malac atlagot
mutatott, 2,03 darabbal tGbbet, mint a pietrain (P<0,004), és 1,91 darabbal tobb malacot,
mint a duroc fajta (P<0,014).

Szignifikansan magasabb volt a magyar nagyfehér kocak altal felnevelt malacok 21
napos kori atlagos darabszama. A pietrain néivar6 tenyészallatok fialasi eredményeit

1,19 darabszammal (P<0,01), a duroc fajtaét 1,59 darabbal (P<0,001) haladta meg.
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darab

darab

Genotipusok és fajtak kozotti kapcsolat

Elve sziiletett malacok szimanak atlaga Holtan sziiletett malacok sziminak atlaga

be

14 - b ¢

magyar nagyfehér pietrain magyar nagyfehér pietrain

fajta és genotipus fajta és genotipus
Holtan sziiletett malacok szima 21 napos kori valasztott malacszim atlaga
9 be
) be c 124 b
b ab ab ab
6 4
=
=
1]
3 ]
0 u
magyar nagyfehér pietrain , . .
magyar nagy fehér pietrain
fajta és genotipus fajta és genotipus

23. abra: A szignifikans kiilonbséget mutatd tulajdonsagok alakulasa a fajtak
genotipusaiban a BF gén esetében

A properdin gén polimorfizmusa szignifikans kiilonbséget eredményezett a holtan
sziiletett malacok szdmaban és atlagaban, az élve sziiletett malacok atlagdban és a
valasztaskori malacszamban (23. abra). A magyar nagyfehér ¢és a duroc fajtak esetében
az AB genotipusok mutattak kedvezObb eredményeket a holtan sziiletett malacok szama
¢és atlaga tulajdonsdgoknal. A heterozigéta magyar nagyfehér és duroc kocak élve
szliletett malacszamainak atlagai megeldzték a pietraint. A valasztdskori malacszam
azonban a magyar nagyfehér fajtat kivéve a BB genotipusban volt magasabb (2. és 9.
melléklet, 125. és 132. oldal).

WANG et al. (2008) az élve sziiletett malacszam adataiban az eredményeinkhez
hasonléan az NBA-ban szignifikans kiilonbséget talalt, az AB kocédk teljesitménye
feliilmulta a homozigota egyedekét pekingi fekete sertésallomanyban.

A BB genotipusu kocak birtak jobb tulajdonsagokkal az 0sszes sziiletett malacszamban
¢és az élve sziiletett malacszamban nagyfehér x lapaly koca pietrain x duroc kanokkal
keresztezett allomanyaban MARATIDIS et al. (2013) eredményei szerint. Hasonld
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tendenciat allapitottak meg BUSKE et al. (2005) a nagyfehér x lapaly x leicome F2
sertéseknél.

5.1.1.2. Az epidermalis novekedési faktor gén (EGF) polimorfizmusai és a
tulajdonsagok kapcsolata

1 kb létra

Az EGF gén két allélja (A és B) mindharom fajtanal

1527bp 1527 bp

kimutathatd volt (24. dbra). A magyar nagyfehér fajtaban A
(0,21), B (0,79) allélgyakorisaggal, a durocban A (0,11) és B
(0,89) gyakorisaggal. A pietrain kocakban volt a
legalacsonyabb az A allél gyakorisaga, 3%, és legmagasabb a
B allélé, 97% (1. melléklet, 124. oldal)
Lengyel lapaly ¢és nagyfehér kocakban KORWIN-
KOSSAKOWSKA et al. (2005) A (0,3), B (0,7) értéken
24, dhrs A PCR e gtz tapasztaltdk az allélfrekvenciat. MUCHA et al. (2013) a

gélelektroforézis képe

lengyel nagyfehér fajtdban az A allél gyakorisagat 82,6 %-nak talaltak, a B alléllét 17,4
szazaléknak. Lengyel lapaly fajtdban az A allél 79%, a B allél 21% gyakorisaggal volt
jelen.

Mindharom genotipust kimutattam a magyar nagyfehér fajtdban ¢és a duroc
allomanyban, azonban a pietrain kocakban csak az AB és a BB fordult el6 (24. abra). A
magyar nagyfehér fajtdban a homozigdtak koziil a BB tipustak voltak jelen a
legmagasabb aranyban (66,5%), az AA tipus el6fordulasa 6,5%. A heterozigotak 27%
aranyt képviseltek. A duroc allomany BB tipusu egyedei 77,8%-0t, a heterozigotak
22,2% aranyt mutattak. A pietrain kocak 93,3 szazaléka a BB genotipushoz tartozott,
6,7%-a pedig heterozigota volt.

MUCHA et al. (2013) lengyel nagyfehér fajta vizsgalatakor azt tapasztaltak, hogy az
AA genotipust hordoz6 kocék ardnya volt a legmagasabb (69,4 %), ezt kovette az AB
tipusuak (26,4 %), majd a BB genotipustiak (4,2 %) ardnya. A lengyel lapaly kocékban
a genotipusok aranyat AA:61,4%, AB:34,9% ¢és BB 4,9 %-ban detektaltak.
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3. tablazat: Az egyes termelési paraméterek fajtak szerinti szignifikans
kiilonbségei az epidermalis novekedési faktor gén esetében

Tulajdonsag Korrigalt atlag* Atlag hibsja
. o .., magyar nagyfehér 166,53 a 4,98
Két fialas kozott eltelt id6
(nap) duroc 157,20 a 12,67
pietrain 247,09 b 16,36
. magyar nagyfehér 1,72 a 0,50
Holtan sziiletett malacok
Epidermélis széma (db) dUI’OC 4,86 ab 1,27
novekedési pietrain 6,57 b 1,63
faktor . magyar nagyfehér 0,31 a 0,09
gén Holtan sziiletett malacok d 104 b 0.23
szamanak atlaga (db) uroc : :
pietrain 182 b 0,29
o, magyar nagyfehér 10,01 b 0,18
21 napos kori valasztott q 859 0.47
malacszam atlaga (db) uroc oY a '
pietrain 9,53 ab 0,61

*: az elterd betiik a szignifikansan eltéré csoportokat jelolik

A fajtak kozotti szignifikans kiilonbségek a két fialas kozt eltelt iddintervallumban, a
holtan sziiletett malacok szdmaban ¢és atlagaban, és a valasztdskori malacszdmban
nyilvanultak meg (3. tablazat).

A populacioban a pietrain fajtdnak volt a leghosszabb a két fialas kozott eltelt
id6intervalluma. Szignifikdns kiilonbség mutatkozott a pietrain €s a nagyfehér fajta
(80,56 nap, P<0,001), valamint a pietrain és duroc (89,89 nap, P<0,001) fajta kozott. A
statisztikai elemzés azt mutatta, hogy a magyar nagyfehér htssertés esetében lényegesen
kevesebb a holtan sziiletett malacok szama, mint pietrain kocaknal (-4,85 malac;
P<0,016). Ez az eredmény szignifikans kiilonbséghez vezetett a holtan sziiletett malacok
atlagaban is (-1,51 malac; P<0,001). Duroc kocak esetében szintén magasabb volt a
holtan sziiletett malacok atlaga, mint a magyar nagyfehér hussertés kocaknal (0,734
malac; P<0,01). Szignifikansan 1,43 malaccal (P<0,017) magasabb atlagos malacszamot
mutattak 21 napos korban a magyar nagyfehér htssertések, mint a duroc kocak (3.
melléklet, 126. oldal).

A két fialas kozotti idSintervallum tulajdonsdgban mindharom fajta esetében az AB
genotipusit egyedek esetében volt a legrovidebb az id6. A legtdbb élve sziiletett
malacszamot és 0sszes sziiletett malacszamot a magyar nagyfehér fajtdban az AA, a
duroc fajtaban az AB ¢és a pietrain allomanyban a BB genotipusban hataroztam meg (25.

abra).

62



(nap)

malacszam (db)

malacszam (db)

malacszam (db)

500

400 -

300

200 -

100 -

Két fialas kozotti idointervallum

fajta és genotipus

Elve sziiletett malacok szimanak dtlaga

b

ab b ab

magyar nagyfehér pietrain

fajta és genotipus
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fajta és genotipus

b
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magyar nagyfehér pietrain

fajta és genotipus

Holtan sziiletett malacok szimanak atlaga

magyar nagyfehér pietrain

fajta és genotipus

Holtan sziiletett malacok szama

abc

magyar nagyfehér pietrain

fajta és genotipus

21 napos kori valasztott malacszim atlaga

ab ab

b b ab ab

magyar nagyfehér

pietrain

fajta és genotipus

25. abra: A szignifikéans kiillonbséget mutato tulajdonsagok alakulasa a fajtak
genotipusaiban az EGF gén esetében

A fialasok szama tulajdonsagban a magyar nagyfehér hussertés és a pietrain - hasonléan

"o

az el6zo két tulajdonsaghoz - ugyancsak az AA illetve az AB genotipusban mutatta a
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legjobb eredményeket, a duroc allomanyban viszont a homozigéta BB genotipus volt a
legkedvezObb. A valasztott malacok szama a magyar nagyfehér fajta esetében ismét az
AA genotipus elonyét mutatta, a masik két fajta esetében pedig a heterozigota egyedek
folényét (25. abra).

A homozigota AA egyedek 39,44 darabbal (P<0,001) fialtak tobb é16 malacot, mint a
homozigota BB kocdk és 48,19 (P<0,003) malaccal tobbet, mint a heterozigéta AB
genotipusuak (3. és 9. melléklet, 126. és 132. oldal). Ugyanez az eredmény volt
tapasztalhaté az Osszes sziiletett malacszam tulajdonsagnal: az AA genotipust kocak
utdédainak szama szignifikansan 36,02 malaccal tobb volt (P<0,005) a BB
genotipusuakhoz viszonyitva és 44,98 malaccal tobb (P<0,008) mint az AB
genotipustaké. Az EGF alléloknak egyéb tulajdonsdgokra is hatasa lehet: a két fialas
kozott eltelt idére €s az alomszamra. Az adatok azt mutattdk, hogy az AB genotipusu
kocaknak volt a leghosszabb a két fialas kozott eltelt idéintervalluma, 54,32 nappal
hosszabb (P<0,001), mint a BB genotipustiaké. Az AB kocak a homozigota AA allatok
ugyanezen tulajdonsagat szignifikdnsan 59,47 nappal (P<0,005) haladtdk meg. A
legnagyobb alomszamot az AA genotipusuak mutattak. Az AA-AB genotipusuak
alomszama kozotti kiilonbség szignifikans volt, (3,22 malac, P<0,018), ugyanigy az
AA-BB genotipusok kozotti (2,27 malac, P<0,031).

A legtobb 21 napos korti malac a magyar nagyfehér hussertés AA genotipusii kocaknal
volt tapasztalhatd. A duroc és a pietrain fajtanal - az AA genotipus hianya miatt - az AB
mutatta ugyanezt az eredményt.

KORWIN-KOSSAKOWSKA et al. (2005) lengyel lapaly és lengyel nagyfehér fajtaknal
szignifikans kiilonbséget talaltak a sziiletett malacszamok (P<0,01) és az élve sziiletett
malacszamok (P<0,05) kozott. Mindkét tulajdonsagban az AA genotipusit kocék
mutattak nagyobb teljesitményt.

Szintén lengyel lapaly és lengyel nagyfehér fajtdknal vizsgalta a gén polimorfizmus
hatasat MUCHA et al. (2013). Eredményei azonban azt mutattak, hogy a BB genotipusu
kocaknal volt magasabb az élve sziiletett malacok szama, valamint a 21 napos kori

alomszam is.
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5.1.1.3. Az osztrogén receptor gén (ESR) polimorfizmusai és a tulajdonsagok
kapcsolata

50 bp létra

A magyar nagyfehér fajtdban az ESR gén A és B alléljat
detektaltam A (0,62) és B (0,38) gyakorisaggal (26. abra). A
pietrain kocdkban A (0,90) ¢és B (0,10) volt az allélok
gyakorisaga. A duroc fajta egyedeiben B allélt nem talaltam (1.
melléklet, 124. oldal).

A HOROGH et al. (2005) altal vizsgalt magyar nagyfehér
allomanyban az A allél frekvenciajat 0,07%-kal kevesebbnek

talaltdk az altalam tapasztaltnal (A:0,55). Megfigyelésiik

e By A szerint az AA genotipus gyakorisaga 31%, a heterozigotakeé

26. abra: A PCR termék agaroz

giletéktrmforézis bips az Bvall 48% ¢és a B homozigotakeé 21% volt.
enzimmel torténd emésztést

kévetden WU et al. (2006) az allélfrekvencidkat A (0,88), B (0,12)
értékeken allapitottak meg. Nagyfehér és nagyfehér keresztezett populacioban az A allél
gyakorisagat 49%-nak, a B allélét 51%-nak talaltak el6hasi kocak esetében, a tobbszor
fialt egyedeknél 57%-ra emelkedett a B all¢l aranya (SHORT et al., 1997).

Szlav fekete sertésekben EKERT KABALIN et al. (2013) ugyancsak két allélt
azonositottak, A (0,73) és B (0,27) gyakorisaggal. BALATSKY et al. (2012) angol és
ukran nagyfehér, nagy fekete, poltavai hissertés, pietrain és meishan fajtak vizsgalata
soran azt tapasztaltak, hogy az allélgyakorisagok valtozoan alakultak a fajtaktol
fiiggben, pl. angol nagyfehér: A (0,56), B (0,44), pietrain: A (0,83), B (0,17), meishan:
A (0,60), B (0,40), poltavai: A (0,93), B (0,07).

MENCIK et al. (2012) TOPIGS 20 hibridben is A és B allél el6fordulasat tapasztaltak,
A (0,67) és B (0,33) allélfrekvenciaval.

Két genotipust (AA, AB) hataroztam meg a vizsgalt allomanyban (1. melléklet, 124.
oldal). Nem talaltam BB genotipust kocat egyik fajtaban sem. A magyar nagyfehér
fajtdban 24,74% volt a homozigodta, és 75,26% a heterozigdta allatok aranya. A duroc
allomany csak homozigota AA kocakbol allt. A pietrain allatok kozott 80% aranyt
képviselt az AA és 20%-ot az AB genotipust.

ROTHSCHILD et al. (1996) keresztezett meishan populacioban, SHORT et al. (1997)
nagyfehér és nagyfehér keresztezett populacioban, valamint WU et al., (2006) és
TRAKOVICKA et al. (2006) lapaly egyedeknél is AA, AB és BB genotipust
tapasztaltak. EKERT KABALIN et al. (2013) szlav fekete sertés populacioban
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mindharom genotipust kimutatta. Az AA homozigota egyedek a populacio tobb mint
felét alkottak (54%), a heterozigdtak a 38%-at és a BB genotipusok a 8%-at.
BALATSKY et al. (2012) angol nagyfehér hussertés fajtaban a genotipusok
gyakorisagat AA 31,4%, AB 49,3%, BB 19,3%-ban hataroztak meg. Ugyanez a pietrain
allomanyban AA 68,9%, AB 28,2%, BB 2,90% értékeket mutatott. A meishan a
nagyfehérhez hasonlo volt: AA 36%, AB 48%, BB 16%. A poltavai hussertésben volt a
legmagasabb az AA genotipus aranya: 85,7% (AB 13,7%, BB 6%). MENCIK et al.
(2012) vizsgalataban a TOPIGS 20 hibridben a genotipusok koziil az A allélt hordozdk
90% aranyban, a homozigdta B egyedek csak 10%-ban voltak jelen a populacioban.
GOLIASOVA és DVORAK (2004) cseh nagyfehér és lapaly sertésfajtakat vizsgalt, a
nagyfehér allomanyban a B allél gyakorisdga 0,51% volt, a lapaly kanok kozott 2%,
lapaly kocakban 3%. A nagyfehér sertésben a B allél gyakorisaga emelkedést mutatott

az évek eldrehaladasaval, a lapaly fajtanal viszont csokkenést.

4. tablazat: Az egyes termelési paraméterek fajtak szerinti szignifikdns

kiilonbségei az dsztrogén receptor gén esetében

Tulajdonsag Korrigalt atlag*  Atlag hibaja
Holtan sziiletett malacok magyar nagyfeher 168 a 0,37
szama (db) duroc 533 b 1,03
pietrain 713 b 0,99
Elve sziiletett malacok magyar nagyfchér 11,13 b 0.21
o ., szdméanak atlaga (db) duroc 907 a 0,59
3 magyar nagyfehér 0,29 a 0,07
gen Holtan sziiletett malacok & &
szaménak atlaga (db) duroc 111 b 0,19
pietrain 1,56 b 0,18
21 napos kori valasztott magyar nagyfeher 986 b 0.14
malacszam atlaga (db) duroc 836 a 0,39
pietrain 9,33 ab 0,38

*: az elterd betiik a szignifikansan eltérd csoportokat jeldlik

Az ESR gén adatainak statisztikai elemzése azt mutatta, hogy a magyar nagyfehér kocak
esetében az atlagos élve sziiletett malacszam 2,06 malaccal volt t6bb (P<0,004) a duroc
utodokhoz viszonyitva és 1,59 darabbal tobb malac sziiletett (P<0,033) a pietrain
fajtahoz viszonyitva (4. tablazat). Ez 22%-kal haladta meg a duroc kocak eredményeit
¢és 16%-kal a pietrain utodok szamat (4. melléklet, 127. oldal).
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A magyar nagyfehér kocak a termelésben eltdltott idejiik alatt kevesebb holt malacot

hoztak viladgra, mint a duroc és a pietrain fajtak 3,65, illetve 5,45 darabbal (P<0,003 és

P<0,001). Ez a tendencia megnyilvanult a holtan sziiletett malacok atlagaban is, mert a

duroc kocak a fialasok soran atlagosan 0,82 darabbal, a pictrain néivarti tenyészallatok

pedig 1,26 malaccal tobb életképtelen utddot hoztak vilagra (P<0,001).

