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Rövidítések jegyzéke

AI. Artificial Intelligence (mesterséges intelligencia)

CT. Computed Tomography (Komputertomográfia)

DICOM. Digital Imaging and Communications in Medicine

GMM. Gaussian Mixture Model (Gauss-féle keverékmodell)

HU. Hounsfield Unit (Hounsfield-egység)

KNNR. K-Nearest Neighbour Regression (Legközelebbi k szomszéd regresszió)

LMP. Lean Meat Percentage (Soványhústartalom aránya)

MATE. Magyar Agrár- és Élettudományi Egyetem

MINC. Medical Imaging NetCDF

MLD. Musculus Longissimus Dorsi (hosszú hátizom)

MRI. Magnetic Resonance Imaging (Mágneses rezonancia képalkotás)

NIFTI. Neuroimaging Informatics Technology Initiative

PCR. Principal Component Regression (Főkomponens-regresszió)

PLS. Partial Least Square (Parciális legkisebb négyzetek módszere)

PVE. Partial Volume Effect (Résztérfogat hatás)

RF. Radio Frequency (Rádiófrekvenciás)

ROI. Region Of Interest (Releváns tartomány)

RTU. Real-time Ultrasound (Valós idejű ultrahang)

SA. Simulated Annealing (Szimulált hűtés)

US. Ultrasound (Ultrahang)
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1. Bevezetés

Az emberiség körülbelül 250 évvel ezelőtt kezdhetett el mesterséges szelekcióval kísért
fajtákat létrehozni. Az állattenyésztés célja mindig az állatok fejlesztése volt bizonyos
fontos tulajdonságok és szempontok – azaz a meghatározott tenyészcél – figyelembe vé-
telével. Ezeket a tulajdonságokat manapság már a társadalom követelményei, kívánságai
diktálják. A tenyésztők a saját szempontjaikat figyelembe véve, a kívánt haszon elérése
mellett igyekeznek ezeket figyelembe venni. A gyorsabb szelekciós előrehaladás érdekében
a 20. század második felétől szükségessé vált a már létező modern képalkotó technikák
alkalmazása az állattenyésztésben, mint pl. ultrahang (US), Mágneses rezonancia képal-
kotás (MRI), Komputertomográfia (CT), amelyek lehetőséget adnak az élő állatok teljes
térfogatát lefedő vizsgálatokra, ezzel hatékonyabbá téve a tenyésztési folyamatokat.

Az első CT felvételt a 20. század elején készítették el Londonban. A korai fejletlen tech-
nika miatt ezek a vizsgálatok hosszú idő alatt készültek el. A hosszú felvételi időtartam
ellenére a képek minősége sem volt tökéletes, mégis jelentős szerepet játszott a humán
gyógyításban, betegségek diagnosztizálásában és az operációk tervezésében. Az ezt köve-
tő technikai fejlődések és a folyamatos terjedés teret adott a CT más, orvosi területen
kívüli felhasználásának, mint pl. az ipari, az állattenyésztési vagy az állati termékek fel-
dolgozásának területén. Az első állattenyésztési célú CT felvételt 1981-ben végezték el a
Norvég Agrártudományi Egyetemen. A Pannon Agrártudományi Egyetem, Állattenyész-
tési Karán, Kaposváron, 1989-ben kettős céllal telepítettek az egyetem campusára egy CT
berendezést. Az elsődleges cél a sertések tenyészszelekciójának támogatása, míg másodla-
gos a humán diagnosztika volt. Az azóta jelentősen kibővült intézet, mai nevén SM KMOK
Dr. Baka József Diagnosztikai, Onkoradiológiai, Kutatási és Oktatási Központ, jelenleg
is kulcsszerepet tölt be Somogy vármegye és a környék humán egészségügyi ellátásában
és a kutatásban egyaránt. Bár az elmúlt években a tevékenységek fókusza elsősorban a
humán diagnosztika irányába helyeződött át, az állattenyésztési kutatásokban alkalma-
zott CT alapú vizsgálatok továbbra is aktív szerepet játszanak, és napjainkban is releváns
tudományos eredményeket szolgáltatnak.
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1.1. Előzmények

