Biraloi vélemény
Nagy Istvan: Kvantitativ genetikai vizsgalatok multipara allatfajokban

cimll doktori értekezésérdl.

Koszonettel fogadtam és vallaltam el az MTA Doktori Tanacsanak felkérését az értekezés
biralatara. A doktori értekezés teriilete a genetikai vizsgalatok egyik gyorsan fejlédo - a
szamitogépes €s szoftver fejlesztések széles tarhazat felhasznaldo - aga, a tobbtényezds,
tobbvaltozos genetikai modellekkel torténd értékelés. A tenyészérték becslése, a becslési
pontossag javitasa az egyik legfontosabb feladat a genetikai elérehaladas elérése érdekében. Ez
jelentés mértékben meghatarozza gazdasagi haszonallataink értékmérd tulajdonsagaiban az
elérhetd eldrelépést, €és biztositja a tenyészallat-hasznalat racionalis és hatékony tervezését,
végrehajtasat. Ennek a folyamatnak meghatirozé eleme az adatgytijtés, és ennek mindségi
jellemzdje az adatbiztonsag. Kiilonds jelentdséggel bir a folyamatban a rokoni kapcsolatok
beazonositasa és feltérképezése, ami az egymassal azonos génallomany nagyobb mértékii
jelenlétét, és ezzel parhuzamosan nagyobb mértékii genetikai homogenitdst eredményez. A
genotipus ¢€s a fenotipus értékelése, 0sszevetése is csak koztes informaciok alapjan lehetséges.
A tenyésztd torekszik az értékmérd tulajdonsdgokban a szamdara ebben a folyamatban
legfontosabb tulajdonsagokat kijelolni, és annak adatszerlien beazonositott megjelenését
megmérni, szamszeriisiteni. A multipara allatok nagy szaporodasi potencidlja jelentds
mértékben megkonnyitheti ezt a folyamatot, hiszen az azonos sziil6kt6l szarmazo6 utdédok szama
fialasonként jelentdsen tobb lehet. A révid vemhességi id6 €s involucios idészak tovabb noveli
a szamszerl szaporulati eredményességet.

Az értekezés szerzdje abban az idészakban kezdett el foglakozni az itt targyalt teriilettel, amikor
az a leginkabb fejlédésnek indult. A BLUP modellek szamitogépes alkalmazasa mind hardver,
mind szoftver esetében jelentds hattérfejlesztésekkel jart. Ma mégis ugy értékeljiik, s a szerzd
maga is jelzi az értekezésben, hogy a sertéstenyésztésben a BLUP alapt tenyészértékbecslés
bevezetése késett, s hatékonysaga elmaradt az elvarhato mértéktol (16. oldal). A nytltenyésztési
programok tekintetében a szerz6 munkéssiaga ahhoz az intézményhez kotédik, ahol a vilag
¢lvonalaba tartoz6 nyll nemesitési és tenyésztési tevékenység folyamatos, eszkdzrendszere
egyedi (pl.: CT), és munkajat ebben a tAmogatd szakmai kornyezetben végezte. Erzékelhetd
az a kiilonbség, ami a sertés ¢és nyul faj tenyésztésével kapcsolatos vizsgalatok
megkozelitésében a szerzé kozremiikodését jellemzi. Kérdésem: a sertés esetében tobbszor
jelzett adatgylijtési €s tenyésztés-szervezési hianyossagok mely értékmérdk esetében
akadalyoztak nagyobb mértékben a genetikai elérehaladast?

Az értekezés cime véleményem szerint tal tag keretet jelol ki, hiszen a vizsgalt két faj, sertés és
nyul ugyan indokolja tobbes szamot, am mégis csak dsszesen két haszonallat fajt jelent.

Az értékezésben foglaltak szerkesztése és felépitése:

Az értekezés szerkesztése, struktraja két alternativa koziil valasztva, sajatos szerkezetet mutat.
Az irodalmi attekintésben a szerzd egyiitt targyalja a két faj értékmérd tulajdonsagait. Itt
azonban valtas kovetkezik be, s a szerz0 a mddszerek, statisztikai €s szoftveres szamitogépes
vizsgalati modellek alkalmazasanak sorrendjére épiti a fejezeteket. Jomagam az adott faj —
Osszesen kettd van — esetében vizsgalt és értékelt értékmérdk sorrendjét tartottam volna



fajonként bemutatasra érdemesnek, logikusnak, s erre épiteni az adott faj esetében a modszerek
és eredmények fejezeteit. igy elkeriilhetd lett volna a jelen helyzet, vagyis az, hogy bizonyos
vizsgalatok esetében nincs az irodalmi attekintésben el6zmény, masutt nincs a fajok vizsgalati
eljarasai kozt parhuzam, és sok az éles valtas.