Az élve sziiletett malacok atlagahoz hasonldan a magyar nagyfehér fajtanak magasabb

volt a 21 napos kori atlagos malacszama 1,50 db malaccal (P<0,001) mint a duroc

fajtanak, és 0,5 darabbal haladta meg a pietrain fajta értékeit.
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27. abra: A szignifikans kiilonbséget mutato tulajdonsagok alakulésa a fajtak
genotipusaiban az ESR gén esetében
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Az AA genotipusu kocék kevesebb holt malacot fialtak, mint az AB kocék (27. 4bra).
Az ¢élve sziiletett malacok atlaga legmagasabb a homozigéta AA tipusi magyar
nagyfehér fajtdban, a pietrain allomanyban viszont a heterozigota egyedek mutattak
jobb teljesitményt. Legtobb valasztott malacot a magyar nagyfehér és a pietrain fajtak
heterozigéta egyedei produkaltak (4. és 9. melléklet, 127. és 133. oldal). Hasonlo
eredményrdl szamoltak be GOLIASOVA és WOLF et al. (2004) cseh nagyfehér
sertések vizsgalatakor. Az AA kocéak 0,5 darabbal tobb malacot fialtak esetenként, mint
a BB genotipust kocak. A fialdsok atlagaban ez a kiilonbség 0,25 malacra csokkent.

ROTHSCHILD et al. (1996) eredményei szerint a legkedvezébb alomszamot a BB
homozigota egyedek eredményezték a keresztezett meishan kocaknal. A lapaly
populacioban hasonl6 hatast detektaltak WU et al. (2006), a BB genotipusu kocak jobb
eredményeket mutattak TNB és NBA tulajdonsagokban. Ugyanezt igazolta az
Allattenyésztési Kutatéintézetben dolgozé kutatocsoport (NET12) nagyfehér fajtakban,
ugyanis a BB homozigota tipusti kocak esetében nagyobb volt a TNB, az NBA és az
N21D. Szlav fekete sertésekben EKERT KABALIN et al. (2013) az Osszes sziiletett
malacszam ¢és az ¢lve sziiletett malacok szamanak értékelésekor azt tapasztaltdk, hogy a
BB genotipust kocak eredményei meghaladtak az AA és az AB genotipusu allatokét.

MENCIK et al. (2012) TOPIGS 20 hibrid vizsgalatanal azt az eredményt kaptak, hogy
az Osszes sziiletett malacszam tulajdonsagban a BB genotipusi kocak voltak a
legjobbak, de ezzel parhuzamosan a holtan sziiletett malacok szama a legmagasabb
érteket érte el. Az élve sziiletett malacok szamat tekintve az AA kocak fialtak a

legtobbet, azonban naluk jelent meg a legtobb mumifikalodott magzat.

5.1.1.4. A follikulus-stimulalo hormon béta alegység gén (FSHf) polimorfizmusai
és a tulajdonsagok kapcsolata

1kb létra
675bp  1650bp  975bp

e 675bp Az FSHp gén A és B alléljat detektaltam (28. dbra) a magyar
‘/ \4 nagyfehér fajtdban A (0,32) B (0,68) gyakorisaggal. A pietrain
. kocdkban az allélok 20% ¢és 80% megoszldsban voltak
fellelhetéek. A duroc csoport csak B allélt tartalmazott.
A genotipusok koziil mindegyik (AA, AB, BB) megtalalhato
volt a magyar nagyfehér fajtdban. Gyakorisdguk AA: 3,22%,
AB 57% és BB: 39,78% (1. melléklet, 124. oldal). A vizsgalt

AB AA BB . I~ .,
28, ibra: A PCR termék agarbz duroc sertések kozott csak BB homozigota egyedek voltak. A
gélelektroforézis képe az aTaql
enzimmel torténd emésztést
kovetden
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pietrain csoportban ugyancsak hianyzott az AA genotipus, de a 60% homozigdta egyed
mellett 40% AB genotipus is fellelhetd volt. LIU et al. (2000) nagyfehér x meishan,
valamint LI et al. (2008) kinai sertésfajtak esetében ugyancsak harom genotipust
mutattak ki.

5. tablazat: Az egyes termelési paraméterek fajtak szerinti szignifikans
kiilonbségei a follikulus stimulalé hormon béta alegység gén esetében

Tulajdonsag Korrigélt atlag™* Atlag hibaja
. magyar nagyfehér 1,46 a 0,64
Holtan sziiletett malacok
szédma duroc 533 b 1,03
Follikulus pietrain 6,36 b 0,82
: 216 magyar nagyfehér 0,26 a 0,12
h stlmulzs(’)t Holtan sziiletett malacok & & b
orlmon . cta szamanak atlaga duroc 111 019
alegyseg pietrain 1,35 b 0,15
én
) 21 napos kori valasztott magyar nagyfeher 9,58 b 024
malacszam atlaga (db) duroc 836 a 039
pietrain 9,09 ab 0,31

*: az eltérd betiik a szignifikansan eltéré csoportokat jelolik

Az FSHp génre vonatkozé adatok elemzése soran (5. tablazat) a szamitasok azt
igazoltak, hogy a magyar nagyfehér kocak tobb malacot neveltek fel. Magasabb volt a
21 napos kori atlagos valasztott malacszam 1,22 malaccal (P<0,026) a duroc és 0,48
malaccal (P<0,647) a pietrain fajtahoz képest. 3,87 darabbal (P<0,006) kevesebb
azonban a holt malacok szama a duroc malacokhoz viszonyitva és 4,89 darabbal
(P<0,001) kevesebb a pietrain fajtaénal. A duroc kocak holtan sziiletett malacainak
atlagszama 0,85 darabbal (P<0,001) haladta meg a magyar nagyfehér fajta ugyanezen
tulajdonsagat. A pietrain kocak - hasonléan a duroc egyedekhez - magasabb értékeket
mutattak. A magyar nagyfehér kocak szaporulatadhoz viszonyitva atlag 1,09 darab holt
malaccal (P<0,001) tébbet fialtak (5. melléklet, 128. oldal).
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29. abra: A szignifikans kiilonbséget mutatd tulajdonsagok alakulasa a fajtak
genotipusaiban az FSHJ gén esetében
A holtan sziiletett malacok szamanak adatai (29. abra) azt mutatjak, hogy a legjobban az
AA genotipusok szerepeltek (5. és 9. melléklet, 128. és 133. oldal). Ugyanezen
tulajdonsag atlagszamait elemezve azonban az AB kocdk meghaladtak a BB egyedek
teljesitményét. Az élve sziiletett utddok szama az AB nagyfehér hussertésben és a BB
pietrain fajtaban volt a legmagasabb. A fajtak malacneveld képessége az elébbihez

hasonloan alakult. LUORENG et al. (2007) pekingi fekete sertés esetében hasonld
eredményt kaptak.
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5.1.5. A H2A hiszton csalad Z tagjanak (H2A.Z) génje (H2AFZ) polimorfizmusai
és a tulajdonsagok kapcsolata

" DL 200 marker

AB AA

30. abra: A PCR termék agaroz

gélelektroforézis képe

BB

a Bsul3l

enzi 1 torténd

kovetden

Két alléljat detektaltam a H2AFZ génnek (30. abra). A magyar
nagyfehér allomanyban A (0,85) ¢s B (0,15) gyakorisagot
tapasztaltam. A pietrain allomanyban az alléklfrekvencia
hasonloan alakult: A (0,87) és B (0,13). A duroc fajtaban ettdl
eltérd A (0,44) és B (0,56) értékekkel. (1. melléklet, 124. oldal).

ZHANG et al. (2009) meishan és hezuo allomanyban nem
tapasztalt A allélt. A huainan, a bamei és a nagyfehér X meishan
F2 populaciokban az A allél csak 9-21% aranyban fordult el6. A
nagyfehér fajtakban 63% A allélt detektaltak, ami alacsonyabb

volt az altalam mértnél. A lapaly fajtaban detektaltak a legmagasabb A allél aranyt,

69%-0t.A magyar nagyfehér fajtaban az AA genotipus ardnya 74,20%, a BB tipusé
21,50%, a heterozigdtak aranya pedig 4,30%. A duroc fajtaban az AA 22,2%, a BB

33,3% ¢és az AB genotipus 44,44% aranyban fordult eld. A pietrain allomany BB

homozigota egyedet nem tartalmazott, az AA homozigétak aranya 73,33% volt, a

heterozigotak aranya 26,67%.

6. tablazat: Az egyes termelési paraméterek fajtak szerinti szignifikans
kiilonbségei a H2A hiszton csalad Z tagjanak génje esetében

Tulajdonsag Korrigalt atlag* Atlag hibaja
magyar nagyfehér 1,08 a 0,58
Holtan sziiletett malacok &y &y
szAma duroc 5,06 b 1,07
pietrain 6,06 b 0,90
, magyar nagyfehér 11,11 b 0,34
Elve sziiletett malacok
H2A atlaga duroc 8,94 a 0,63
hiszton N
csaldd 7. pietrain — i;g a 8,53
4 magyar nagyfehér , a 11
tagéil.l:k Holtan sziiletett malacok &y &y
genj atlaga duroc 1,04 b 0,20
pietrain 1,38 b 0,17
magyar nagyfehér 956 b 0,22
21 napos kori valasztott &y &y
malacszam atlaga (db) duroc 83l a 0,40
pietrain 9,14 ab 0,34

*: az eltérd betiik a szignifikansan eltéré csoportokat jelolik

A fajtahatast vizsgalva azt tapasztaltam, hogy a duroc és a pietrain kocak esetében (6.

tablazat) alacsonyabb volt az élve sziiletett malacok atlagszama a magyar nagyfehér
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malacszam (db)

fajtahoz viszonyitva (6. melléklet, 129. oldal). A nagyfehér az el6bbi fajtat 2,17 utdéddal
(P<0,009), utobbiét 1,57 malaccal (P<0,041) multa feliil. Ugyanakkor kevesebb holt
malacot hoztak vilagra, mint a masik két fajta. A duroc 3,97 darabbal (P<0,004), a
pietrain 4,97 malaccal (P<0,001) tobb életképtelen utodot fialt. A holtan sziiletett
malacok atlaganak Osszehasonlitasa soran hasonld tendenciat figyeltiink meg. A
nagyfehér fajta kocak 0,84 (P<0,001) élve sziiletett malacszam atlaggal teljesitették tal a
duroc néivaru tenyészallatok utodait és 1,18 malaccal (P <0,001) a pietrain kocakét.

A valasztaskori, 21 napos atlagos malacszam adatai a magyar nagyfehér fajta jobb
szaporasagat és malacnevelO képességét bizonyitottak. Az almokbdl atlag 1,24 malaccal
tobb (P<0,024) utodot neveltek fel, mint a duroc kocék, és 0,42 malaccal (P<0,917)
haladtak meg a pietrain fajta atlagat.

Holtan sziiletett malacok szimanak atlaga 21 napos kori vilasztott malacszim atlaga
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31. abra: A szignifikans kiilonbséget mutato tulajdonsagok alakulasa a fajtak
genotipusaiban a H2AFZ esetében

Az AA, AB és BB genotipusok megtalalhatéak voltak a magyar nagyfehér és a duroc
fajtaban, a pietrain csoportbol hianyoztak a BB homozigota egyedek. ZHANG et al.
(2009) minden altaluk vizsgalt fajtaban (pl. nagyfehér x meishan F2, nagyfehér,
meishan) meghataroztak az AA, az AB és a BB genotipusokat. A holtan sziiletett
malacok legalacsonyabb szamat és atlagat (31. abra) is a BB nagyfehér kocak és az AB

duroc sertések produkaltak (6. és 9. melléklet, 129. és 133. oldal). A tendencia hasonlo
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ZHANG et al. (2009) eredményeivel, ahol a DIV vonalak BB tipust kocainal volt
legmagasabb az 0Osszes sziiletett malacszam, az élve sziiletett malacok tekintetében
pedig az AB kocak mutattak a legjobb eredményeket.

A malacnevel6 képesség tekintetében az AA nagyfehér kocak, valamint az AB duroc és

pietrain fajtak bizonyultak a legeredményesebbeknek.

5.1.1.6. A leptin gén (LEP) polimorfizmusai és a tulajdonsagok kapcsolata

00 bp et A leptin gén analizise soran T és C allélt ismertem fel (32. abra).
Mindharom fajtdban hasonld aranyban szerepeltek az allélok (2.
tablazat). A magyar nagyfehér eset¢ben T (0,87) és C (0,13)
aranyban, a duroc fajtaban T (0,83) és C (0,17), valamint a pietrain
allomanyban T (0,80 és C (0,20) megoszlasban (1. melléklet, 124.
oldal). A gyakorisagok hasonldak voltak a TERMAN et al. (2005)

TT 1C cc altal bemutatotthoz, akik azt tapasztaltak, hogy a T allél gyakorisaga
3%.dbra: APCRtemmék 8004 g C allélé pedig 11% lengyel nagyfehér x lengyel lapaly

agaroz gélelektroforézis
képe a Hinfl enzimmel L, e,
torténs emésztést kovetoen  pOpUlACiOban.

Az altalam vizsgalt magyar nagyfehér hussertés csoportban tapasztalt TT genotipus
aranya 77,41%, a CC homozigota egyedeké 3,24% és a heterozigdtak aranya 19,35%. A
duroc fajtaban csak TT ¢és TC genotipusu egyedek fordultak eld, a homozigdtak aranya
kétszerese volt a heterozigdtdknak. A pietrain dllomanyban ehhez hasonléan a TT és a

TC genotipusok aranyaban 60:40 szazalék megoszlas mutatkozott.

7. tablazat: Az egyes termelési paraméterek fajtak szerinti szignifikans
kiilonbségei a leptin gén esetében

Tulajdonsag Korrigalt atlag™* Atlag hibaja

magyar nagyfehér 2,16 a 0,66

Holtan sziiletett malacok &y &y
szAma duroc 5,25 ab 1,11
pietrain 6,31 b 0,82
magyar nagyfehér 0,40 a 0,12

Lentin o6 Holtan sziiletett malacok

eptin gen atlaga duroc 1,15 b 0,20
pietrain 1,41 b 0,15
magyar nagyfehér 993 b 0,25

21 napos kori valasztott &Y &
malacszam atlaga (db) duroc 835 a 042
pietrain 9,06 ab 0,31

*: az eltérd betiik a szignifikansan eltéré csoportokat jelolik
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malacszam (db)

malacszam (db)

A LEP gén polimorfizmusaira vonatkoz6 adatok elemzése azt mutatta (7. tablazat),
hogy a magyar nagyfehér hussertés a tobbi vizsgalt fajtanal kevesebb holt malacot
hozott vilagra (7. és 9. melléklet, 130. és 134. oldal). A duroc fajta 3,09 holt malaccal
(P<0,054), a pietrain 4,15 ¢életképtelen utdddal (P<0,001) teljesitett rosszabbul. A holtan
szliletett malacok szamanak atlagai tekintetében 0,75 darabbal (P<0,005) jobb
teljesitményt mutatott a duroc fajtdnal, a pietrain kocdkhoz viszonyitva pedig 1,01
malaccal (P<0,001) fialt kevesebb holt malacot (7. melléklet, 130. oldal).

A magyar nagyfehér kocak valasztaskori malacszama 1,59 malaccal (P<0,004) volt tobb
a pietrain, és 0,88 ivadékkal (P<0,087) tobb a duroc fajtahoz viszonyitva.

Elve sziiletett malacok sziménak atlaga Holtan sziiletett malacok szamanak atlaga
. ab b ab

12 ab ab ab 2 ¢
10 - 5 7
8 - =

g
6 - § 14
4 =
2 - E
0 - 0 -

magyar nagyfehér pietrain magyar nagyfehér pietrain
fajta és genotipus
fajta és genotipus
Holtan sziiletett malacok szima 21 napos kori valasztott malacszim Atlaga
10 -
c 12 ab

8 2 ab b ab ab

=
6 g

&

=
24 <

=
0 u

magyar nagyfehér pietrain magyar nagyfehér pietrain

fajta és genotipus
fajta és genotipus

33. abra: A szignifikans kiilonbséget mutatd tulajdonsagok alakulasa a fajtak
genotipusaiban a LEP gén esetében
A magyar nagyfehér hussertés csoportban TC, TT és CC genotipusu kocakat
detektaltam (7. és 9. melléklet, 130. és 134. oldal). A genotipus frekvencia értékei a
fenti sorrendben: 19,35%, 77,41%, 3,24%. A duroc és a pietrain allomanyban
hianyoztak a CC genotipusu homozigéta egyedek. A duroc fajtdban a TT genotipus
60%-ot tett ki. A pietrain kocak kozott kétharmad aranyt képviseltek a TT homozigota
egyedek. A magyar nagyfehér fajta TT egyedei fialtak szignifikdnsan a legkevesebb
holt malacot és ennek atlagszama is ezt mutatta. A valasztaskori malacszamban viszont

a CC kocdk folénye mutatkozott meg. A duroc fajtdban a holtan sziiletett malacok
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szama a TC, az atlaga a TT kocdk folényét mutatta, de az eredmény nem volt
szignifikans. A pietrain kocak a holtan sziiletett malacok tekintetében a TT homozigota
egyedek folényét eredményezte €s ez jelent meg a valasztaskori malacszamban is.

TERMAN et al. (2005) lengyel nagyfehér x lengyel lapaly keresztezett allomanyban az
Osszes sziiletett malacszamot (TNB), az ¢lve sziiletett malacszamot (NBA), valamint a
valasztott malacok szamat (NW) mérték. A CT heterozigdta egyedek mutattdk a legjobb

eredményeket a vizsgalt tulajdonsagok tekintetében.