A Magyar Agrár- és Élettudományi Egyetem (MATE) Kaposvári Campusának jogelőd in-
tézményében – Pannon Agrártudományi Egyetem (PATE) Állattenyésztési Karán – már
az 1990-es évek elején megkezdődtek a CT alapú állattenyésztési kutatások. Az azóta eltelt
több mint három évtized során az intézményben különböző állattenyésztési célú képalko-
tó eljárások alkalmazásával folytak vizsgálatok, melyek közül a CT kimagasló szerepet
tölt be. Az első, Kaposváron végzett CT alapú állattenyésztési vizsgálatok eredményeit
1992-ben nyulakról, majd 1993-ban sertésekről publikálták, röviddel később pedig meg-
jelent egy tanulmány a broilercsirkék teljes testzsírtartalmának becsléséről is (Szendrő
és mtsai., 1992; Kövér és mtsai., 1993; Romvári és mtsai., 1994). A sertéseken végzett
intenzív CT kísérletek az 1990-es évek végén indultak, és igazolták, hogy élő állatok ese-
tében is megbízhatóan becsülhető a vágóérték, különösen a színhústartalom (Romvári,
2005). A vizsgálatok célja egyúttal a testösszetétel – az izom- és zsírszövet arányának –
roncsolásmentes, in vivo meghatározása volt, ami alapvető minőségi előrelépést jelentett
a szelekciós gyakorlatban (Romvári, 2005). 1991-ben Berényi és Kövér fejlesztették ki a
CTPC nevű programot, amely nagy előrelépést jelentett: lehetővé tette a CT metszetek
megjelenítését, a kívánt területek kijelölését, a szövetek izom-, zsír-, csont- és víztartalom
alapján történő elkülönítését, valamint hisztogramok előállítását és területi paraméterek
számítását (Berényi és Kövér, 1991; Romvári és mtsai., 1996). A kezdeti nehézségeket jól
tükrözi, hogy mindehhez saját fejlesztésű szoftverre volt szükség. A világon az első nyúl
CT vizsgálatot Kaposváron végezték el (Romvári, 2005). Kezdetben, különböző állatfajok
esetében az egyedek testösszetételét és értékmérő tulajdonságait néhány jól meghatáro-
zott anatómiai pozícióban készült felvétel manuális szegmentációja alapján határozták
meg (Vangen és Allen, 1984; Sehested, 1986; Bentsen és mtsai., 1986; Szendrő és mtsai.,
1992). Ilyen értékmérő paraméter például a nyulaknál alkalmazott úgynevezett L-érték,
amelyet két anatómiai ponton (2–3. és 3–4. ágyékcsigolya közt) készült keresztmetszeti
felvételből a hosszú hátizom (MLD) manuális szegmentációjával, a két terület átlagaként
határoznak meg (Szendrő és mtsai., 1992). A kaposvári kutatóhely folyamatos fejleszté-
sekkel – például a spirális CT technológia bevezetésével az 1990-es évek végén – tovább
javította a képalkotás hatékonyságát és pontosságát. A technika fejlődése lehetővé tette
a teljes céltérfogat leképezését, eleinte csak kis, majd egyre nagyobb felbontással. A soro-
zatfelvételek használatának szempontjából több egyszerűsített megközelítés is született a
vizsgálatok gyorsabb elvégezhetősége érdekében, például a sorozatkészítés több régióban
(Thompson és Kinghorn, 1992), illetve a szeletközökkel végzett sorozatfelvétel (Jopson és
mtsai., 1995; Romvári és mtsai., 1996). A sorozatfelvétel egyik előnye, hogy az anatómiai
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pontok utólagos azonosítása gyorsabb, mint a vizsgálat során egy-egy meghatározott sík
pontos beállítása. Ezt a megközelítést sikerrel alkalmazták a baromfitenyésztésben és hal
vizsgálatoknál (Andrássy, 2003; Romvári, 2005). A folyamatos fejlődés életszerűvé tette
a képfeldolgozás fejlesztését, a manuális technikák automatikus szegmentációval történő
leváltását. 2012-ben már olyan nyúl CT vizsgálatokból származó eredményekről számol-
tak be Szendrő és mtsai. (2012), amelyek esetén a teljes combizomról készült felvételek
viszonylag nagy, 10 mm-es szeletvastagsággal készültek el. A felvételeken küszöbölést al-
kalmazva automatikus szegmentációt hajtottak végre. A felbontás növelése lehetővé teszi
a kisméretű struktúrák pontosabb megkülönböztetését a leképezett objektumon belül,
azonban a tapasztalataink szerint az egyszerű küszöbölési technikák alkalmazhatósága
nehézkessé válik a megjelenő nagyobb zaj miatt. A probléma megoldására egy új mód-
szert dolgoztunk ki, amelyben küszöbölést, automatikusan felismert anatómiai pontokat
és iteratívan felhasznált morfológiai operátorokat alkalmaztunk a szegmentáláshoz (Ma-
tics és mtsai., 2020a). A módszer alkalmazhatóságát tekintve némely esetekben korlátok-
ba ütközött a parciális volumen hatás (PVE) miatt. A további módszertani fejlesztések
szükségességét a képalkotási technológiák fejlődésével párhuzamosan jelentkező technikai
és biológiai kihívások is indokolják.
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2. Célkitűzés