A fajtaneveket nyul esetében is kis kezdébetiivel kellene irni, a sertés esetében tapasztaltakhoz
hasonloan. Ez a tipushiba végigvonul a dolgozaton.

Az értekezés tartalomjegyzékében, €s sajnalatos médon az egész dolgozatban is szdmos eliras,
szerkesztési hiba, betlihiba talalhato. A legkritikusabb teriilet, az Gj eredmények Osszefoglalasa
sem kivétel ez alol.

Az értekezés tartalmi megitélése, eredménvei:

1.1 fejezet, Bevezetés: (4. oldal ) A BLUP modell kapcsan itt el6szor, majd az értekezésben
tobb helyen utal a szerz6 arra, hogy csak a 90-es években, a szoftveres fejlesztések (PEST,
REML, MTDF-REML) utan kezdték érdemben alkalmazni. Ez azonban az modellek esetében
mar korabban elindult. A BLUP modellek egyedfejlodésénél nem emliti a szerz6 tejhasznt
szarvasmarhatenyésztésben joval korabban alkalmazott apa, anyai nagyapa modelleket. Ezek
utdn maga is bemutat tobb 80-as évekbeli sertéstenyésztési anyagot. A BLUP ,,animal modell”,
azaz egyedmodell verzidja valoban csak a 90-es évek elején keriilt ténylegesen bevezetésre, s
hazankban, a sertéstenyésztésben ehhez mérten is csak jelentds késéssel.

2. fejezet, Irodalmi attekintés: Az értekezésben targyalt tobb mint 300 szakirodalom
hivatkozasai korrektek, mind szovegkozi, mind az irodalomjegyzékben kozreadott médon. Az
értekezés kiilonbozd fejezeteiben hivatkozott, 10 x 5 db hivatkozast probaképpen
leegyeztettem, minden esetben pontosak, s felsorolasra keriiltek a jegyzékben.

2.3.1. fejezet: Az ,,alomsuly” és a ,.termelésben toltott id6 hossza” ilyen megfogalmazasban
nem értékmérd tulajdonsag. Ezeknek a paramétereknek a pontositasa sziikséges.

2.3.2 fejezet: A fejezet cime: Novekedési értékmérd tulajdonsagok. A takarmanyértékesités
nem novekedési értékmérd tulajdonsdg. Ugyanigy nem ide tartozik a szinhus szazalék, és a CT-
vel mért combizom térfogat sem.

2. 5 fejezet: A nyul faj esetében a szerzo leirja, hogy 2003-ban a pannon ka fajtaelismerésben
részesiilt, tehat fajta. Ezzel szemben az MGSzH altal 2006-ban kiadott évkonyv hibridként
emliti. Kérdésem: a nemesitd munka mely fézisdban, mely paraméterek alapjan keriilt
bejelentésre, illetve elfogadasra a/egy nytlfajta?

2.6.2 fejezet: A populaciok kozotti genetikai variabilitas kifejezés helyett inkabb eltérés,
heterogenitas hasznalatat javaslom.

3. fejezet: Az anyag és mddszer: A fejezetben sok olyan abra (1-16.) is helyet kapott, amelyek
inkabb a mellékletek kdzé sorolhatok (eloszlasi grafikonok).

3.1.2 fejezetben lenne a helye 3.1.3 fejezetnek is, hiszen ugyanazon fajjal és értékmérdkkel
foglalkozik.

3.2.1 fejezetben a szerzd jelzi, hogy a sertés reprodukcios értékmérdi elemzéséhez az
alkalmazott R-projekt szoftver (R-Core Team, 2016) igen friss. Kérdésem: az értekezésben
kozreadott vizsgalatok a 2004-2014 kozotti allomany adatai esetében mai legfrissebb



modszerrel, de gyakorlatilag archiv adatbazison keriiltek bemutatdsra. Milyen valtozast
jelenthet ez a jelzett adatgy(jtési id6szakban, azonos témakorben megjelent munkainak
eredményeihez képest?

3.3 fejezet: Mar itt jelzi a szerzd, hogy a VCE program hasznalata esetében generalt 120 modell
koziil 9-et valasztott ki, am a késdébbiekben mind a 120 esetében megkapjuk tanulmanyozasra
a teljes paramétertablat (4. tdblazat, 8 oldalon at). Miért sziikséges ez a vizsgalati célok
fliggvényében?