5.1.1.7. A prolaktin receptor gén (PRLR) polimorfizmusai és a tulajdonsagok
kapcsolata

S0 bplicca A PRLR gén polimorfizmus vizsgalata soran két allélt mutattam
35bp 152bp

Ki (34. abra). A vizsgalt magyar nagyfehér kocakban az A allél

“ull 03%, a B allél 37% gyakorisaggal fordult eld. A duroc fajtaban
‘ ugyanezen allélok gyakorisaga 17% illetve 83%. A pietrain
allomanyban A (0,59) és B (0,41) gyakorisagot tapasztaltam (1.
melléklet, 124. oldal).

S — VINCENT et al. (1997) a kovetkezé allél gyakorisagokat
ittt beneas A - Mutattak ki: chester fehér A (0,25), B (0,75; duroc A (0,79), B
Coverten ™ (0,21); hampshire A (0,05), B (0,95); lapaly A (0,72), B (0,28);
yorkshire A (0,37), B (0,63); kinai meishan A (0,56), B (0,44); eurdpai nagyfehér A
(0,32), B (0,68). A duroc fajta A allél gyakorisiga magasabb volt az altalam

tapasztaltaknal.

Pekingi fekete sertés kocakban XING-PING et al. (2008) és WANG et al. (2008)
ugyancsak két kiilonbozo alléljat azonositottak a génnek A (0,25) és B (0,75)
gyakorisaggal. Ez megegyezik VINCENT et al. (1997) altal chester fehér fajtaban mért
allélgyakorisaggal. BARRERAS et al. (2009) vizsgalataikban az alabbi gyakorisagokat
mutattak ki a kiilonb6z6 fajtakban: duroc A (0,42), B (0,58); lapaly A (79), B (0,21);
yorkshire A (0,76), B (0,24).

A magyar nagyfehér fajtdban az AA genotipus 43%, a BB 40% és a heterozigota
egyedek 17%-ban jelentek meg (1. melléklet, 124. oldal). A duroc kocak kozott nem
volt AA genotipus, a homozigota egyedek aranya kétharmad. A pietrain kocak koziil
40-40%-ban mutattam ki AA és AB egyedeket, 20% pedig homozigota BB-t.
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Nagyfehér x meishan F2 populacioban VAN RENS et al. (2000) ugyancsak mindharom
genotipust azonositottak. TEMPFLI et al. (2011) eredményei szerint mangalica
alloméanyban az AA genotipus volt a legkevésbé elterjedt (8,75%), mig az AB ¢és a BB
frekvenciajat 40% ¢és 51,25% aranyban tapasztaltak.

8. tablazat: Az egyes termelési paraméterek fajtak szerinti szignifikans
kiilonbségei a prolaktin receptor gén esetében

Tulajdonsag Korrigalt atlag*  Atlag hibaja
Ket fialds kbt eltelt magyar nagyfehér 166,93 a 3,10
ét fialas kozott elte
idsintercallum (nap) duroc 157,80 a 9,71
pietrain 202,45 b 7,47
magyar nagyfehér 2,00 a 0,36
Holtan sziiletett malacok &Y &Y

szama (db) duroc 5,17 b 1,12
pietrain 6,22 b 0,86
Prolaktin £l Aletett malacok magyar nagyfehér 11,04 b 0,20
receptor  ~° R EE T duroc 9,02 a 0,64

én szamanak atlaga (db) ' '
g pietrain 9,50 a 0,49
Holtan sziiletett malacok magyar nagyfehér 035 a 007
szamanak atlaga (db) duroc 107 b 0,20
pietrain 1,42 b 0,16
21 napos kori valasztott magyar nagyfehér 987 b 013
malacszam atlaga (db) duroc 832 a 0,42
pietrain 9,22 ab 0,32

*: az eltérd betiik a szignifikansan eltérd csoportokat jeldlik

A statisztikai elemzés azt mutatta, hogy a magyar nagyfehér fajtanak révidebb a két
fialas kozotti idéintervalluma 35,52 nappal (P <0,001) a pietrain fajtahoz viszonyitva (8.
tablazat). A duroc kocak adatainal viszont 9,13 nappal jobb.

Az élve sziiletett malacok atlaga 2,02 darabbal (P<0,01) magasabb volt a magyar
nagyfehér fajtanak a duroc fajtahoz viszonyitva. A pietraint 1,55 malaccal (P<0,014)
eldzte meg.

A 21 napos korban valasztott malacok atlagos darabszama a duroc és a pietrain
fajtakban elmaradt a magyar nagyfehér fajtatol 1,56 malaccal (P<0,002), illetve 0,65
egyeddel (P<0,187). A holt malacok szama 3,17 darabbal (P<0,024) volt magasabb a
duroc és 4,22 darabbal (P<0,001) a pietrain esetében a magyar nagyfehér fajtahoz
viszonyitva. A holtan sziiletett atlagos malacszam az el6zéek aranyait mutatta, a magyar
nagyfehér kocak 0,72 darabbal (P<0,003) ¢s 1,07 (P<0,001) malaccal tobb €16 egyedet

produkaltak duroc és a pietrain fajtahoz viszonyitva.
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(nap)

10

malacszam (db)

Két fialas kozotti idointervallum Holtan sziiletett malacok szamanak atlaga

400 - 2 4

300

200 | ab ab ab ab ab ab ab

wNRIN NN N
0

AA‘AB‘BB AB‘BB AA‘AB‘BB

malacszam (db)

magyar nagyfehér duroc pietrain

magyar nagyfehér pietrain
fajta és genotipus
Holtan szuletett malacok szama

fajta és genotipus

21 napos kori valasztott malacszam atlaga

b ab

malacszam (db)

"l

AA|BB‘AB

BB

magyar nagyfehér duroc pietrain

magyar nagyfehér pietrain

fajta és genotipus

fajta és genotipus

35. abra: A szignifikéans kiillonbséget mutato tulajdonségojk alagkul;:sa a fajtak

genotipusaiban a PRLR esetében

A két fialas kozott eltelt id6 1ényegesen rovidebb a PRLR gén AB vagy AA alléljait
hordozd sertések esetében, mint a BB alléluaknal (-46,98 nap, P<0,001; -48,12 nap,
P<0,001). A holtan sziiletett malacok atlaga a BB kocak fialasaiban tobb, legjobban az
AB egyedek szerepeltek (8. és 9. melléklet, 131. és 135. oldal). Malacnevel6
képességben a duroc és a pietrain BB genotipusi kocak emelkedtek ki, magyar
nagyfehér fajtdban az AB kocak.
A tobbségében az AA genotipust sertéseknél mért nagyobb alomméret a duroc esetében
a BB genotipusi egyedeknél jelentkezett (ARNYASI, 2001; HAMANN et al., 2000;
KMIEC et al., 2001; DROGEMULLER et al., 2001).
Német lapaly fajtaban ugyancsak az A allélnak volt pozitiv hatasa az alomméretre
(DROGEMULLER et al., 2001). Nagyfehér x meishan keresztezett kocdk esetében
hasonl6 eredményt kapott VAN RENS et al. (2002) is, akik ugyancsak az A allél hatasat
talaltdk kedvezOnek az alomméret novekedésével Osszefliggésben. Ezt az eredményt
tamasztottak ala KMIEC et al., (2006), ROTSCHILD et al., (1998), VINCENT et al.,
(1998), SOUTHWOOD et al., (1999) vizsgalatai is, valamint TERMAN (2005) lengyel
nagyfehér x lengyel lapaly vizsgalatakor. Nagyfehér hussertés, dan lapaly és lapaly x
yorkshire x duroc keresztezésébdl szarmazoé BB genotipusu kocak esetében tapasztalt

azonban magasabb élve sziiletett malacszamot MIKHAILOV et al. (2014).
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Yorkshire, lapaly, duroc és a keresztezett yorkshire x lapaly vizsgalata soran a duroc
fajta AA genotipusa érte el a legjobb teljesitményt a valasztott malacok szamaban. Az
Osszes sziiletett malacszam legmagasabb értékét a BB genotipus mutatta (BARRERAS
et al., 2009). WANG et al. (2008) eredményei azt igazoltak, hogy a pekingi fekete AA
genotipusu kocak alomszama statisztikailag szignifikansan (P<0,05) magasabb volt,

mint az AB és a BB genotipusu kocaké.

5.1.2. A magyar nagyfehér hussertés fajtara vonatkozé vizsgilatok eredményei

Ebben a részfejezetben csak a szignifikdns kiilonbséget mutatd gén-tulajdonsag

kapcsolat bemutatasara szoritkozom (10. melléklet, 136-137. oldal).

5.1.2.1 A properdin gén (BF) gén polimorfizmusai és a két fialas kozotti napok
szamanak kapcsolata

A magyar nagyfehér hussertés allomanyban a properdin gén (BF) két alléljat
azonositottam, A és B allélt. A magyar nagyfehér kocdk esetében az A allél gyakorisaga
14%, a B allélé 86% volt. A kocakban AB és BB genotipust figyeltem meg. A magyar
nagyfehér htssertés allomany 67%-a volt BB genotipusu és 33%-a volt AB.

180 a
160 -
140 -
120 -
100 - 163,85
80 -
60 -
10 -
20 -

173,70

nap

BB AB
genotipus

36. abra: Két fialas kozotti napok szdmanak alakuldsa a magyar nagyfehér hussertés
genotipusaiban a BF gén esetében

A populdcioban a BB genotipus esetében szignifikdnsan rovidebb volt a két fialas

kozott eltelt iddintervallum korrigalt atlaga az AB genotipushoz viszonyitva A
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kiilonbség 9,84 nap (36. abra). A properdin génnél a tobbi vizsgalt tulajdonsag

tekintetében nem talaltam statisztikailag kimutathato eltérést.

5.1.2.2. Az epidermalis novekedési faktor gén (EGF) polimorfizmusai és a két fialas
kozotti napok szamanak, a fialasok szamanak, az élve sziiletett malacok szamanak
és az Osszes sziiletett malacszam kapcsolata

Az EGF génnek két allélja (A és B) volt kimutathat6. A magyar nagyfehér fajtaban az
allélgyakorisagot tekintve az A 21%-ban, mig a B 79%-ban volt jelen. A magyar
nagyfehér fajtdban a homozigétak koziil a BB tipusuak voltak a legmagasabb aranyban

(66,5%), az AA tipus csupan 6,5%. A heterozigdtak 27% aranyt képviseltek.

ab a

o 120 - 177,14
T 159,18 163,26

AA AB

genotipus

37. abra: Két fialas kozotti napok szamanak alakuldsa a magyar nagyfehér hussertés
genotipusaiban az EGF gén esetében

A vizsgalt allomanyban az AB genotipusnak volt a leghosszabb a két fialas kozott eltelt
iddintervalluma. Szignifikans kiilonbség mutatkozott az AB és a BB genotipust allatok
kozott (kiilonbség: 13,87 nap), mig az AA genotipus korrigalt atlaga (a nagyobb szorés

miatt) nem kiilonbozott a masik két genotipusétol (37. abra).

A magyar nagyfehér hussertés kocak koziil az AA genotipusnal volt a legnagyobb 7,33
darab a fialasok szama, ezt kovette a BB (5,48), majd az AB 4,84 darabbal.

79



db
O R N WE UGN ® O

AA AB BB
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38. abra: Fialasok szdmanak alakulasa a magyar nagyfehér htissertés genotipusaiban az
EGF gén esetében

Az AA ¢és az AB genotipusu allatok kozott szignifikans volt az eltérés (kiilonbség: 2,49

fialas), mig a BB genotipus korrigalt 4tlaga nem kiilonb6zott a masik két genotipusétol

(38. 4bra).

Az élve sziiletett malacok szama értékmérd tulajdonsagot elemezve azt tapasztaltam,
hogy a populacioban az AA genotipust kocak fialtak a legtobb malacot (89,50 darab),
ezt kovette a BB kocak teljesitménye, (60,84 darab), majd az AB egyedek malacszama
51,44 darabbal.

b
100
T

db

AA AB BB

genotipus

39. abra: Elve sziiletett malacok szaméanak alakulasa a magyar nagyfehér hiissertés
genotipusaiban az EGF gén esetében
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Szignifikans kiilonbség mutatkozott az AA és az AB (kiilonbség: 38,06 darab) illetve az
AA ¢és a BB genotipust allatok kozott (kiilonbség: 28,66 nap). Ugyanakkor az AB és a

BB genotipusok korrigalt atlaga nem kiilonb6zott egymastol.

Az élve sziiletett malacok szamahoz hasonléan a populdcidban az AA genotipusnal volt
a legnagyobb, 90,67 darab az Gsszes malac szama, ezt kdvette a BB (62,72), majd az
AB genotipus 53,56 darabbal (39. abra).

A HOROGH et al. (2005) vizsgalatai soran arra az eredményre jutottak, hogy az altalam
tapasztalt AA genotipussal szemben a BB genotipusi kocak az elsé és a késGbbi
fialasok soran feliilmultdk az AB és az AA genotipust kocdk teljesitményét az élve
szliletett malacok (NBA), az Osszes sziiletett malacszam (TNB) és a valasztott malacok

korrigélt szama (CNW) tekintetében.

100 - T

db

genotipus

40. abra: Osszes sziiletett malacszam alakuldsa a magyar nagyfehér hiissertés
genotipusaiban az EGF gén esetében

Az AA genotipusu kocdk a termelésben toltott idejiikk alatt az Osszes sziiletett
malacszam értékméré tulajdonsag esetében 37,11 malaccal tobbet fialtak, mint az AB
genotipusu allatok (kiilonbség: 37,11 malac). Az AA és a BB genotipusu allatok kozotti
kiilonbség 27,95 nap. Az AB és a BB genotipusok korrigalt atlaga nem kiilonbozott

egymastol szignifikansan (40. abra).
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5.2. Talélés analizis eredményei

A tenyészkocak adatait egyazon telepen tartott harom kiilonboz6 fajtardl gytjtottem be,

igy elvégeztem a fajtdk Osszehasonlité elemzését is. A vizsgalatba 295 db magyar

nagyfehér, 76 db duroc és 91 db pietrain ndivari tenyészallat keriilt bevondsra. A

vizsgalatban tovabbra is a kocédk élettartamara, illetve életteljesitményére fektettem a

hangsulyt és arra kerestem a valaszt, hogy a harom fajta kozott kimutathato-e

szignifikans kiilonbség a kocak termelését illetden.

Els6 Iépésben a harom fajtdhoz tartozé leselejtezett kocdk kiilonbozd termelési

paramétereit vizsgaltam meg.

9. tablazat: A harom fajta termelési paramétereinek bemutatasa és a szignifikans

eltérések jelolése
Magy:fr nagyfeher Duroc sertés Pietrain sertés
N . hussertés

Vizsgalt tényezék

egYed- | fiiag =+ std. hiba* | 9% | soag+std.hiba* | °9°% | seiag + std. hiba*

szam szam szam
Tenyesztesbe allitaskori 201 233.4+2,62a 73 214,68 +5,15b 83 230,04+ 4,67a
életkor (nap)
](Enlgg;"r el fertElans 295  1080,4+2941la| 76 832,20+53,02b | 91 906,062 51,68b
Zf;g)‘el“be“ 1oltottids | gy g45+2931a | 73 613.99£5398b | 83 650,22+ 54,32b
Zjeg;nékenyitések szama 295 56+020a| 76 3,96 +0,35b 91 4,67+ 0,35ab
Fialasok szama (db) 254 4,7+0,18a 57 4,19 £0,35a 68 4,43+ 0,35a
Két fialas kozotti 254 117.4+385a | 57 100,23 +7,09a | 68 102,79+ 6,45a
iddintervallum (nap)
AT TS 254 526+204a | 57 36.95+3.13b | 68 3833+ 333b
szama (db)
ol sl oot FELZIL PR 58+034a| 45 5714062 | 59 7,10+ 0.84a
szama (db)
IND G TS 254 10.9+£0,09a | 57 871+021b | 68 8.29+ 0.21b
szamanak atlaga (db)
el sezbilentl MElGaC | PR 09+005b | 57 0.98+0,11b | 68 1,38+ 0,16a
szamanak atlaga (db)
Felnevelt alom (db) 252 47+0,17a | 54 4,09+0,34a | 67 434+ 0,332
Felnevelt malac (db) 254 48,5+ 1,87a 57 30,96 +2,74b 68 35,75+ 2,95b
Felnevelt malacok 252 308+11,80a | 54 198,31+17,78b | 67 236,57+ 19,42b
tomege (Kg)
21 g v i 254 103+0,09a | 57 7.62+£0280 | 68 8,05+ 0,20b
malacszém atlaga (db)
FelliEvR I T a0 64.8+062 | 57 44411388 | 68 51,94+ 137b
tomegének atlaga (kg)
Fialési szazalék (%) 254 75,3 +1,36b 57 87,98 +1,93a 68 72,62+ 2,50b

254 93,0+08la| 57 8122+320b | 68 96,99+ 2,55a

Felnevelési szazalék (%)

* az eltérd betiik szignifikans kiilonbséget jelentenek P<0,05 szinten a Tukey teszt alapjan.
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Az egytényezOs varianciaanalizist elvégezve a 9. tablazat és a 11-13. mellékletek (138-
144. oldal) alapjan megallapithat6, hogy az eltéré fajtak termelési mutatdi szamos
esetben kiilonboztek egymastol. A tenyésztésbe allitaskori életkor a duroc kocak
esetében volt a legalacsonyabb, mig a masik két fajta atlaga szignifikansan magasabb
volt ettdl. Ezzel szemben a selejtezéskori életkor a magyar nagyfehér fajtanal volt a
legnagyobb, mig a masik két fajta kocait ettdl jelentésen korabban selejtezték le. A
termelésben toltott id6t hasonldan lehet jellemezni, mint a selejtezés életkorat. A
termékenyitések szama a magyar nagyfehér hussertés fajtanal volt a legnagyobb, ennél
szignifikansan kisebb csak a duroc fajta teljesitménye volt. A varianciaanalizis Tukey
tesztje nem jelzett szignifikans kiilonbséget a fialdsok szdmaban, a két fialds kozotti
napok szdmaban ¢és a holt malacok szdmaban. A harom fajta egyformanak volt
tekinthet6 a felnevelt almok szama szempontjabol is.