A doktori témámhoz kapcsolódó, állattenyésztési CT vizsgálatokra épülő, robusztus, auto-
matikus szegmentációt alkalmazó becslő módszer 2019-ben került kidolgozásra, első tudo-
mányos közlésére pedig 2022-ben került sor (Csóka és mtsai., 2022). A módszer különböző
állatfajokon alkalmazható, és lehetőséget kínál a CT felvételek automatikus feldolgozásá-
ra, objektív testösszetételi jellemzők becslésével.

E kutatáshoz kapcsolódóan dolgozatomban az alábbi főbb célkitűzések megvalósítására
törekedtem:

• egy szabadon felhasználható programcsomag fejlesztése, amely különböző állatfa-
jok értékes húsrészeinek tömegét képes becsülni CT képek automatikus feldolgozása
révén, elasztikus regisztráció, sztochasztikus jellemzőkiválasztás és különféle reg-
ressziós módszerek alkalmazásával ;

• a kidolgozott becslő módszer részletes ismertetése;

• a módszer gyakorlati tesztelése három állatfaj esetén:

◦ Tenyésznyulaknál: a hosszúhátizom, a bal hátsó végtag izmai, valamint a fej
tömegének becslése;

◦ Broiler csirkéknél : a mell- és combizmok tömegének becslése;

◦ Sertéseknél : különböző darabolt részek tömegének és a sertések színhússzáza-
lékának becslése.

A módszer fejlesztésével és alkalmazásával célom olyan, képalkotó eljárásokon alapuló,
megbízható és reprodukálható adatok előállítása, amelyek hatékonyan támogatják a sze-
lekciós döntéseket az állattenyésztésben.
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3. Irodalmi áttekintés

A történelem során a gazdálkodók arra törekedtek, hogy az állatokat a tenyésztési cé-
loknak megfelelően szelektálják. Ennek érdekében folyamatosan figyelemmel kísérték az
egyes egyedek tulajdonságait, és azokat a példányokat részesítették előnyben, amelyek a
kívánt jellemzőkkel rendelkeztek. A szelekció kezdetben elsősorban az állatok külső meg-
jelenésén és teljesítményén alapult, azonban a tudományos ismeretek bővülésével és az új
technológiák megjelenésével egyre kifinomultabb módszerek váltak elérhetővé a szelekciós
döntések megalapozására. Minden tenyésztési program a tenyésztési célok meghatározá-
sával kezdődik, amely során a szakemberek eldöntik, hogy mely tulajdonságokat kívánják
előnyben részesíteni, legyen szó például nagyobb tejhozamról, jobb takarmányhasznosí-
tásról vagy a betegségekkel szembeni ellenálló képességről (Oldenbroek és Waaij, 2015). A
szelekciós programok hatékony működéséhez azonban elengedhetetlen a jól dokumentált és
megbízható adatok megléte. Napjainkban fejlett nem invazív és roncsolásmentes képalko-
tó eszközöket, például US vagy CT vizsgálatot alkalmaznak az állatok testösszetételének
meghatározására, amelyek képesek megbízható és reprodukálható információkat biztosíta-
ni (Kolstad és mtsai., 1996; Prieto és mtsai., 2010; Matics és mtsai., 2014). Ezek a modern
technológiák lehetővé teszik a pontosabb szelekciót, mivel objektív és részletes adatokat
szolgáltatnak az állatok saját teljesítményéről, genetikai potenciáljáról, szöveti összetéte-
léről. A CT által szolgáltatott volumetrikus és geometriailag pontos, radiodenzitás-alapú
képek lehetővé teszik a szövetek, szervek vagy különböző testrészek tömegének és tér-
fogatának becslését, ami elősegíti a húsminőség előrejelzését. Ezáltal a módszer jelentős
támogatást nyújt a szelekciós programokban, elősegítve a kívánt tulajdonságok célzott fej-
lesztését, valamint a fenntartható és gazdaságos állattenyésztés megvalósítását különféle
haszonállatfajok esetében.