4. fejezet: Eredmények és értékelésiik
4.1 fejezet: Genetikai paraméterek

A 4.1.1 fejezet teljes terjedelme 18 oldal. A sertésallomanyok reprodukcids értékmérd
tulajdonsagainak elemzése a harom szintli decimalis tagozddas mellett még tartalmaz egy
szintet, ami a tartalomjegyzékben mar nem keriil megjelenitésre (4.1.1.1-4).

Az élve sziiletett malacok szama mellett a vizsgalat a ,,nevelt malacok szama a laktacio 28.
napjan” és a ,,atlagos almon beliili malactomeg a laktacio 28. napjan” elnevezési tulajdonsagot
targyalja. A Sertés Teljesitményvizsgalati Kodex ajanlasaiban a 21 napos alomsuly szerepel,
amit viszont a szerz0 nem értékelt. Az itt hasznalt paraméter (a laktacio 28. napja) elég nehezen
értelmezhetd. A suly és tomeg kifejezés folyamatosan keveredik. A 4.1.1.3 alfejezet cime mar
igy fogalmaz: alomsuly/atlagos malactomeg a laktacid 28 napjan. A kddex meghatdrozésa
alapjan ez az adat a 21 és 35 nap kozotti életszakaszban, korrigalt modon szarmaztatott érték.

A megallapitas, mi szerint az élve sziiletett malacszam esetében nem tapasztalhato genetikai
elérehaladés, magyarazatot adhat a jelenlegi helyzetben a magyar nagy fehér és a magyar lapaly
relativ hatranyara az import allomanyokkal szemben. A 28 napos alomsuly enyhe csokkenése
alatdmasztja ezt megallapitast.

A 4.1.2 fejezetben a nyulallomanyok reprodukcids, novekedési ¢€s vagasi ért€kmérd
tulajdonsagai nem tagoltan, szakaszok nélkiil keriilnek bemutatasra. A dominanciahatasok
nagysaganak becslése, a hataskeveredés értékelése hazai viszonylatban egyediilallo,
nemzetkozi szinten is csak néhany irodalom targyalja. A CT vizsgalatokra alapozott
eredmények felhasznaldsa a nemesitd munkaban értékes €s egyedi lehetdségeket adott.

4.2. fejezet: A sertésallomanyok reprodukcios tulajdonsagait értékelé egyedmodellek
illesztésvizsgalata esetében véleményem az, hogy ezt nem kellett volna kiilon fejezetben
szerepeltetni. Az el6z0 fejezetben bemutatott genetikai paraméterek megalapozzak, és a
kovetkezd (4.3) fejezetben bemutatott tenyészértékbecslésben alkalmazza is a szerzd az
illeszkedésiik alapjan erre javasolt modelleket. Ezzel az informacioval gyakorlatilag utdlag
tudjuk meg, a 120 modell koziil miért az itt megnevezettek keriiltek tovabbi felhasznalasra. A
szovegben viszont (84. oldal, 6. sor) a szerzd a nevelt nyulak modellbeli szerepére is hivatkozik,
holott itt malacok adatait elemzi.

4.3. fejezet: Tenyészértékbecslés.

4.3.1. A sertés esetében becsiilt genetikai trendek a 17-24 4bran mar csak a 3 legjobb
illeszkedést mutatd modellek adatait tartalmazzak. Ugyanakkor a 35. modell stabilitasi
adatainak bemutatdsa két helyen elmaradt (19 ¢és 22 dbra). Valdjaban 44 apro, rendkiviil
nehezen attekinthetd abra keriilt 8 oldalon bemutatasra. A 12. tdblazatban a labjegyzet olyan



adatokat is megnevez, amelyek nincsenek bemutatva (NM28, AT28). Kérdésem: A regresszios
modell segitségével illesztett trendek Osszesen 120 modell koziil 3 esetben keriiltek
bemutatasra. Mindharom modell két tulajdonsag (élve sziiletett malacszdm és 28 napra korrigalt
atlagos alomsuly) adatait tartalmazza. Mi lehet az oka ennek?

4.3.2. fejezet: A vizsgalatokban pannon fehér és pannon nagytestll, - esetenként érintve a
pannon ka - nyulfajtak adatait is elemzi. Eredményei kozott, s a felsorolt 4j eredményekben
kizardlag a pannon fehér keriil megnevezésre. Kérdésem, mi ennek az oka?