Ugyanakkor a termelés egészét figyelembe véve az élve sziiletett malacok szdma a
magyar nagyfehér ndivart tenyészallatoknal jelentdsen meghaladta a masik két fajtanal
megfigyelt értékeket. Hasonlo tendencia mutatkozott az élve sziiletett malacok atlagos
szdmat, a felnevelt malacszamot, a felnevelt alomtomeget és a felnevelt malacok
alomtomegét tekintve. Ezzel ellentétes eredményt kaptam a holt malacok atlaganak
vizsgalatakor, mivel a pietrain kocak holtan sziiletett malacainak szama jelentdsen
meghaladta a masik két fajtdhoz tartoz6 egyedek atlagat. A felnevelt malacok
alomtomegének atlagat vizsgalva a fajtak sorrendje a kovetkezoképpen alakult: magyar
nagyfehér, pietrain és végiil a duroc. A fialasi %-ot elemezve az eddigiektdl eltérd
sorrendet talaltunk, mivel a duroc utdn a magyar nagyfehér kovetkezett €s csak ezt
kovette a pietrain fajta. Az altalunk vizsgalt utolsé mutatd a felnevelési szazalék volt,
ahol a magyar nagyfehér ndivari tenyészallatok adataitol a pietrain kocak magasabb
szazaléka statisztikailag igazolhatoan nem kiilonbozott, és a duroc fajta mutatdja nem
érte el a masik két fajta teljesitményét.

Masodik lépésban az eltérd genotipusi kocak tulélési és kockazati fiiggvényeit
szerkesztettem meg (41., 42. abra). A tulélési gorbék azt prezentaljak, hogy adott
¢letkorban mekkora a tenyészallatok termelésben maradasi valoszinlisége az eltérd
fajtdk esetében. Ezzel szemben a kockazati gorbék a selejtezés bekodvetkezésének
valoszinliségét szemléltetik. Az abrakon bemutattam, hogy a magyar nagyfehér fajtahoz
tartozd egyedek gorbéi jol elkiiloniiltek a masik két fajtdétol. A magyar nagyfehér
allatok termelésben toltott ideje hosszabb, mint az ugyanolyan koriilmények kozott

tartott masik két fajtahoz tartoz6 kocakeé.
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41. abra: Tenyészkocak talélési fiiggvényei fajtanként
Forras: sajat szerkesztés (2016), MNF: magyar nagyfehér hussertés
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42. abra: Tenyészkocédk kockézati fliggvényei fajtanként
Forras: sajat szerkesztés (2016), MNF: magyar nagyfehér hussertés

A harom fajta selejtezésre keriilt egyedeinél az életkor medianja eltért egymastol. A
magyar nagyfehér allatok esetében a selejtezési életkor 1056 (+ 33,52) nap volt, a duroc
fajtanal ez az érték joval kisebb 735 (£73,56) nap, a pietrain esetében 818 (+£71,98) nap,
vagyis a magyar nagyfehér hussertés fajta egyedeinek fele legalabb 1056 napig élt
mielott selejtezésre keriilt. A masik két fajta egyedeinek fele mar 735 illetve 818 nap
el6tt kikertilt a termelésbdl. Az eldbbiekkel megegyez6 kovetkeztetések vonhatoak le a

kockazati fliggvények gorbéi alapjan is.

84



A 10. tablazatban a talélés elemzés log-rank tesztjének eredményét kozoltem. Ennek
alapjan megallapithato, hogy a teszt szignifikdns kiilonbséget jelzett a hiarom fajta
kozott (x°=16,981; P<0,001), amely szerint az egyes fajtdk talélési hanyada jelentSsen

kiilonbozott egymastol.

10. tablazat: A talélés elemzés log-rank tesztjének eredményei a hdrom fajta esetében

Teszt freek  Khiméeyzet o dsigfok P érték
érték
Log Rank (Mantel-Cox) teszt 16,981 2 P<0,001

11. tablazat: Az egyes fajtak kockazati ratajanak eredményei a Cox-modell alapjan

szamitva
95%-0s
konfidencia
intervallum a
- -~ .o Regresszios Standard Wald-  Szabadsag- P Kockazati kockazati
el L& il koefficiens hiba érték fok érték*  hanyados _hanyadosokra
Als6  Felso
hatar  hatar
magyar nagyfehér - - 16,717 2 P<0,001 - - -
duroc 0,477 0,129 13,573 1 P<0,001 1,611 1,250 2,077
pietrain 0,309 0,121 6,562 1 P=0,010 1,362 1,075 1,725

* statisztikailag szignifikans P<0,001 szinten a Wald féle khi-négyzet teszt alapjan

A fajtak kockazati rataja szignifikans eltérést mutatott (P<0,01) a magyar nagyfehér
fajta selejtezési kockazatahoz képest (11. tablazat). A kockazati hanyados értéke
mindegyik fajtanal 1 feletti értéket eredményezett, amely azt jelentette, hogy a
selejtezés bekovetkezésének barmely fajta esetén nagyobb a kockdzata, mint a MNF
esetében. Megallapithatd, hogy a magyar nagyfehér fajtdhoz viszonyitva a duroc fajta
selejtezési kockazata 1,6-szer nagyobbnak (P<0,001) mutatkozott, mig a pietrain kocak

1,36-szor nagyobb eséllyel (P=0,01) estek ki a tenyésztésbol.

A fent megfogalmazott eredményeimmel kapcsolatban hangstlyoznom kell, hogy ezek
az eredmények csak az altalam vizsgalt telep allomanyara érvényesek. Ugyanakkor
altalanossagban  megallapithatd mas tanulmanyok eredményeit megerGsitve
(DIJKHUIZEN et al., 1989; LUCIA et al., 2000; BALOGH et al., 2006; ENGBLOM et
al., 2008), hogy a tenyészallomanyok esetén az eltéré genetika eredményezheti azt,

hogy a termelési kockézat is eltér. Ezért ahhoz, hogy a termelés még hatékonyabb
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legyen, a fajtanak megfeleld koriilményeket kell biztositani a siildok igényeinek
kielégitéséhez, a szakszerlibb siildéneveléshez (USUI és KOKETSU, 2015). Ezaltal

megeldzhetd, hogy koran kiessenek a termelésbdl az allatok.
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6. Kovetkeztetések és javaslatok

1. Tanulmanyomban hét kandidans gén polimorfizmus vizsgalatit végeztem el, és
Osszefliggést kerestem a kapott genotipusok és a gazdasdgos sertéstenyésztésre nagy
hatassal levo tizenegy tulajdonsag tekintetében. Szamos korabbi tanulmany fokuszalt
ezen tulajdonsagok némelyikére, azonban csak néhany Osszpontositott minden
tulajdonsagra egyiittesen. A gének pontmutacioinak hatasvizsgalata genotipusok, fajtak,

¢€s genotipus ¢€s fajta interakcio szintjén valdsult meg.

A magvar nagyfehér hussertés, a duroc és a pietrain fajtak Osszehasonlitasabodl levont

kovetkeztetések:

A genotipusok analizisének konzekvenciai:

A genotipusok esetében négy gén (PRLR, EGF, ESR, FSHp) A és B alléljainak hatasa
igazolodott. Az EGF vizsgalt alléljai tizenegy értékmérd tulajdonsag koziil nyolc
vonasban szignifikans kiilonbséget eredményeztek az AA, az AB ¢és a BB genotipusok
kozott (IBL, NL, MBA, MBD, NBA, NBD, TNB, M21D). Az ESR gén adott ponton
malacok atlagszamaban jelentek meg. Az FSHf gén és a PRLR gén 1-1 tulajdonsagot
befolyasolt, e¢lébbi a holtan sziiletett malacok atlagat, utobbi a két fialas kozotti

idotartamot (43. abra).

GENEK
/ 7 e
/ e
/ N, 7
/ \:/ ’
/ N
/ e \
/ e
/ X
/ v
/ e
/ pd
/ yd
l/' ‘/ \\I
IBL PL NL MBA MBD MTB NBA NBD TNB M21D GR
TULAJIDONSAGOK

43. abra: A gének alléljainak hatdsa a reproduktiv tulajdonsagokra a genotipusok
vonatkozasdban
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Fajtak analizisének Osszegzése:

A fajtdk analizise sordan beigazolodott, hogy mindegyik tanulmanyozott gén
hatdsa a magyar nagyfehér hussertés, a duroc és a pietrain sertésfajtak kozott hat
tulajdonsagban jelent meg (IBL, MBA, MBD, NBA, NBD, M21D). A BF alléljai az
MBA, MBD, NBD ¢s az M21D értékmérdkre voltak hatassal. Négy-négy jellemzore
vonatkozo értékeket befolyasolt az EGF (IBL, MBD, NBD, M21D), az ESR (MBA,
MBD, NBD, M21D) és a H2AFZ (MBA, MBD, NBD, M21D). Az FSHf az MBD,
NBD, M21D, a LEP T ¢és C alléljai az MBD, NBD, M21D tulajdonsagokat
befolyasoltak (44. abra).

GENEK

P &
IBL PL NL MBA MBD MTB GR

TULAJDONSAGOK

44. abra: A gének alléljainak hatasa a reproduktiv tulajdonsédgokra a fajtak
vonatkozasdban

Genotipus és fajta interakcio:

A tanulmanyozott gének nyolc tulajdonsaggal alltak kapcsolatban. A fialasi szézalék
(PL), az Osszes sziiletett malac atlaga (MBT) és a felnevelési rata (GR) voltak azok a
jellemzok, melyekkel kapcsolatban 6sszefiiggést nem tudtam Kimutatni.

Az EGF 8, az FSHp 6, az ESR 5, a BF, a LEP ¢és a PRLR 4-4, a H2AFZ 3 szaporasaggal

Osszefliggod tulajdonsagra voltak szignifikans hatassal (45. abra).
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GENEK

TULAJIDONSAGOK

45. abra: A gének alléljainak hatdsa a reproduktiv tulajdonsdgokra a genotipusok ¢és a
fajtak interakcidjaban

A magyar nagyfehér hiissertés fajtara levont kovetkeztetések:

GENEK

/1R

(e ] [t | oK |

|IBL‘| |PL| |I:.L| |_\.-[ED| |MTB||I:JBA||NED

TULADONSAG OK

46. abra: A gének alléljainak hatasa a reproduktiv tulajdonsagokra

Az epidermalis novekedési faktor gén pontmuticidja a magyar nagyfehér hussertés
négy szaporasaggal 0sszefliggd tulajdonsagara volt szignifikans hatassal (46. abra). Az
EGF gén AA genotipust kocakra valo szelektalasa azt eredményezheti, hogy a telepen
n6 a fialasok szama, az élve sziiletett malacszam és az 0sszes sziiletett malacszam,

csokkent a fialasok kozotti idétartam, igy a szaporasagi mutatok javulhatnak. A

proprerdin gén AB genotipusit kocdinak kivalasztasa és tovabbtenyésztése a
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szaporasaggal Osszefiiggd értékmérd tulajdonsagok koziil a két fialas kozotti idétartam

rovidiiléséhez vezethet.

2. A sertéséllomany tulélés analizisének eredményei felhasznalhatoak az azonos
koriilmények kozott tartott fajtak talélésének Osszehasonlitasra, valamint egy fajta
¢lethosszanak 0Osszehasonlitasara kiilonb6zd tartasi viszonyok kozott. A modszerrel
kisztirhetdek azok a tényezok, amelyek a talélést novelik és ezzel a sertéstenyésztés

jovedelmezdségét javitjak.
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7. Uj tudomanyos eredmények

Az ¢értekezésemben a primer ¢és szekunder kutatdsaim alapjan a kovetkezd
megallapitdsokat teszem, melyek a témaban végzett vizsgilat szempontjabol wjnak

tekinthet6ek:

1. A polimorfizmus vizsgalat soran a vizsgalt telepen a magyar nagyfehér hussertés
allomanyban végzett hét gén polimorfizmus vizsgélatakor az eltérd genotipusok
esetében bebizonyitottam, hogy a szaporasdggal Osszefiiggd tulajdonsidgokra
legnagyobb szignifikdns hatassal az epidermalis novekedési faktor gén (EGF) birt.

A vizsgalt fajtaban a két fialas kozotti idotartam (IBL), a fialdsok szdma (NL), az élve
szliletett malacok szdma (NBA) és az 0Osszes sziiletett malacszdm (TNB)
tulajdonsagokat befolydsolta az EGF, mig a két fialas kozotti idétartam (IBL)
tulajdonsagot a propedin gén (BF) is.

2. Tulélés elemzési modszerekkel kimutattam, hogy a vizsgalt telepen a harom
kiilonboz6é fajtahoz tartozd tenyészkocak selejtezési kockazata eltért. A magyar
nagyfehér hussertés fajtdhoz viszonyitva a duroc fajta selejtezési kockéazata 1,6-szer

(P<0,001), mig a pietrain kocaké 1,36-szor (P<0,01) nagyobb.
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8. Az eredmények gyakorlati hasznosithatésaga

1. A leginformativabb az epidermalis névekedési faktor gén (EGF), melynek alléljai a
vizsgalt szaporasagra hato tulajdonsagok koziil négyben, mig a properdin (BF) gén

egyben indukalt szignifikans kiilonbséget.

Az adott telepen az EGF gén AA genotipusi magyar nagyfehér hussertés kocakra

torténd szelekcid a szaporasagi mutatok javuldsat eredményezheti.

2. A Hod-MezOgazda Zrt. sertéstelepén tartott magyar nagyfehér hussertés, duroc és
pietrain fajta alloményban beigazolddott, hogy a magyar nagyfehér hussertés fajtahoz
viszonyitva a duroc fajta koca egyedei 1,6-szer nagyobb eséllyel esnek ki a
tenyésztésbol, keriilnek selejtezésre adott id0 alatt. A pietrain kocak esetében ez az érték
1,36. A szamszeri adatok ismeretében a telepen olyan kocaforgd tervezés valosithatd
meg, amely folyamatos, biztonsagos, gazdasdgos kocautanpoétlast biztosit, és ez

hozzéjarulhat a sertéstartas eredményességének noveléséhez.
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9. Osszefoglalas

Napjainkban a genom térképek lehetdséget nyujtanak, olyan gének azonositasara,
melyekkel ellendrizhetévé valnak a szaporasaggal 0sszefiiggd értékmérd tulajdonsagok.
Ennek a sertéstenyésztésben is jelentés szerepe van. A marker alapu szelekcido (MAS)
tovabb noveli a markerek €s a szaporodasbiologiai tulajdonsagok kozotti kapcesolatok
feltarasat.

Ebben a tanulmanyban azonos telepen tartott magyar nagyfehér hussertés (n=93), duroc
(n=9) és pietrain (n=15) fajta 11, alommérettel kapcsolatos tulajdonsagot valasztottam
ki. Vizsgaltam, hogy a két fialas kozott eltelt id6 (IBL), a fialasi szazalék (PL), a
fialasok szama (NL),az élve sziiletett malacok atlaga (MBA), a holtan sziiletett malacok
atlaga (MBD), az Osszes sziiletett malacszam atlaga (MBT), az élve sziiletett malacok
szama (NBA), a holtan sziiletett malacok szama (NBD), az 6sszes sziiletett malacszam
(TNB), a valasztaskori malacszam atlaga (M21D) és a felnevelési rata (GR) értékmérd
tulajdonsagokat milyen mértékben befolyasoljak egyes gének pontmutacioi. Hét,
korabban mar azonositott kandidans gén (BF, EGF, ESR, FSHp, H2AFZ, LEP, PRLR)
alléljainak hatasat elemeztem a genotipusra, a fajtara és a genotipus ¢és fajta interakciora.
A properdin gén mutédcidja az MBA, az MBD, az NBD ¢és az M21D tulajdonsagok
valtozasat eredményezte a fajta, valamint a genotipus és fajta egyiitthatdsanak analizise
soran. Detektaltam a BF gén AA genotipusanak hianyat ebben a populdcidban,
mindharom fajtaban.

Az epidermalis novekedési faktor gén alléljai a genotipus, valamint a genotipus ¢és fajta
interakcid vonatkozasaban nyolc-nyolc tulajdonsaggal alltak kapcsolatban. A két fialas
kozott eltelt id6, a fialdsok szama, az €lve sziiletett malacok atlaga, a holtan sziiletett
malacok 4tlaga, az €lve sziiletett malacok szama, a holtan sziiletett malacok szdma, az
Osszes sziiletett malacszam és a valasztaskori malacszam atlaga azok a jellemzdk,
melyekre a gén alléljai szignifikans hatassal voltak. A vizsgalt gének kozil a
legnagyobb hatassal bird gén az EGF. Az adatok azt bizonyitjak, hogy az AB allélu
kocdk esetében a leghosszabb a két fialas kozott eltelt id6. Az AA genotipusuak
esetében legnagyobb az alomszam. igy az AA genotipust hordozé allatok elénydsek,
mert szignifikdnsan tobb a sziiletett malacszamuk és kozepesen hossz a két fialas
kozotti idétartamuk.

Az Gsztrogén receptor gén A €s B alléljai a genotipust vizsgalva két tulajdonsaggal, a

fajtat tekintve négy, és az egyiittes hatdsukat tekintve 6t fontos tulajdonsaggal (MBD,
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MBA, NBD, NBA, M21D) mutattak szignifikans 0sszefliggést. Meghataroztam az ESR
gén AA genotipusat, BB genotipust nem talaltam.