3.1. Roncsolásmentes képalkotó vizsgálati lehetőségek
és azok összehasonlítása

Az állattenyésztésben alkalmazott nem invazív képalkotó vizsgálatok lehetőséget bizto-
sítanak az állatok testösszetételének, egészségi állapotának és genetikai potenciáljának
pontos és megbízható értékelésére az állatok életének kioltása nélkül. Ezek az eljárások
roncsolásmentesek, fájdalommentesek és segítenek a tenyésztési programok hatékonyságá-
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nak növelésében. Az ismert módszerek közül a legelterjedtebbek az US és a CT, kevésbé
gyakori az MRI berendezések használata. Az US széles körben alkalmazott módszer az
állattenyésztésben, különösen a hús- és tejtermelő állatok testösszetételének becslésére és
a vemhesség vizsgálatára (Newcom és mtsai., 2002; Ginther, 2014; Mohammadi és mtsai.,
2014; Themistokleous és mtsai., 2022). A CT és röntgenvizsgálatok lehetővé teszik a test-
összetétel, a csont- és izomszerkezet részletes vizsgálatát (Donkó és mtsai., 2018; Matics és
mtsai., 2020a; Kasza és mtsai., 2021b). Az MRI vizsgálatok kevésbé elterjedtek az állatte-
nyésztésben, elsősorban a magas költségük miatt, de egyes kutatások során alkalmazzák
elsősorban lágyszövetek (izomszövetek, ízületek, porcok, belső szervek, végtagok vérellátó
rendszere stb.) részletes vizsgálatára (Czisch és mtsai., 2001; Lauridsen és mtsai., 2011;
Petneházy és mtsai., 2023).