4.4 Pedigréanalizis, ¢és 4.5 Beltenyésztéses leromlds: A vizsgalatok felépitése és eredménye
ebben a részben a legegységesebb, jol attekinthetd. A beltenyésztés hatdsdnak elemzése tobb
vizsgalati modszer szerint is bemutatasra kertil, eredményei egybehangzdak és meggyozdek. A
Wright modszerrel kapott értékek jo korrelacioi mas modellekkel alatimasztjak a gyakorlatban
hasznalt eljaras hasznosithatdsagat. A beltenyésztéses leromlas novekedésének mintegy
ellensulyozasat képezd ,,purging” jelenség a kedvezdtlen génkombinaciok kialakulasaban,
illetve szelekcidval torténd tudatos alkalmazas esetében fennmaradasanak gatlasaban jelentds
hatast mutathat. Kérdésem: Az alacsony egyedszam jelentett-e problémat a valasztott vizsgalati
modszerek alkalmazasnal, illetve lehet-e oka a szignifikancia hidnyanak (15. tablazat) a pannon
fehér allomany eredményei esetében (100 anya. 60 bak)?

Az értekezés allaspontom szerint hiteles adatokon és szerzdi kozléseken alapul, a szerzo sajat
munkajat tartalmazza.

Az értekezés egyértelmiien tartalmaz 0 eredményeket ¢és j megkdzelitéseket, a modern
kvantitativ genetikai vizsgélatok alkalmazasanak eredményeként. Az Uj eredmények
megfogalmazasanal szerkesztési, fogalmazéasi hibdkat talaltam, amelyek erdsen rontjdk a
dolgozat Osszképét, megitélését. (pl.: A sertéstenyésztési rész negyedik szakaszban az
alkalmazott 6sszes modellszam nem 56, hanem 120, ebbdl az egy tulajdonsagot értékelé modell
56. A nyultenyésztési részben 12-15. szakaszban a szerzé malacokrdl is ir, kozol adatot. Nem
értem, - kontroll nélkiil - hogyan keriilhetett ez igy megfogalmazasra €s - a nyilvanvalo
szovegszerkesztési hibaval egyiitt - bekotésre.)

A sertéstenyésztés teriiletén a megfogalmazott 6 eredmény koziil a 2., 3., és a 6. eredményt
tartom 1) eredménynek.

A nyultenyésztésben a megfogalmazott 6 eredmény koziil jelenleg a 6. eredményt tartom 1;j
eredménynek. A helyzet sajatos, mivel az 1., 2., 3., 4., nyultenyésztési uj eredmény jelenlegi
formajaban szerkesztési /fogalmazési szempontbol elfogadhatatlan. A korabbi fejezetek
szakmai tartalma alapjan az atlagos sulygyarapodds, a kornyezeti hatasok, a genetikai
korrelacidés egyiitthatok és a tenyészérték stabilitdsa tekintetében 1 eredmények
megfogalmazasa, korrekt megjelenitése esetén az 0j eredmények kore bovithetd (lenne).

Az eredmények és a két faj hazai tenyésztési struktiraja, utdbbi évtizedekben tapasztalt
allomanyvaltozasa alapjan a parhuzam a létszam, és ezzel egylitt a termék-eldallitas drasztikus
csokkenésében van. A szerzo és itt kdzreadott értekezése szempontjabdl a 1ényegi kiillonbséget
abban latom, hogy mig a nyul esetében a kézben tartott, sajat nemesit0 munkaval erdsitett
allomanyokat nem sikeriilt a koztenyésztésben elterjeszteni, a sertéstenyésztésben a direkt
tenyésztési, tenyészérték-becslési feladatokban nem volt beavatkozasi lehetdsége a szerzonek.
Tudoményos eredményei, vizsgalatai erre alapot adhattak volna.



Tézisek: A tézisfiizet tartalmazza a két legnagyobb volumend, teljes terjedelemben kozreadott
tablazatot, aminek megismétlése véleményem szerint itt indokolatlan. A tézisfiizet az Uj
eredményeket - sajnos - valtozatlan formaban tartalmazza, igy az értekezésben elkdvetett
szerkesztési €s/vagy fogalmazasi hibak ugyanigy benne vannak.

Az értekezés témakoreiben megjelent, és itt felsorolt 13 publikacid egyértelmiien bizonyitja
Nagy Istvan érdemi szakmai tevékenységét és tudomanyos eredményeit.

Az értekezést nyilvanos vitara alkalmasnak tartom.

Keszthely, 2017. julius 6.

dr. Polgér J. Péter CSc