A follikulus-stimulald hormon béta alegység gén pontmutacidja a genotipusra és a
fajtdra vonatkoztatva csak néhdny tulajdonsdg valtozasat eredményezte. A fajta és
genotipus interakcié elemzése sordn azonban a szaporasaggal Osszefiiggd 1ényeges
jellemzékben (MBD, MBA, NBD, NBA, M21D) statisztikailag alatimaszthaté mértékii
eltéréseket okozott.

A H2A hiszton csalad Z tagjanak génje a genotipus és fajta egyiittes elemzése esetében
bizonyitotta a legnagyobb hatdsat. A holtan sziiletett 4tlagos malacszam, a holtan
sziiletett malacok szama, az élve sziiletett malacok szama ¢s a valasztaskori atlagos
malacszam értékmérdk valtozasara szignifikdns befolyassal birt.

A leptin gén C allélja magyar nagyfehérben 0,13 %, durocban 0,17%, pietrainben
0,20% gyakorisaggal jelent meg. A homozigéta CC genotipusu egyedek a duroc és a
pietrain sertéspopulacioban hianyoztak. Ennek oka lehet a vizsgalt kocak alacsony
szdma. A LEP gén kiilonb6z6 genotipusai csak néhany statisztikailag nem szignifikans
kiilonbséget mutattak, azonban a fajta vonatkozasidban hdrom, a fajta és genotipus
interakcidoban négy tulajdonsaggal (MBD, MBA, NBD, M21D) szignifikans kapcsolat
volt kimutathato.

A prolaktin receptor gén A ¢és B alléljanak a két fialas kozotti iddintervallumra térténd
hatdsa megmutatkozott a genotipusokban, a fajtdkban €s a kettd kdlcsonhatasaban is. A
prolaktin receptor gén AB alléljaval rendelkezd sertések IBL tulajdonsaganal az
intervallum lényegesen rovidebb volt a tobbi genotipussal szemben. A két fialas kozott
eltelt 1ddt ritkdn vizsgaljak, igy ez egy uj eredmény, mely jelentdsnek tekinthetd a
szaporodasbiologiai tulajdonsdgok analizalasanal. Az irodalmi adatok alapjan azt az
eredményt vartam, hogy a PRLR homozigéta AA genotipusat hordozd kocék
malacszama tobb lesz. A vizsgalataim adatai nem ezt mutattak. Feltehetéen az eltérd
fajtaji allatok és a kevés szaml duroc sertés miatt nem tudtam az Osszefliggést
reprezentalni.

Magyar nagyfehér hiissertés genotipusai kozotti elemzés azt mutatta, hogy a BF gén AB
genotipusa a két fialas kozotti idotartamra volt szignifikans hatassal. Az EGF gén esetén
az AA homozigdta kocak a két fialas kozotti 1d6, a fialasok szdma, az €lve sziiletett
malacszam és az Osszes sziiletett malacszam korrigalt atlagaiban mutattak a gyakorlat

szdmara kivanatos eredményeket.
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Elvégeztem a harom fajta, a magyar nagyfehér (n=295), a duroc (n=76) és a pietrain
(n=91) kocak tulélés elemzését. Figyelembe vettem a kocak életkorat a tenyésztésbe
vételkor; a selejtezés kori €letkort; a termelésben toltott 1dot; a bugatasok és a fialasok
szamat; a fialasi szazalékot; a két fialas kozotti napok szamat, az élve és holtan sziiletett
malacok szadmat, atlagait; a felnevelt alomszamot; a felnevelt malacszamot, atlagait, a
felnevelt alomtomegeit, atlagait valamint a felnevelési szézalékot. Eredményeim azt
mutattdk, hogy a magyar nagyfehér kocak 1056 (£ 33,52) napot ¢ltek, a duroc fajtanal
735 (£73,56) nap, a pietrain esetében 818 (£71,98) nap volt az atlagos selejtezési
¢letkor. A tulélés elemzés log-rank tesztje szignifikans kiillonbséget jelzett a harom
vizsgalt fajta kozott (x>=16,981; P<0,001), ami azt jelenti, hogy az egyes fajtak talélési
hanyada jelentdsen kiilonbozott egymastol. A magyar nagyfehér fajtdhoz viszonyitva a
duroc fajta selejtezési kockazata 1,6-szer nagyobbnak (P<0,001) mutatkozott, mig a
pietrain kocak 1,36-szor nagyobb eséllyel (P<0,01) esnek ki a tenyésztésbdl. Igy
eredményeim felhasznalhatdéak az azonos koriilmények kozott tartott fajtak talélésének
Osszevetésére, valamint egy fajta élethosszanak Osszehasonlitasara kiilonbozé tartasi
viszonyok kozott. A modszerrel kisziirhetdek azok a tényezdk, amelyek a talélést

novelik és ezzel a sertéstenyésztés jovedelmezdséget javitjak.
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10. Summary

Today genomic maps enable us to identify genes that make prolification traits
controllable. This plays an important role in pig husbandry. Marker assisted selection
(MAS) further increases the exploration of the correlation between markers and
reproduction-biological traits.

In the present study 11 traits have been selected that are related to litter size of the
Hungarian Large White (n=93), Duroc (n=9), and Pietrain (n=15), pigs raised on the
same farm. | investigated the extent to which the interval between litters (IBL), litter
percentage (LP), number of litters (NL), mean of piglets born alive (MBA), mean of
piglets born dead (MBD), mean of the total number of piglets born (MBT), number of
piglets born alive (NBA), number of piglets born dead (NBD), total number of born
piglets (TNB), the mean of piglets at 21 days of age (M21D), growth rate (GR), figures
are influenced by the point mutation of certain genes. | analyzed the impact of 7 seven
previously identified candidate genes (BF, EGF, ESR, FSHf5, H2AFZ, LEP, PRLR) on
genotype, breed and the interaction of genotype and breed.

During the analysis of the breed and the interaction of genotype and breed | found that
the mutation of properdin gene resulted in the change of MBA, MBD, NBD and M21D
traits. | also detected the lack of the AA genotype of the BF gene in this population in
all the three breeds. The alleles of the epidermal growth factor correlated with 8 - 8
traits regarding the genotype and the interaction between genotype and breed. The
interval between litters, number of litters, mean of piglets born alive, mean of piglets
born dead, number of piglets born, the number of piglets born dead, the mean of piglets
at 21 days of age are the traits that were significantly influenced by the alleles of the
gene. The gene that had the biggest impact on the traits among the studied genes was
EGF. Data proved that the interval between litters is the longest in case of sows with
allele AB. The highest number of litters was found in AA genotype sows. Animals
carrying genotype AA are advantageous because they produced a significantly higher
number of piglets and the interval between litters was of medium length.

A and B alleles of the estrogen receptor gene showed significant correlation with two
traits in terms of genotype, with four traits in terms of breed and five traits considering
the correlation between the two (MBD, MBA, NBD, NBA, M21D). | detected the AA
genotype of ESR gene. Genotype BB haven’t been found.
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The point mutation of FSHf studied for genotype and breed supported the change in
only a few traits significantly. The log rank test of survival analysis resulted in
statistically supportable differences in important traits related to prolification (MBD,
MBA, NBD, NBA, M21D).

The linked analysis of genotype and breed revealed that the H2AFZ gene had the most
significant impact on the mean of piglets born dead, the number of piglets born dead,
the number of piglets born alive and the mean of piglets at selection.

The occurrence of allele C of the LEP gene was 0.13 % in the Hungarian Large White,
0.17 % in Duroc and 0.20 % in Pietrain. CC homozygous individuals were absent from
the Duroc and Pietrain swine population. The reason for this can possibly be the low
number of sows of the studied breed. The different genotypes of the LEP gene indicated
only a few statistically not significant differences but there was a significant link to the
three traits regarding breed and four traits regarding the interaction between breed and
genotype (MBD, MBA, NBD and M21D).

The impact of alleles A and B of the prolactin receptor gene on the interval between
litters was detected in terms of the genotype and breed and the correlation of the two.
The interval was considerably shorter for pigs with AB allele of the propedin receptor in
contrast to the other genotypes. The interval between litters (IBL) is rarely studied, for
this reason this new result can be considered relevant at the analysis of reproduction-
biological traits. Based on the reference data it was expected that the number of sows
carrying the homozygous AA genotype of the PRLR gene would be higher. Our data did
not show this tendency. | could not present the correlation due to the different types of
the animals and the small number of Duroc individuals.

The analysis of the genotypes of the Hungarian Large White showed that the AB
genotype of the BF gene had a significant impact of the interval between litters. In case
of the EGF gene, AA homozygote sows showed applicable results in the interval
between litters, number of litters, the number of piglets born alive and the corrected

mean of the total number of piglets born.

The survival analysis of the three breeds the Hungarian Large White (n=295), Duroc
(n=76), Pietrain (91) have been performed. | considered the age of sows at the time of
their inclusion into breeding, their age at the time of culling, time spent in production,
number of mating and parities, parity percentage, intervals between litters, number and

mean of piglets born alive and born dead, number of raised piglet litters, number and
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mean of M21D, the weight and mean of raised litter and raise percentage. The results
showed that the Hungarian Large White sows lived for 1056 days (+ 33.52), the average
age was 735 days for Duroc (+ 73.56) and 818 days for Pietrain (+ 71.98). The log-rank
test of survival analysis showed significant differences between the three studied breeds
(x*=16.981; P<0.001), which means the survival rate of the specific breeds varied
considerably. The culling risk rate of Duroc was 1.6 % higher (P<0.001) than the risk
rate of the Hungarian Large White. Pietrain sows were 1.36 times (P<0.01) more likely
to be culled than the Hungarian Large White. Thus our results can be used to compare
the survival of the breeds raised under the same conditions and the lifespan of a breed
raised under different conditions. Factors that increase the chance of survival and

improve profitability can be detected by this method.
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14. Mellékletek
Roviditések jegyzéke

AREG: amphiregulin

BF: properdin gén

bFGF: a fibroblaszt novekedési faktort

CFB: Complement Factor B

EGF: epidermalis novekedési faktor gén

EGFR: epidermalis ndvekedési faktor receptor

ESR: dsztrogén receptor gén

FSHPp: follikulus-stimulalé hormon béta algység

FR: Farrowing Rate (fialasi rata)

GAS: Gene Assistant Selection (gének segitette szelekcio) és a GS
GS: Gene Selection (genomikus tenyészértékre alapozott szelekcio)
GR: Grow Rate (felnevelési rata)

H2A.Z: H2A hiszton csalad Z tagja

H2AFZ: H2A hiszton csalad Z tagjanak génje

IBL: Intervall Born Litter (két fialas kozott eltelt id6)

IUGR: intrauterine growth retardation (méhen beliili névekedési retardaciot)
LEP: leptin gén

LIF: Leukemia Inhibitory Factor

M21D: Mean 21 Days (21 napos kori valasztott darabszam atlaga)
MAS: Marker Assisted Selection (marker alapu szelekcio)

MBA: Number Born Alive (élve sziiletett atlag)

MBD: Mean Born Dead (holtan sziiletett atlag)

MBT: Mean Born Total (0sszes sziiletett 4tlag)

N21D: Number 21 Days (21 napos kori valasztott malacszam)
NBA: Number Born Alive (élve sziiletett szam)

NBD: Number Born Dead (holtan sziiletett szam)

NL: Number Litters (alomszam)

PCR: Polymerase Chain Reaction (polimeraz lancreakcio)
PCR-RFLP: Polymerase Chain Reaction-Restriction Fragment Length Polymorphism
PL: Percentage Litter (fialasi szazalék)

PRLR: prolaktin receptor gén
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RR: Raising Rate (felnevelési szazalék)

QTL: Quantitative Trait Locus (kvantitativ jelleget meghatarozoé 16kusz)
RFamide-Related Peptide (RFRP) gén: RF amidhoz kapcsolodo peptid (RFRP) gén
RFLP: restrikcios fragment hossz polimorfizmus

SOD1 gén: szuperoxid dizmutaz 1 gén

Taq polimeraz: Thermophylus aquaticus polimeraz

TNB: Total Number Born (6sszes sziiletett malacszam)
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Abrik jegyzéke

1. abra:
2. dbra:
3. abra:
4. dbra:
5. abra:
6. abra:
7. abra:
8. dbra:
9. abra:

10. abra

11. dbra:
12. dbra:
13. dbra:
14. abra:
15. dbra:
16. dbra:

17. abra
18 abra:
19. abra

20. abra:
21. dbra:
22. abra:

23. abra:

24. abra:
25. abra:

26. abra:

27. abra:

28. abra:

29. abra:

A vilag sertéshustermelésének varhat6 alakulasa
Magyarorszag sertéshustermelésének varhato alakuldsa
A husfogyasztas alakuldsa Magyarorszagon

A husfogyasztas dsszetétele Magyarorszagon
Széke mangalica

Magyar nagyfehér htissertés

Pietrain sertés

Duroc sertés

N6i nemi hormonok kozotti interakcidk

- Properdin hormon szerkezete

Human epidermalis novekedési faktor szerkezete
Osztrogén hormon szerkezete

Human follikulus stimulalé hormon szerkezete
Nukleoszoma szerkezete

Leptin hormon szerkezete

Leptin hormon miikddésének mechanizmusa

: Prolaktin hormon szerkezete

Prolaktin hormon miik6dése

. Tulélési fiiggveény altalanos alakja

Kockazati fliggvény altalanos alakja
Kaplan-Meier tulélési gorbék két csoport esetén

A PCR termék agaréz gélelektroforézis képe az Smal enzimmel torténd
emésztést kovetden (BF gén)

A szignifikans kiilonbséget mutaté tulajdonsagok alakulésa a fajtak
genotipusaiban a BF gén esetében

A PCR termék agaroz gélelektroforézis képe (BF gén)

A szignifikans kiilonbséget mutato tulajdonsagok alakulasa a fajtak
genotipusaiban az EGF gén esetében

A PCR termék agaroz gélelektroforézis képe az Pvull enzimmel torténd
emésztést kovetden (ESR gén)

A szignifikans kiilonbséget mutato tulajdonsagok alakulésa a fajtak
genotipusaiban az ESR gén esetében

A PCR termék agaroz gélelektroforézis képe az o Taql enzimmel torténd
emésztést kdvetden (FSHp gén)

A szignifikans kiilonbséget mutato tulajdonsagok alakulésa a fajtak
genotipusaiban az FSHf gén esetében
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30.

31.

32.

33.

34.

35.

36.

37.

38.

39.

40.

41.
42.
43.
44.
45.

46.

abra:

abra:

abra:

abra:

abra:

abra:

abra.

abra.

abra.

abra.

abra.

abra:
abra:
abra:

abra:

A PCR termék agaroz gélelektroforézis képe az Bsul51 enzimmel torténd
emésztést kovetden (H2AFZ gén)

A szignifikans kiilonbséget mutato tulajdonsagok alakulésa a fajtak
genotipusaiban a H2AFZ gén esetében

A PCR termék agaroz gélelektroforézis képe az Hinfl enzimmel térténd
emésztést kovetden (LEP gén)

A szignifikans kiilonbséget mutato tulajdonsagok alakulésa a fajtak
genotipusaiban a LEP gén esetében

A PCR termék agaroz gélelektroforézis képe az Alul enzimmel torténd
emésztést kovetden (PRLR gén)

A szignifikans kiilonbséget mutato tulajdonsagok alakulésa a fajtak
genotipusaiban a PRLR gén esetében

Két fialas kozotti napok szamdnak alakuldsa a magyar nagyfehér hussertés
genotipusaiban a BF gén esetében

Két fialas kozotti napok szamanak alakuldsa a magyar nagyfehér hussertés
genotipusaiban az EGF gén esetében

Fialdsok szaménak alakuldsa a magyar nagyfehér hussertés genotipusaiban az
EGF gén esetében

Elve sziiletett malacok szaméanak alakulasa a magyar nagyfehér hiissertés
genotipusaiban az EGF gén esetében

Osszes sziiletett malacszam alakuldsa a magyar nagyfehér hussertés
genotipusaiban az EGF gén esetében

Tenyészkocak tulélési fliggvényei fajtanként
Tenyészkocak kockazati fliggvényei fajtanként
A gének alléljainak hatasa a tulajdonsagokra a genotipusok vonatkozasaban

A gének alléljainak hatdsa a tulajdonsdgokra a fajtak vonatkozasaban

abra: A gének alléljainak hatasa a tulajdonsdgokra a genotipusok ¢s a fajtdk

abra:

interakcidjaban

Gének pontmutaciodinak hatdsa a tulajdonsagokra
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Osztrogén receptor gén gén esetében

Az egyes termelési paraméterek fajtak szerinti szignifikans kiilonbségei a
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eredményei a harom fajta esetében
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A termelési paraméterek alakulasa a vizsgalt harom fajta esetében 1V.
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1. melléklet
A vizsgalt gének és allél gyakorisagok megoszlasa a kiillonbozo fajtak esetében