3.1.1. Ultrahang (US)

Az US az egyik legbiztonságosabb képalkotó eljárás. Alkalmazásának alapja a nagyfrek-
venciás hanghullámoknak a test különböző szöveteiről való visszaverődése, amelyeket a
készülék érzékel és képpé alakít. Az US berendezés fő részei a vizsgálófej (transzducer),
központi vezérlőegység és jelfeldolgozó rendszer, kijelző (monitor), billentyűzet és vezérlő-
panel, adatfeldolgozó és -tároló rendszer. A vizsgálófej piezoelektromos kristályokat tartal-
maz, amelyek elektromos impulzusok hatására rezgésbe jönnek és nagyfrekvenciás hang-
hullámokat bocsátanak ki. Az US hullámok a különböző szövetek határain visszaverődnek.
A visszavert hullámokat a transzducer újra érzékeli és elektromos jelekké alakítja. A ké-
szülék feldolgozza az érzékelt jeleket, majd egy számítógépes rendszer valós idejű képet
generál, amely megjeleníthető a monitoron és eltárolható további felhasználásra. Általá-
nos használat során a készülék fekete-fehér kétdimenziós képet alkot. A vizsgálatot végző
személy a transzducert mozgatva több szögből is megfigyelheti a vizsgálandó területet.
Az US képalkotás az állattenyésztésben széles körben alkalmazott, nem invazív módszer,
amely lehetővé teszi az élő állatok testösszetételének és reprodukciós állapotának pontos
és objektív meghatározását. A nyúltenyésztésben az MLD térfogatát valós idejű ultrahang
(RTU) segítségével hatékonyan becsülik, a kapott értékek pedig szoros korrelációt mutat-
nak a boncolásos vizsgálatokkal (Pascual és mtsai., 2004). A sertéstenyésztésben az US
felvételek lehetővé teszik a hátszalonna-vastagság, a karajmélység (loin depth), valamint
az izomközti zsírtartalom becslését élő állatokról készült felvételek alapján (Peppmeier és
mtsai., 2023; Liu és mtsai., 2024). A módszer elterjedt a vemhesség korai felismerésében
is, különösen a szarvasmarháknál, ahol a vemhesség 26–33. napja között elvégzett vizsgá-
latok pontos (akár 97%-os) eredményeket szolgáltattak (Fricke, 2002). Az US technológia
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az elmúlt évtizedekben fontos szerepet töltött be az állattenyésztés különböző területein,
és a műszaki fejlődéssel együtt a technológia egyre pontosabb méréseket, nagyobb vizs-
gálati esetszámot és gyorsabb adatfeldolgozást tesz lehetővé. A keletkező nagy felbontású
és összetett képalkotó adatok értelmezése és feldolgozása egyre inkább automatizált ér-
tékelő és képfeldolgozó módszerek alkalmazását igényli, amelyeket napjainkban gyakran
mesterséges intelligencia (AI) alapú megközelítésekkel valósítanak meg (Camacho-Pérez
és mtsai., 2023; Liu és mtsai., 2024; Wu és mtsai., 2025). A kisállatgyógyászatban is szé-
les körben alkalmazzák az US vizsgálatokat, például a vemhesség és az embrióelhalás
diagnosztizálására, a magzati fejlődés nyomon követésére, valamint a szervek méretének,
alakjának és elhelyezkedésének meghatározására (Andualem és mtsai., 2017). Emellett
lehetőséget nyújt az emésztőrendszer különböző szakaszainak nem invazív vizsgálatára
is, beleértve azok pozícióját, átmérőjét, mozgékonyságát, falvastagságát és a lumen tar-
talmát (Andualem és mtsai., 2017). Az US további alkalmazási területei közé tartozik
számos egyéb szerv és elváltozás vizsgálata is, így például nyirokcsomók, daganatok, fo-
lyadékgyülemek vagy izom- és ízületi struktúrák értékelése, ami jól szemlélteti a módszer
sokoldalúságát (Andualem és mtsai., 2017).

3.1.2. CT

A CT feltalálása Sir Godfrey Hounsfield brit mérnök és Allan MacLeod Cormack dél-
afrikai fizikus nevéhez fűződik, akik egymástól függetlenül dolgoztak a CT fejlesztésén.
Cormack elméleti munkáját 1963-ban (Cormack, 1963) és 1964-ben (Cormack, 1964) pub-
likálta, amíg Hounsfield 1973-ban (Hounsfield, 1973) közölte eredményeit. 1979-ben meg-
osztva kapták meg a Nobel-díjat munkájukért. A CT elsősorban orvosi, diagnosztikai
célú képalkotó eljárásként lett kifejlesztve, ami a rohamos fejlődésének és a terjedésének
köszönhetően egyre szélesebb körben felhasználhatóvá vált, legyen szó állatgyógyászatról
(Ohlerth és Scharf, 2007; Velavan, 2024), állattenyésztésről (Nagy és mtsai., 2006; Giles
és mtsai., 2009; Matics és mtsai., 2014) vagy ipari (Sun és mtsai., 2012; De Chiffre és mt-
sai., 2014) felhasználásról. A működés során a vizsgált élőlény egy mozgó asztalon fekszik,
amely fokozatosan halad befelé a gantry-be (3.1. ábra). Eközben a röntgencső körkörösen
forog körülötte, és folyamatosan röntgensugarakat bocsát ki. A detektor a röntgencsővel
átellenben helyezkedik el és ugyanúgy, mint a röntgencső, forog a vizsgált élőlény körül. A
kibocsátott sugarak áthaladnak a testen és a detektorba érkeznek. A kibocsátott sugárzás
egy része a folyamat során elnyelődik a vizsgált objektumban. A detektorok által gyűj-
tött adatokból a rekonstrukciók során kétdimenziós képek, úgynevezett keresztmetszeti
szeletek keletkeznek. A CT felvételek több egymást követő szeletekből állnak össze, ame-
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3.1. ábra. CT működése