Gén magyar nagyfehér hissertés duroc pietrain
x o . 2 . . . 2 x . .. 2
AA" BB AB d.]2_<= L P AA" BB AB d_f7f= ! P AA° BB AB d.f7_6= ! P
No - 67 26 2,46 0,117 - 6 3 0,36 0,549 - 12 3 0,19 0,667
BE ne | 1,82 68,82 2237 0,25 6,25 2,5 0,15 12,15 2,7
an A B A B A B
0,14 0,86 0,17 0,83 0,10 0,90
No 6 62 25 2,28 0,131 - 7 2 0,14 0,708 - 14 1 0,02 0,894
EGE ne | 368 59,68 29,64 0,11 7,11 1,78 0,02 14,02 0,97
an A B A B A B
021 0,79 0,11 0,89 0,03 0,97
no | 23 - 70 33,87 0,000 9 - - - - 12 - 3 0,19 0,667
ESR ne | 36,17 13,17 43,66 12,15 0,15 2,7
an A B A B A B
0,62 0,38 1 - 0,90 0,10
No 3 37 53 9,26 0,002 - 9 - - - - 9 6 0,94 0,333
ne | 9,36 4336 40,28 0,6 9,6 4,8
FSHE an A B A B A B
0,32 0,68 - 1 0,20 0,80
no | 69 4 20 2,36 0,125 2 3 4 0,09 0,764 11 - 4 0,36 0,551
ne | 67,11 2,11 23,78 1,78 2,78 4,44 11,27 0,27 3,47
H2AFZ an A B A B A B
0,85 0,15 0,44 0,56 0,87 0,13
no | 72 3 18 1,79 0,180 6 - 3 0,36 0,549 9 - 6 0,94 0,333
LEP ne | 70,55 1,55 20,90 6,25 0,25 2,5 9,6 0,6 4,8
an T C T C T C
0,87 0,13 0,83 0,17 0,80 0,20
no | 40 16 37 2,02 0,155 - 6 3 0,36 0,549 6 3 6 0,42 0,519
ne | 36,8 12,8 43,4 0,25 6,25 2,5 54 2,4 7,2
PRLR an A B A B A B
063 0,37 0,17 0,83 0,59 0,41
n: genotipusok szama an: allél frekvencidk No: tapasztalt allélgyakorisag
* LEP esetében TT ™ LEP esetében CC " LEP esetében TC ne: vart allélgyakorisag
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A genotipus és fajta interakcié atlagainak bemutatasa a BF gén esetében*

2. melléklet

Két fialas kozotti
idéintervallum (IBL

Fialasi szazalék

Fialasok szima

Elve sziiletett malacok
szamanak atlaga (MBA

Holtan sziiletett malacok
szamanak atlaga (MBD

Osszes sziiletett malac szim
atlaga (MBT

korrigalt atlag  std. hiba korrigalt atlag  std. hiba Kkorrigalt atlag  std. hiba korrigalt atlag  std. hiba korrigalt atlag  std. hiba
NA NA NA NA NA NA NA NA
4,93 0,57 a 9,70 050 a 0,81 0,16 a 10,51 053 a
5,01 0,35 a 9,85 0,31 a 1,00 0,10 a 10,85 0,32 a
duroc 4,83 0,72 a 9,18 0,63 a 1,06 0,20 b 10,25 0,66 a
MNF 5,32 0,23 a 11,08 021 b 0,30 0,07 a 11,38 0,22 a
pietrain 4,75 0,66 a 9,05 0,57 a 1,35 0,18 b 10,40 0,61 a
NA NA NA NA NA NA NA NA
AB duroc 158,06 1957 a 82,22 755 a 4,67 1,17 a 9,50 1,03 ab 0,90 0,33 abc 10,40 1,08 a
BB duroc 156,25 1384 a 81,75 534 a 5,00 083 a 8,87 0,73 a 1,22 023 ¢ 10,10 0,77 a
AA MNF NA NA NA NA NA NA NA NA NA NA NA NA
AB MNF 173,70 6,65 a 74,48 256 a 5,12 0,40 a 11,26 035 b 0,20 011 a 11,46 0,37 a
BB MNF 163,85 414 a 78,62 160 a 5,52 0,25 a 10,91 0,22 ab 0,40 0,07 ab 11,31 0,23 a
AA pietrain NA NA NA NA NA NA NA NA NA NA NA NA
AB pietrain 150,56 1957 a 81,94 755 a 5,00 1,17 a 8,33 1,03 ab 1,33 0,33 bc 9,67 1,08 a
BB pietrain 191,16 9,78 a 79,56 3,77 a 4,50 0,59 a 9,77 0,51 ab 1,38 0,16 c 11,14 054 a
tényezd jdonsig Elve sziiletett malacok Holtan sziiletett malacok szaima | Osszes sziiletett malacszam 21 napos valasztott Felnevelési rata
szama (NBA) NBD TNB malacszam atlaga (M21D) GR
oeno orriga a d D Orrig atlag d ba orriga a d ba orriga ag d ba orrig a d a
AA 48,50 711 a 3,91 0,87 a NA NA NA NA NA NA
AB 49,87 436 a 4,77 053 a 52,41 736 a 8,81 033 a 91,60 432 a
BB NA NA NA NA 54,65 451 a 9,22 0,20 a 91,08 2,65 a
duroc 44,75 8,98 a 5,00 1,09 b 49,75 930 a 8,35 041 a 90,17 546 a
MNF 59,52 293 a 1,66 0,36 a 61,18 304 a 9,93 0,13 b 89,39 1,79 a
ietrain 43,29 8,19 a 6,38 100 b 49,67 849 a 8,76 0,38 a 94,46 499 a
oeno a
AA duroc NA NA NA NA NA NA NA NA NA NA
AB duroc 44,33 14,66 a 4,00 1,79 abc 48,33 15,18 a 8,30 0,67 ab 88,33 892 a
BB duroc 45,17 10,36 a 6,00 1,26 bc 51,17 10,74 a 8,40 047 a 92,00 6,31 a
AA MNF NA NA NA NA NA NA NA NA NA NA
AB MNF 58,50 498 a 1,08 061 a 59,58 516 a 10,00 023 b 88,46 3,03 a
BB MNF 60,54 3,10 a 2,24 0,38 ab 62,78 321 a 9,87 014 b 90,31 189 a
AA pietrain NA NA NA NA NA NA NA NA NA NA
AB pietrain 42,67 14,66 a 6,67 1,79 bc 49,33 15,18 a 8,13 0,67 ab 98,00 892 a
BB pietrain 43,92 7,33 a 6,08 089 ¢ 50,00 759 a 9,38 0,34 ab 90,92 446 a

NA: nincs adat,
*: az eltérd betiik a szignifikansan eltéré csoportokat jelolik
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3. melléklet

A genotipus és fajta interakcio atlagainak bemutatasa az EGF gén esetében*

tényezd ajdonsig . lfét fialas kozotti Fialasi szazalék Fialasok szima E,lve’sziilefett malacok Ho,ltafl sziil'etett malacok | Osszes sziiletett malac szam
idéintervallum (IBL) (PL) (NL) szimanak dtlaga (MBA) sziméanak dtlaga (MBD) atlaga (MBT)

Z€No a a b atlag ba g 2 b A b 0 atlag 9) orriga ag a Da
AA 159,19 1290 a 71,68 525 a 7,33 081 b 12,10 0,73 b 0,21 023 a 12,32 0,77 a
AB 218,66 13,07 b 85,80 532 a 4,11 082 a 9,84 0,74 ab 1,21 024 b 11,05 0,78 a
BB 164,34 5,06 a 79,65 2,06 a 5,06 0,32 a 9,78 0,28 a 0,93 0,09 b 10,72 0,30 a

duroc 157,20 12,67 a 81,82 516 a 4,75 0,79 a 9,48 0,71 a 1,04 023 b 10,52 0,75 a
MNF 166,53 498 a 75,26 2,03 a 5,88 031 a 11,26 028 a 0,31 0,09 a 11,57 0,30 a
pietrain 247,09 16,36 b 89,31 6,66 a 3,86 102 a 9,10 092 a 1,82 0,29 b 10,92 0,97 a

3 eno ajta
AA duroc NA NA NA NA NA NA NA NA NA NA NA NA
AB duroc 157,83 22,35 a 81,50 911 a 4,50 1,40 ab 10,20 1,26 ab 0,95 0,40 ab 11,15 133 a
BB duroc 156,57 11,95 a 81,86 487 a 5,00 0,75 ab 8,76 0,67 a 1,16 022 b 9,93 0,71 a
AA MNF 159,18 12,90 a 71,83 526 a 7,33 081 b 12,10 073 b 0,22 023 a 12,32 0,77 a
AB MNF 177,14 632 a 75,80 258 a 4,84 040 a 10,63 0,36 ab 0,38 011 a 11,01 038 a
BB MNF 163,26 4,05 a 78,44 165 a 5,48 0,25 ab 11,06 023 b 0,34 0,07 a 11,39 0,24 a
AA pietrain NA NA NA NA NA NA NA NA NA NA NA NA
AB pietrain 321,00 3161 b 100,00 12,88 a 3,00 1,98 ab 8,70 1,78 ab 2,30 0,57 b 11,00 188 a
BB pietrain 173,19 845 a 78,57 344 a 4,71 0,53 ab 9,54 048 a 1,30 015 b 10,84 0,50 a

tényezd ajdonsig Elve sziiletett malacok Holtan s'ziiletett malacok | Osszes sziiletett malacszim 21 napos vilasztott Felnevelési rata
szima (NBA) szaima (NBD) (TNB) malacsziam atlaga (M21D) (GR)

OC 0 0 g atlag Da ag na 0 g a g a ag a 0 g4 ag a
AA 89,50 9,88 b 117 1,29 a 90,67 1032 b 10,30 048 b 85,03 631 a
AB 41,31 10,01 a 4,37 1,31 ab 45,69 10,46 a 9,63 049 ab 86,14 638 a
BB 50,06 3,88 a 4,58 051 b 54,65 4,05 a 9,04 019 a 91,40 247 a

duroc 45,46 9,71 a 4,86 1,27 ab 50,32 10,14 a 8,59 047 a 90,33 619 a
MNF 67,26 381 a 1,72 050 a 68,98 398 a 10,01 018 b 88,87 243 a
pietrain 35,46 12,53 a 6,57 163 b 42,04 13,08 a 9,53 0,61 ab 85,20 799 a

ocno djld
AA duroc NA NA NA NA NA NA NA NA NA NA
AB duroc 46,50 17,12 ab 4,00 2,23 abc 50,50 17,88 ab 9,00 0,83 ab 89,50 1091 a
BB duroc 44,43 9,15 a 571 1,19 bc 50,14 9,56 a 8,19 044 a 91,14 583 a
AA MNF 89,50 9,88 b 117 1,29 ab 90,67 10,32 b 10,32 048 b 85,17 6,30 a
AB MNF 51,44 484 a 2,12 0,63 ab 53,56 506 a 9,90 024 b 91,92 3,09 a
BB MNF 60,84 310 a 1,89 040 a 62,72 3,24 a 9,85 015 b 89,64 198 a
AA pietrain NA NA NA NA NA NA NA NA NA NA
AB pietrain 26,00 2421 ab 7,00 3,16 abc 33,00 2528 a 10,00 1,18 ab 77,00 1543 a
BB pietrain 44,93 6,47 a 6,14 084 c 51,07 6,76 ab 9,07 0,31 ab 93,43 412 a

NA: nincs adat
*: az eltérd betiik a szignifikansan eltérd csoportokat jelolik
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4. melléklet

sr r

A genotipus és fajta interakcio atlagainak bemutatasa az ESR gén esetében*

tényezd idons4 Két fialas kozotti Fialasi szazalék Fialasok szima Elve sziiletett malacok Holtan sziiletett malacok Osszes sziiletett malacszam
Y 8 idéintervallum (IBL) (PL) (NL) szamanak atlaga (MBA) szamanak atlaga (MBD) atlaga (MBT)
O e 0 D a a d Da 0 o a a D ga ag a na 0 o a o d Da 0 oga ag a D 0 ga ag d Da
AA 164,53 554 a 79,22 211 a| 512 033 a| 997 029 a 0,85 009 a| 1081 0,30 a
AB 188,72 10,02 b 83,74 383 a| 511 059 a| 1026 053 a 1,13 016 a| 11,39 0,55 a
BB NA NA NA NA NA NA NA NA NA NA NA NA
duroc 156,85 11,33 a 81,91 433 a 4,89 0,67 a 9,07 059 a 1,11 0,19 b 10,18 0,62 a
MNF 164,28 408 a 77,73 156 a 5,59 024 a 11,13 0,21 b 0,29 0,07 a 11,42 0,22 a
pietrain 192,61 10,97 a 83,88 419 a 4,75 0,65 a 9,54 0,57 a 1,56 0,18 b 11,10 0,60 a
it
AA duroc 156,85 11,33 a 81,90 433 a 4,89 0,67 a 9,08 0,60 a 1,11 0,19 b 10,20 0,63 a
AB duroc NA NA NA NA NA NA NA NA NA NA NA NA
BB duroc NA NA NA NA NA NA NA NA NA NA NA NA
AA MNF 159,67 7,09 a 78,26 2,71 a 5,96 042 a 11,30 037 b 0,19 0,12 a 11,58 0,39 a
AB MNF 168,88 4,06 a 77,20 155 a 5,26 0,24 a 10,88 022 b 0,39 0,07 a 11,26 0,23 a
BB MNF NA NA NA NA 3,00 201 a NA NA NA NA NA NA
AA pietrain 176,75 984 a 77,48 3,75 a 4,50 0,58 a 9,43 0,52 ab 1,24 0,16 b 10,68 054 a
AB pietrain 208,67 19,68 a 90,28 750 a 5,00 1,16 a 9,67 1,03 ab 1,87 032 b 11,50 1,09 a
BB pietrain NA NA NA NA NA NA NA NA NA NA NA NA
tényezd i donss Elve sziiletett malacok Holtan sziiletett malacok | Osszes sziiletett malacszam 21 napos valasztott Felnevelési rata
Y g szama (NBA) szama (NBD) (TNB) malacszam atlaga (M21D) (GR)
AA 51,67 406 a 4,04 050 a 55,71 422 a 9,04 019 a 89,63 247 a
AB 52,90 736 a 541 091 a 58,30 764 a 9,82 034 b 89,72 448 a
BB NA NA NA NA NA NA NA NA NA NA
duroc 44,89 832 a 5,33 103 b 50,22 864 a 8,36 039 a 90,80 506 a
MNF 62,53 300 a 1,68 037 a 64,21 312 a 9,86 014 b 88,05 183 a
pietrain 45,42 805 a 7,13 099 b 52,54 8,37 a 9,33 0,38 ab 90,71 490 a
ajta
AA duroc 44,89 832 ab 5,33 1,03 b 50,22 865 a 8,37 0,39 a 90,78 507 a
AB duroc NA NA NA NA NA NA NA NA NA NA
BB duroc NA NA NA NA NA NA NA NA NA NA
AA MNF 67,61 521 b 1,22 064 a 68,83 541 a 9,77 024 b 84,70 317 a
AB MNF 57,46 298 ab 2,13 037 a 59,93 312 a 9,92 014 b 91,30 183 a
BB MNF NA NA NA NA NA NA NA NA NA NA
AA pietrain 42,50 721 a 5,58 089 b 48,08 749 a 8,99 033 ab 93,42 439 a
AB pietrain 48,33 1441 ab 8,67 1,78 b 57,00 1499 a 9,70 0,67 ab 88,00 879 a
BB pietrain NA NA NA NA NA NA NA NA NA NA

NA: nincs adat
*: az eltérd betiik a szignifikansan eltérd csoportokat jelolik
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A genotipus és fajta interakcié atlagainak bemutatasa az FSHf gén esetében*

5. melléklet

NA: nincs adat

*: az eltér6 betiik a szignifikansan eltérd csoportokat jelolik
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tenyesd idonsa Két fialas kozotti Fialasi szazalék Fialasok szima Elve sziiletett malacok Holtan sziiletett malacok Osszes sziiletett malacszam
Y e idéintervallum (IBL) (PL) (NL) szamanak atlaga (MBA) szamanak atlaga (MBD) atlaga (MBT)
oenotip d ba g d a 0 g4 2 d a 0 g4 ag d ba 0 g A d a 0 g4 ag d ba
AA 165,23 19,46 a 72,09 7,53 a 4,67 1,15 a 10,32 1,03 a 0,06 0,33 a 10,38 1,08 a
AB 161,82 7,26 a 78,23 281 a 5,68 043 a 10,17 0,39 a 0,78 0,12 ab 10,96 0,40 a
BB 174,48 561 a 80,53 2,17 a 4,70 0,33 a 9,86 0,30 a 0,99 0,09 b 10,85 0,31 a
duroc 156,85 11,24 a 76,02 2,68 a 4,89 0,66 a 9,07 0,60 a 1,11 0,19 b 10,18 0,63 a
MNF 166,09 6,92 a 81,91 435 a 5,19 041 a 10,77 0,37 a 0,26 0,12 a 11,03 0,38 a
pietrain 178,59 8,88 a 80,10 344 a 4,83 0,53 a 9,43 047 a 1,35 0,15 b 10,78 0,49 a
seno a
AA duroc NA NA NA NA NA NA NA NA NA NA NA NA
AB duroc NA NA NA NA NA NA NA NA NA NA NA NA
BB duroc 156,85 11,24 ab 81,78 435 a 4,89 0,66 a 9,08 0,60 a 1,11 0,19 bc 10,20 0,63 a
AA MNF 165,33 19,44 ab 72,33 754 a 4,67 1,15 a 10,33 1,03 ab 0,07 0,33 ab 10,37 1,08 a
AB MNF 167,36 4,62 a 76,15 1,79 a 5,36 0,27 a 11,16 025 b 0,30 0,08 a 11,46 0,26 a
BB MNF 165,89 553 a 79,95 2,15 a 5,54 0,33 a 10,84 0,29 ab 0,43 0,09 a 11,27 031 a
AA pietrain NA NA NA NA NA NA NA NA NA NA NA NA
AB pietrain 156,33 13,74 ab 80,33 533 a 6,00 081 a 9,18 0,73 ab 1,27 0,23 bc 10,45 0,77 a
BB pietrain 201,00 11,22 b 79,78 435 a 3,67 0,66 a 9,68 0,60 ab 1,43 019 ¢ 11,11 0,63 a
tényesd i donsé Elve sziiletett malacok Holtan sziiletett malacok Osszes sziiletett malacszam 21 napos valasztott Felnevelési rata
Y g szama (NBA) szama (NBD) (TNB) malacszam atlaga (M21D) (GR)
AA 47,67 14,48 a 0,33 1,79 a 48,00 1499 a 8,87 0,67 a 88,17 8,90 a
AB 57,68 540 a 4,42 0,67 a 62,10 559 a 9,46 0,25 a 92,63 332 a
BB 47,18 4,17 a 4,42 0,52 a 51,60 432 a 9,16 0,19 a 90,63 2,56 a
duroc 44,89 8,36 a 5,33 1,03 b 50,22 8,65 a 8,36 039 b 90,80 514 a
MNF 56,17 515 a 1,46 064 a 57,63 533 a 9,58 0,24 a 89,46 3,16 a
pietrain 45,58 6,61 a 6,36 0,82 b 51,94 6,84 a 9,09 0,31 ab 93,08 4,06 a
genotip a
AA duroc NA NA NA NA NA NA NA NA NA NA
AB duroc NA NA NA NA NA NA NA NA NA NA
BB duroc 44,89 8,36 ab 5,33 1,03 bc 50,22 8,65 a 8,37 0,39 a 90,78 513 a
AA MNF 47,67 14,48 ab 0,33 1,79 abc 48,00 1499 a 8,87 0,67 ab 88,00 8,89 a
AB MNF 60,19 345 b 1,68 043 a 61,87 357 a 9,96 0,16 b 88,66 2,12 a
BB MNF 60,65 4,12 ab 2,38 051 ab 63,03 427 a 9,92 0,19 b 91,57 253 a
AA pietrain NA NA NA NA NA NA NA NA NA NA
AB pietrain 55,17 10,24 ab 717 127 ¢ 62,33 10,60 a 8,98 0,48 ab 96,67 6,29 a
BB pietrain 36,00 8,36 a 5,56 1,03 bc 41,56 8,65 a 9,23 0,39 ab 89,44 513 a




6. melléklet

sr r

A genotipus és fajta interakcio atlagainak bemutatasa a H2AFZ gén esetében*

t6 = idonsa Két fialas kozotti Fialasi szazalék Fialasok szima Elve sziiletett malacok Holtan sziiletett malacok Osszes sziiletett malacszam
enyezo onsag idéintervallum (IBL) (PL) (NL) szamanak stlaga (MBA) szamanak stlaga (MBD) itlaga (MBT)
genotip 0 o atlag d ba 0 o a d ba 0 o a d b g a d b 0 a d Da 0 ga ag d Da
AA 173,77 8,88 a 77,76 342 a 5,42 0,553 a 9,69 0,47 a 0,80 0,15 a 10,49 0,49 a
AB 160,48 846 a 79,77 3,26 a 4,77 051 a 10,23 045 a 0,96 0,14 a 11,19 047 a
BB 155,07 13,09 a 83,72 503 a 4,63 0,78 a 9,75 0,69 a 0,60 0,22 a 10,34 0,72 a
duroc 157,36 11,89 a 81,52 457 a 5,00 0,71 a 8,94 0,63 b 1,04 0,20 b 9,98 0,65 a
MNF 164,13 6,41 a 77,67 2,46 a 5,33 0,38 a 11,11 0,34 a 0,20 0,11 a 11,31 0,35 a
pietrain 174,01 10,01 a 81,22 385 a 4,41 0,60 a 9,54 053 b 1,38 0,17 b 10,92 0,55 a
oeno P djld
AA duroc 161,50 2421 a 76,50 933 a 6,00 145 a 8,70 127 a 0,65 0,40 abc 9,35 134 a
AB duroc 156,50 1712 a 80,00 6,60 a 5,00 102 a 9,90 0,90 a 1,28 0,28 bc 11,18 0,95 a
BB duroc 154,67 19,76 a 87,67 762 a 4,00 1,18 a 8,23 104 a 1,20 0,33 abc 9,47 1,09 a
AA MNF 166,26 412 a 78,01 159 a 5,45 0,25 a 10,96 0,22 a 0,41 0,07 ab 11,37 0,23 a
AB MNF 170,45 7,65 a 75,50 295 a 5,30 0,46 a 11,12 0,40 a 0,21 0,13 a 11,32 042 a
BB MNF 155,75 17,12 a 79,50 6,60 a 5,25 102 a 11,25 0,90 a 0,01 0,28 a 11,25 0,95 a
AA pietrain 193,55 10,32 a 78,64 398 a 4,82 0,62 a 9,41 054 a 1,35 0,17 ¢ 10,76 0,57 a
AB pietrain 154,50 17,12 a 83,75 6,60 a 4,00 102 a 9,68 0,90 a 1,40 0,28 c¢ 11,08 0,95 a
BB pietrain NA NA NA NA NA NA NA NA NA NA NA NA
ténvezd idonsé Elve sziiletett malacok Holtan sziiletett malacok szima | Osszes sziiletett malacszam 21 napos valasztott Felnevelési rata
Y g szama (NBA) (NBD) (TNB) malacszam atlaga (M21D) (GR)
genotp 0 g4 ag d ba 0 g4 2 d ba 0 g4 ag of ba 0 o A d a 0 g4 ag d ba
AA 52,97 6,61 a 4,22 0,80 a 57,20 6,85 a 9,08 0,30 a 92,71 392 a
AB 48,72 6,30 a 4,40 0,76 a 53,12 6,52 a 9,21 0,29 a 87,38 3,74 a
BB 47,67 9,73 a 2,33 1,18 a 50,00 10,08 a 8,54 045 a 86,51 578 a
duroc 45,28 884 a 5,06 1,07 b 50,33 9,16 a 8,31 0,40 a 92,08 525 a
MNF 60,18 476 a 1,08 0,58 a 61,26 493 a 9,56 022 b 84,45 283 a
ietrain 42,02 744 a 6,06 0,90 b 48,08 7,71 a 9,14 0,34 ab 91,84 442 a
oeno P djld
AA duroc 53,00 18,02 a 4,00 2,19 abc 57,00 18,66 a 8,15 0,83 ab 94,00 10,70 a
AB duroc 49,50 12,74 a 6,50 1,55 bc 56,00 13,20 a 8,58 0,58 ab 82,25 7,56 a
BB duroc 33,33 14,71 a 4,67 1,79 abc 38,00 1524 a 8,23 0,67 a 100,00 8,73 a
AA MNF 60,38 3,07 a 2,30 0,37 ab 62,68 3,18 a 9,99 0,14 b 90,94 182 a
AB MNF 58,15 570 a 0,95 0,69 a 59,10 590 a 9,84 0,26 ab 89,15 3,38 a
BB MNF 62,00 12,74 a 0,01 1,55 ab 62,00 13,20 a 8,85 0,58 ab 73,25 7,56 a
AA pietrain 45,55 7,68 a 6,36 093 ¢ 51,91 796 a 9,10 0,35 ab 92,91 456 a
AB pietrain 38,50 12,74 a 5,75 1,55 abc 44,25 13,20 a 9,23 0,58 ab 90,75 7,56 a
BB pietrain NA NA NA NA NA NA NA NA NA NA

NA: nincs adat
*: az eltérd betiik a szignifikansan eltérd csoportokat jelolik
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A genotipus és fajta interakci6 atlagainak bemutatasa a LEP gén esetében*

1. melléklet

NA: nincs adat

*: az eltérd betiik a szignifikansan eltér6 csoportokat jelolik
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tényezd idons4 Két fialas kozotti Fialasi szazalék Fialasok szima Elve sziiletett malacok Holtan sziiletett malacok Osszes sziiletett malacszam
Y g idéintervallum (IBL) (PL) (NL) szamanak atlaga (MBA) szamanak atlaga (MBD) atlaga (MBT)
Oe 0 D 0 g a g o) Da a a o) Da 0 o a o a na ga a a D 0 atiag d Da 0 ga ag d Da
cC 177,90 20,07 a 83,33 7,60 a 4,67 1,18 a 10,46 102 a 0,38 0,33 a 10,83 1,08 a
TC 168,02 8,63 a 81,60 327 a 4,52 051 a 9,25 044 a 1,15 0,14 a 10,40 047 a
TT 169,21 6,25 a 78,91 2,37 a 5,22 0,37 a 10,17 0,32 a 0,84 0,10 a 11,01 0,34 a
duroc 156,68 12,29 a 82,38 465 a 4,67 0,72 a 8,97 0,63 a 1,15 0,20 b 10,12 0,66 a
MNF 169,91 7,35 a 79,85 2,78 a 5,17 043 a 10,70 0,37 a 0,40 0,12 a 11,10 0,40 a
ietrain 182,88 916 a| 80,28 347 a 4,53 054 a 9,33 047 a 1,41 015 b 10,74 049 a
oeno D djld
CcC duroc NA NA NA NA NA NA NA NA NA NA NA NA
TC duroc 156,33 20,05 a 83,67 7,60 a 4,00 1,18 a 8,67 1,02 ab 1,27 0,33 bc 9,97 1,09 a
TT duroc 157,33 14,17 a 80,83 538 a 5,33 0,83 a 9,28 0,72 ab 1,03 0,23 bc 10,32 0,77 a
CcC MNF 178,00 20,05 a 83,33 7,60 a 4,67 1,18 a 10,47 1,02 ab 0,37 0,33 ab 10,83 1,09 a
TC MNF 165,56 8,18 a 79,61 3,10 a 5,39 048 a 10,49 0,42 ab 0,54 0,13 ab 11,02 044 a
TT MNF 166,53 4,09 a 76,78 155 a 5,44 0,24 a 11,16 021 b 0,30 0,07 a 11,45 0,22 a
CcC pietrain NA NA NA NA NA NA NA NA NA NA NA NA
TC pietrain 182,17 14,17 a 81,50 538 a 4,17 0,83 a 8,58 0,72 a 1,63 023 ¢ 10,22 0,77 a
1T pietrain 183,78 1157 a 79,00 439 a 4,89 0,68 a 10,08 0,59 ab 1,19 0,19 bc 11,27 0,63 a
ténvezd idonsé Elve sziiletett malacok Holtan sziiletett malacok szaima | Osszes sziiletett malacszam | 21 napos vilasztott malacszim Felnevelési rata
Y g szima (NBA) (NBD) (TNB) dtlaga (M21D) (GR)
0 24 0 0 2 d ba 0 ga d 0 g4 0 0 ga a
genotip atlag ba atlag atlag ba atlag of atlag of
CcC 47,33 1455 a 2,00 181 a 49,33 15,12 a 10,08 0,68 a 90,15 893 a
TC 42,78 6,26 a 4,87 0,78 a 47,65 6,50 a 8,97 0,29 a 93,09 384 a
TT 53,27 4,54 a 4,32 0,56 a 57,60 4,71 a 9,23 0,21 a 90,03 2,79 a
duroc 42,50 891 a 5,25 1,11 ab 47,75 9,26 a 8,35 042 a 90,63 547 a
MNF 55,27 533 a 2,16 0,66 a 57,43 554 a 9,94 025 b 90,73 327 a
pietrain 42,33 6,64 a 6,31 0,82 b 48,64 6,90 a 9,06 0,31 ab 92,95 4,08 a
oeno D djld
CcC duroc NA NA NA NA NA NA NA NA NA NA
TC duroc 35,33 1455 a 5,00 1,81 abc 40,33 15,12 a 8,33 0,68 ab 90,33 893 a
TT duroc 49,67 10,29 a 5,50 1,28 bc 55,17 10,69 a 8,38 048 a 91,00 6,31 a
CcC MNF 47,33 1455 a 2,00 1,81 abc 49,33 15,12 a 10,10 0,68 ab 90,00 893 a
TC MNF 57,33 594 a 2,78 0,74 ab 60,11 6,17 a 9,81 0,28 ab 93,28 364 a
TT MNF 61,15 297 a 1,69 0,37 a 62,85 309 a 9,92 0,14 b 88,92 182 a
cC pietrain NA NA NA NA NA NA NA NA NA NA
TC pietrain 35,67 10,29 a 6,83 128 ¢ 42,50 10,69 a 8,77 0,48 ab 96,00 6,31 a
T pietrain 49,00 8,40 a 5,78 1,04 bc 54,78 8,73 a 9,38 0,39 ab 89,89 515 a




8. melléklet

sr r

A genotipus és fajta interakcié atlagainak bemutatasa a PRLR gén esetében*

tényezd ajdonsa Két fialas kozotti Fialasi szazalék Fialasok szima Elve sziiletett malacok Holtan sziiletett malacok Osszes sziiletett malacszam
Y 8 idéintervallum (IBL) (PL) (NL) szamanak atlaga (MBA) szamanak atlaga (MBD) atlaga (MBT)

Js 0 a a d Da ga a a D ga a a D 0 o a o d Da 0 ga a a Da 0 a g a pDa
AA 159,50 6,01 a 81,22 289 a 5,58 044 a 10,18 0,40 a 0,86 0,14 a 11,00 042 a
AB 160,64 6,65 a 77,02 319 a 4,82 049 a 9,78 044 a 0,85 0,14 a 10,63 046 a
BB 207,62 6,87 b 80,02 3,30 a 4,74 0,50 a 9,99 0,45 a 1,07 0,14 a 11,06 0,47 a

duroc 157,80 9,71 a 80,87 4,66 a 5,00 0,71 a 9,02 0,64 a 1,07 0,20 b 10,09 0,67 a

MNF 166,93 3,10 a 77,60 149 a 5,49 0,23 a 11,04 0,20 b 0,35 0,07 a 11,39 021 a
ietrain 202,45 747 b 79,66 359 a 4,44 0,55 a 9,50 0,49 a 1,42 0,16 b 10,91 0,52 a

ocno P djld

AA duroc NA NA NA NA NA NA NA NA NA NA NA NA
AB duroc 161,00 1582 a 77,67 7,62 a 5,33 1,16 a 8,90 1,05 a 0,93 0,33 ab 9,83 1,10 a
BB duroc 155,00 11,19 a 83,83 539 a 4,67 082 a 9,17 0,74 a 1,20 024 b 10,38 0,78 a
AA MNF 167,18 433 a 78,15 2,09 a 5,65 032 a 10,99 0,29 a 0,36 0,09 a 11,35 0,30 a
AB MNF 165,43 451 a 76,54 2,17 a 4,95 0,33 a 10,94 0,30 a 0,33 0,10 a 11,26 0,31 a
BB MNF 168,50 6,85 a 78,31 3,30 a 5,88 0,50 a 11,23 045 a 0,35 0,14 b 11,57 048 a
AA pietrain 152,00 11,19 a 84,33 539 a 5,50 082 a 9,38 0,74 a 1,28 024 b 10,67 0,78 a
AB pietrain 156,00 11,19 a 76,83 539 a 4,17 082 a 9,52 0,74 a 1,30 024 b 10,83 0,78 a
BB pietrain 299,67 1582 b 77,67 7,62 a 3,67 1,16 a 9,60 105 a 1,67 0,33 a 11,23 1,10 a

ténvezd aidons Elve sziiletett malacok szima Holtan sziiletett malacok Osszes sziiletett malacszim 21 napos valasztott Felnevelési rata
¥ g (NBA) szima (NBD) (TNB) malacszam tlaga (M21D) (GR)

osenotip orrig atlag d ba Orrig a d. hiba orrig a d. hiba orriga a d ba orrig a d ba
AA 57,38 549 a 4,28 0,69 a 61,66 569 a 9,49 0,26 a 91,32 341 a
AB 46,95 6,07 a 4,02 0,76 a 50,97 6,29 a 8,99 0,28 a 92,42 3,77 a
BB 48,72 6,27 a 4,79 0,79 a 53,51 6,50 a 9,32 0,29 a 88,46 389 a

duroc 45,58 8,87 ab 517 112 b 50,75 919 a 8,32 042 a 91,24 551 a
MNF 61,09 283 b 2,00 0,36 a 63,09 293 a 9,87 013 b 89,10 1,76 a
pietrain 42,44 6,83 a 6,22 0,86 b 48,67 7,08 a 9,22 0,32 ab 91,83 4,24 a

oeno djld
AA duroc NA NA NA NA NA NA NA NA NA NA
AB duroc 47,67 14,48 a 4,67 1,82 ab 52,33 15,02 a 8,20 0,68 a 92,33 8,98 a
BB duroc 43,50 10,24 a 5,67 1,29 b 49,17 10,62 a 8,45 048 a 90,00 6,35 a
AA MNF 62,93 397 a 1,90 0,50 a 64,83 411 a 10,02 019 b 90,85 2,46 a
AB MNF 54,03 412 a 1,73 052 a 55,76 4,28 a 9,84 019 b 90,14 256 a
BB MNF 66,31 6,27 a 2,38 0,79 ab 68,69 6,50 a 9,78 0,30 ab 86,38 389 a
AA pietrain 51,83 10,24 a 6,67 1,29 b 58,50 10,62 a 8,98 0,48 ab 91,67 6,35 a
AB pietrain 39,17 10,24 a 5,67 129 b 44,83 10,62 a 8,98 0,48 ab 94,67 6,35 a
BB pietrain 36,33 14,48 a 6,33 1,82 ab 42,67 1502 a 9,73 0,68 ab 89,00 8,98 a

NA: nincs adat
*: az eltér6 betiik a szignifikansan eltér6 csoportokat jelolik
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A fajta és genotipus interakcio varianciaanalizisének szignifikans eredményei a BF gén esetében

o
>
‘_)\60 Elve szul,ete,tt Holtan sziiletett Holtan smflet'ett 21 napos 'val,asztott
RN malacok szamanak . malacok szamanak malacszam atlaga
N , malacok szama (db) )
atlaga (db) atlaga (db) (db)
&
&
F Sig. F Sig. F Sig. F Sig.
Fajta 8,8 <0,001 12,9 <0,001 194 <0,001 10,2 <0,001
BF gén 0,1 0,796 0,7 0,400 10 0,321 1,2 0,278
Fajta* BF gén 12 0,319 04 0,645 0,1 0,866 15 0,219

A fajta és genotipus interakci6 varianciaanalizisének szignifikans eredményei az EGF gén esetében

9. melléklet

o
G
) 2 A , A ..
\‘i\b Fialasok szama Ket.ﬁzgas kozott Hyve sziiletett Holtan sziiletett Holtan smflet,ett AN ’val,asztott Osszes sziiletett
N eltelt idéintervallum . . malacok szamanak | malacszam atlaga .
(db) malacok szama (db) | malacok szama (db) i malacszam (db)
(nap) atlaga (db) (db)
&%
>
F Sig. F Sig. F Sig. F Sig. F Sig. F Sig. F Sig.
Fajta 0,9 0,430 113 <0,001 17 0,179 57 0,004 149 <0,001 35 0,033 0,9 0,39%4
EGF gén 39 0,024 78 <0,001 55 0,005 0,2 0,813 0,8 0,461 11 0,352 438 0,010
Fajta* EGF gén 01 0,871 8,2 <0,001 0,2 0,784 0,3 0,742 16 0,209 0,5 0,579 0,2 0,847
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A fajta és genotipus interakcié varianciaanalizisének szignifikans eredményei az ESR gén esetében

o
Q
& "
q',\bo Holtan sziiletett Klve sziiletett malacok L sz?let’ett 21 napos valasztott
R i . ) malacok szamanak .
N\ malacok szama (db) | szamanak atlaga (db) , malacszam atlaga (db)
atlaga (db)
)
’Q‘s@
F Sig. F Sig. F Sig. F Sig.
Fajta 153 <0,001 58 0,004 24,3 <0,001 38 0,026
ESR gén 3,6 0,061 0,1 0,804 47 0,033 12 0,274
Fajta* ESR gén 10 0,311 0,3 0,566 12 0,268 0,5 0,504

A fajta és genotipus interakcié varianciaanalizisének szignifikians eredményei az FSHf gén esetében

2
Q>
& ,
\q‘,\be Két fialas kozotti | Klve sziiletett malacok Holtan sziiletett HloltaE snflet,ettk 21 napos valasztott
N idéintervallum (nap) | szamanak atlaga (db) | malacok szama (db) ma a,co szamana malacszam atlaga (db)
atlaga (db)
o
‘e“’@
F Sig. F Sig. F Sig. F Sig. F Sig.
Fajta 25 0,087 75 <0,001 14,3 <0,001 20,5 <0,001 8,6 <0,001
FSHp gén 25 0,086 0,2 0,805 0,6 0,566 0,9 0,424 1,3 0,288
Fajta* FSHS gén 58 0,018 0,6 0,425 17 0,194 0,0 0,900 0,2 0,659
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A fajta és genotipus interakcié varianciaanalizisének szignifikans eredményei a H2FAZ gén esetében

o
@
;b\bo Flve szul'ete'tt Holtan sziiletett Holtan sznflet'ett 21 napos valasztott
R malacokszamanak . malacok szamanak .,
N . malacok szama (db) , malacszam atlaga (db)
atlaga (db) atlaga (db)
&
&
F Sig. F Sig. F Sig. F Sig.
Fajta 73 <0,001 12,9 <0,001 22,1 <0,001 4,3 0,016
H2AZ gén 05 0,586 04 0,701 0,3 0,740 0,7 0,478
Fajta* H2AZ gén 04 0,756 0,7 0,574 1,2 0,306 04 0,789

A fajta és genotipus interakcio varianciaanalizisének szignifikans eredményei a LEP gén esetében

o
Q>
$° Holtan sziiletett Holtan sznflet,ett 21 napos ’val’asztott
RN . malacok szamanak malacszam atlaga
N malacok szama (db) )
atlaga (db) (db)
>
XJ
< : . ,
F Sig. F Sig. F Sig.
Fajta 115 <0,001 21,3 <0,001 75 <0,001
LEP gén 0,2 0,846 1,6 0,199 0,3 0,719
Fajta* LEP gén 0,2 0,796 0,2 0,797 0,3 0,761
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A fajta és genotipus interakcio varianciaanalizisének szignifikans eredményei a PRLR gén esetében

& - " - " " " 21 napos
&0 7 B TSR Hve sziiletett Hyve sziiletett Holtan sziiletett Holtan sziiletett .
N Két fialas kozott , . . ., valas ztott
S . malacok szama | malacokszamanak | malacok szama |malacok szamanak .,
N eltelt ido (nap) , i malacszam atlaga
(db) atlaga (db) (db) atlaga (db) (cb)
&
&
F Sig. F Sig. F Sig. F Sig. F Sig. F Sig.
Fajta 12,5| <0,001 3,8 0,025 7,9( <0,001 12,9| <0,001 23,3| <0,001 7,4] <0,001
PRLP gén 19,9 <0,001 0,7( 0,478 0,1 0,926 03| 0,722 0,6/ 0,535 03| 0,731
Fajta* PRLP gén 19,2] <0,001 05| 0,674 0,0 0,998 0,1 0,972 04| 0,785 04| 0,718
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Magyar nagyfehér hussertés eltéro genotipusainak szaporasagi tulajdonsagok szerinti eredményei

Két fialas kozotti

Fialasi szazalék

Fialasok szama

Elve sziiletett malacok

Holtan sziiletett mala-

Osszes sziiletett

tényezd lajdonsig | 4 intervallum (IBL) L) (NL) szimanak dtlaga (MBA) | %K s’?l:/l“é'l‘;)é"“g“ malacszim atlaga (MBT)
6 senotip itlog s itlng s itlng b ity b it b it s
] - AA NA NA NA NA NA NA NA NA NA NA NA NA

BF AB 173,70 413 b 74,48 2,57 5,12 040 a 11,27 0,37 a 0.20 0.10 11,46 0.39 a

BB 163,85 257 a 78,62 1,60 5,52 0,25 a 10,90 0,23 a 0,40 0,07 11,30 024 a

AA 159,18 8,46 4p 71,68 5,32 7,33 0,80 p 12,10 0,77 a 0,21 0,22 12,31 0,81 a

EGF AB 177,14 414 75,72 2,61 4,84 0,39 a 10,62 0,38 a 0,38 0,11 11,01 0,40 a

- 16326 265 , | 7837 167 548 025 4| 1105 024 a| 034 007 1139 025 a

AA 159,67 441 a 78,26 2,76 5,96 042 a 11,38 0,39 a 0,19 0,11 11,58 041 a

ESR AB 168,88 253 a 77,20 1,58 5,23 0,24 a 10,88 0,23 a 0,40 0,06 11,27 0,24 a
BB NA NA NA NA NA NA NA NA NA NA NA NA

AA 165,23 1250 a 72,09 7,59 4,67 1,17 a 10,32 1,10 a 0,06 0,31 10,38 1,15 a

FSHB AB 167,28 297 a 76,08 1,81 5,36 0,28 a 11,16 0,26 a 0,30 0,07 11,46 0,27 a

BB 165,75 356 a 79,88 2,16 5,54 0,33 a 10,83 031 a 0,43 0,09 11,27 0,33 a

AA 166,12 258 a 77,92 1,60 5,45 0,25 a 10,96 0,23 a 0,41 0,06 11,36 0,24 a

H2AFZ AB 170,41 480 a 75,44 2,97 5,30 0,46 a 11,11 043 a 0,20 0,12 11,31 0,45 a

BB 155,84 10,73 a 79,66 6,64 5,25 1,02 a 11,25 0,95 a 0,12 0,27 11,25 1,00 a

T 166,43 254 a 76,71 1,56 5,44 0,24 a 11,15 0,22 a 0,30 0,06 11,45 0,24 a

LEP . 16541 508 a | 7950 312 5390 048 a | 1049 044 a| 053 013 11,02 047 a

ce 17700 1244 a | 8333 7,64 4,67 117 a | 1046 109 a| 038 031 1083 115 a

A 16704 342 a | 7804 210 565 032 a | 1098 030 a| 036 0,09 11,34 032 a

PRLR o 16535 356 a | 7648 219 495 033 a | 1093 031 a| 033 0,09 11,26 033 a

. 16841 541 a | 7830 332 588 050 a | 1122 048 a| 035 014 11,57 050 a
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ényers Injdonsig | EIVe sziletett malacok Holtan sziiletett Osszes sziiletett lell;:':::a‘l’z'::;tg: Felnevelési rata
szima (NBA) malacok szima (NBD) malacszim (TNB) e (GR)

genotip itlag s itlag s itlag b itlag b it b
AA NA NA NA NA NA NA NA NA -NA NA
BF AB 58,50 513 a 1,08 0,60 a 59,58 529 a 9,99 0,24 88,34 3,23
BB 60,54 320 a 2,24 0,37 a 62,78 330 a 9,86 0,15 90,34 2,01
AA 89,50 10,15 1,17 1,27 a 90,67 10,55 10,30 0,50 85,03 6,74
EGF AB 51,44 497 4 2,12 0,62 a 53,56 517 4 9,89 0,25 91,95 3,30
BB 60,84 3,18 , 1,89 0,40 a 62,72 331 9,85 0,16 89,62 2,11
AA 67,61 5,38 a 1,22 0,64 a 68,83 557 a 9,77 0,25 84,61 3,38
ESR AB 57,46 3,09 a 2,14 0,36 a 59,60 319 a 9,94 0,15 91,49 1,94
BB NA NA NA NA NA NA NA NA NA NA
AA 47,67 15,15 a 0,33 1,77 a 48,00 15,61 a 8,87 0,70 88,17 9,54
FSHpB AB 60,19 3,60 a 1,68 042 a 61,87 3,71 a 9,95 0,17 88,62 2,27
BB 60,65 431 a 2,38 0,50 a 63,03 444 a 9,91 0,20 91,58 2,72
AA 60,38 317 a 2,30 0,36 a 62,68 3,27 a 9,98 0,15 90,93 1,95
H2AFZ AB 58,15 588 a 0,95 0,67 a 59,10 6,06 a 9,83 0,27 89,18 3,62
BB 62,00 13,16 a 1,35 151 a 62,00 1356 a 8,86 0,60 73,10 8,09
T 61,15 3,09 a 1,69 0,36 a 62,85 319 a 9,92 0,14 88,89 1,94
LEP TC 57,33 6,17 a 2,78 0,72 a 60,11 6,37 a 9,80 0,29 93,31 3,89
cc 47,33 1512 a 2,00 1,77 a 49,33 15,61 a 10,08 0,71 88,89 1,94
AA 62,93 4,09 a 1,90 0,49 a 64,83 421 a 10,01 0,19 90,88 2,61
PRLR . 5403 425 a | 173 051 a| 5576 438 a | 984 0,20 9011 271
5 6631 646 a | 238 077 a| 6869 666 a | 977 031 8630 4,13

NA: nincs adat
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A vizsgalt termelési tulajdonsagok leiro statisztikai eredményei a harom fajta esetében

Ertékméré tulajdonsag Fajta N (db) Atlag Széras
MNF 291 233,42 44,64
_ Duroc 73 214,68 43,98
Tenyésztésbe allitaskori életkor (nap) Pietrain 83 230 04 42 56
Total 447 229,73 44,58
MNF 295 1080,38 505,08
) o Duroc 76 832,20 462,18
Eletkor selejtezéskor (nap) Pietrain 91 906.07 49298
Total 462 1005,22 505,35
MNF 291 845,02 499,99
. Duroc 73 613,99 461,24
Termelésben toltott id6 (nap) Pietrain 83 650.22 494 84
Total 447 771,12 502,23
MNF 295 5,57 3,51
’ N Duroc 76 3,96 3,03
Termékenyités (db) Pietrain 91 467 329
Total 462 5,13 3,44
MNF 254 4,71 2,79
o ’ Duroc 57 4,19 2,60
Fialasok szama (db) Pietrain 68 443 285
Total 379 4,58 2,77
MNF 254 75,27 21,66
o Duroc 57 87,98 14,59
Fialasi szazalék (%) Pietrain 68 72 62 20.66
Total 379 76,71 21,09
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MNF 254 117,37 61,29
N Duroc 57 100,23 53,51
Két fialas kozotti id6 (nap) N
Pietrain 68 102,79 53,22
Total 379 112,18 59,12
MNF 254 52,59 32,54
, Duroc 57 36,95 23,64
Elve sziiletett malacok szama (db) N
Pietrain 68 38,34 27,44
Total 379 47,68 31,21
MNF 203 5,85 4,85
| il lncok sxd i Duroc 45 571 4,18
Holtan sziiletett malacok szdma (db) Pietrain 59 7.10 6,45
Total 307 6,07 5,12
MNF 254 10,93 1,46
Elve sziiletett malacok szamanak Duroc 57 8,71 1,58
atlaga (db) Pietrain 68 8,29 1,69
Total 379 10,12 191
MNF 254 0,89 0,76
Holtan sziiletett malacok szamanak Duroc 57 0,99 0,83
atlaga (db) Pietrain 68 1,38 1,35
Total 379 0,99 0,92
MNF 252 4,66 2,76
| al i Duroc 54 4,09 2,50
Felnevelt alom (db) Pietrain 67 4,34 2.70
Total 373 4,52 2,71
MNF 254 48,47 29,76
Duroc 57 30,96 20,70
Felnevelt malac (db) S
Pietrain 68 35,75 24,36
Total 379 43,55 28,51
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MNF 252 308,28 187,25

} Duroc 54 198,31 130,67

Felnevelt alomtomeg (kg) Pietrain 67 236,57 158,94
Total 373 279,48 180,06

MNF 254 10,29 1,45

Duroc 57 7,62 2,13

Felnevelt malacok atlaga (db) Pietrain 68 8,05 1,65
Total 379 9,48 1,97

MNF 254 64,84 9,85

Felnevelt malacok alomtdmegének Duroc 57 44,41 14,23
atlaga (kg) Pietrain 68 51,94 11,27
Total 379 59,45 13,46

MNF 254 92,97 12,98

Felnevelési szazalék (%) D_Ul’OC_ ! o122 2415
Pietrain 68 96,99 20,99

Total 379 91,92 17,32
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A vizsgalt termelési tulajdonsagok ANOVA tablazatainak eredményei a harom fajta esetében

12. melléklet

csoport
., . , négyzetdsszeg szabadsagfok négyzetes atlagok
VAT B DR (5x2) (df) kozépérték  variancidja
(F)
., i, . csoportok kozott 20 485 2 10242 5,253 | ,006
;Z?gjfz(f;;’; allitaskori 1 ortokon kiviil 865 721 444 1950
Osszesen 886 206 446
csoportok kozott 4 836 316 2 2418158 9,832| ,000
Eletkor selejtezéskor (nap) | csoportokon kiviil 112 894 703 459 245958
0sszesen 117 731 019 461
, rars s an csoportok kdzott 4604 792 2 2302396 9,475| ,000
Zggmes"en st idd | o portokon kivil 107 893 362 444 243003
Osszesen 112 498 154 446
csoportok kozott 179 2 90 7,799 ,000
Termékenyités (db) csoportokon kiviil 5275 459 11
Osszesen 5455 461
csoportok kozott 15 2 7 949 | ,388
Fialasok szama (db) csoportokon kiviil 2892 376 8
Osszesen 2906 378
csoportok kozott 8 901 2 4451 10,506 | ,000
Fialasi szazalék (%) csoportokon kiviil 159 278 376 424
0sszesen 168 179 378
csoportok kdzott 20 986 2 10493 3,034 | ,049
Két fialas k6zotti id6 (nap) | csoportokon kiviil 1300 396 376 3459
0sszesen 1321382 378
i . csoportok kdzott 18 625 2 9312 10,017 | ,000
2;;;2(“(11;;6“ malacok | osonortokon kiviil 349 567 376 930
Osszesen 368 192 378
. csoportok kozott 78 2 39 1,497 | ,225
i(é)lllﬁl;l (Zzl;leteﬁ malacok csoportokon kiviil 7942 304 26
0sszesen 8 020 306
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; . csoportok kozott 509 2 254 109,383 | ,000
Elve sziiletett malacok .
vt e (60) ?soportokon kiviil 875 376 2

Osszesen 1384 378

. csoportok kozott 13 2 7 8,070 | ,000

Holtan sziiletett malacok .
szimanak atlaga (db) ?soportokon kiviil 306 376 1

0sszesen 319 378

csoportok kozott 17 2 8 1,144 | ,320
Felnevelt alom (db) csoportokon kiviil 2718 370 7

0sszesen 2735 372

csoportok kdzott 19 310 2 9655 12,609 | ,000
Felnevelt malac (db) csoportokon kiviil 287 902 376 766

Osszesen 307 212 378

csoportok kozott 688 166 2 344083 11,194 | ,000
Felnevelt alomtomeg (kg) | csoportokon kiviil 11 372 783 370 30737

Osszesen 12 060 949 372
Felnevelt malacok atlaga csoportok kézt")tt" 503 2 251 97,389 | ,000
(db) Ssoportokon kiviil 970 376 3

Osszesen 1473 378

csoportok kozott 24121 2 12061 102,144 | ,000
:ﬁ:ﬁgﬂeg}éﬂzﬁoﬁmga (kg | c5oPortokon kivil 44 396 376 118

0sszesen 68 517 378

csoportok kozott 8 560 2 4280 15,359 ,000
Felnevelési szazalék (%) csoportokon kiviil 104 775 376 279

Osszesen 113 334 378

142




(nap)

13. melléklet

A termelési paraméterek alakulasa a vizsgalt harom fajta esetében 1.
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A termelési paraméterek alakulasa a vizsgalt hairom fajta esetében II.
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A termelési paraméterek alakulasa a vizsgalt harom fajta esetében II1.
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A termelési paraméterek alakulasa a vizsgalt harom fajta esetében IV.
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