lyek együttesen egy háromdimenziós mátrixot alkotnak. Ezen mátrixok legkisebb térbeli
egysége az úgynevezett voxel, amely egyetlen denzitásértéket – az adott térfogat átlagos
röntgensugár-elnyelési értékét – tárolja (Bushberg és Boone, 2011). Ezeket az értékeket
a Hounsfield-skálán (HU) adják meg, ahol a víz denzitása 0 HU, a levegőé −1000 HU,
míg a csontoké +200 és +1000 HU között mozog (Bushberg és Boone, 2011). A 3.2. ábra
a Hounsfield-skála felépítését és a különböző szövetek skálán való tipikus elhelyezkedését
szemlélteti (Romvári és mtsai., 1996).

3.2. ábra. Hounsfield-skála (Az ábra Romvári és mtsai. (1996)
közleményében található ábra alapján készült)

12



A röntgensugárzást alkalmazó berendezések azt a tulajdonságot használják ki, hogy a
különböző szövetek (csontok, izmok, erek stb.) eltérő mértékben nyelik el a sugárzást.
Ezen elven működve képesek információt szolgáltatni az emberi szem számára láthatatlan
belső struktúrákról anélkül, hogy fizikai roncsolást okoznának. Ugyanakkor minden vizs-
gálat sugárterheléssel jár, mivel a röntgensugárzás ionizáló hatású. CT vizsgálat esetén
a sugárdózis jóval magasabb, mint egy egyszerű röntgenfelvételnél, ugyanakkor egyszeri
alkalmazás során a kockázat alacsony (Bushberg és Boone, 2011). A különböző szöve-
tek jól elhatárolhatók a HU értékek alapján: a zsírszövet alacsony denzitású (negatív
HU tartomány), az izmok közepes denzitásúak (enyhén pozitív HU), a csont nagyon ma-
gas denzitású (erősen pozitív HU). Ezt kihasználva a testösszetétel elemzése jellemzően
szegmentációval (3.2.2.2. fejezet) történik, melynek célja a kép voxeljeinek kategorizálá-
sa szövetfajták szerint (izom, zsír, csont stb.). Az egyik legegyszerűbb és máig gyakran
alkalmazott megközelítés a küszöbérték (threshold) alapú szegmentálás (3.2. fejezet).

3.1.3. MRI

Az MRI egy olyan képalkotó eljárás, amely erős mágneses teret és rádióhullámokat felhasz-
nálva alkot képet a test belső szöveteiről. Az eljárás alapját a hidrogénatomok protonja-
inak mágneses tulajdonságai adják, amelyek normál körülmények között véletlenszerűen
orientált spinállapotban vannak. Erős mágneses tér hatására a protonok spinjei rende-
ződnek, és kialakul egy nettó magnetizáció, amely meghatározott (Larmor-frekvenciájú)
rádiófrekvenciás impulzussal az xy síkban kibillenthető. Az indukált rádiófrekvenciás (RF)
impulzusok hatására a protonok magasabb energiaállapotba kerülnek és szinkronizálódik
a precessziós mozgásuk (azonos fázisban kezdenek el mozogni). A RF-gerjesztés megszűn-
tetését követően a protonok nagy része visszatér eredeti állapotába, amely folyamatot
relaxációnak nevezzük. Két fő relaxációs időtartamot különböztetünk meg:

• T1 relaxációs idő: Az az időtartam, ami alatt a longitudinális magnetizáció a kezdeti
érték 63%-ára áll vissza.

• T2 relaxációs idő: Az az idő, ami alatt a transzverzális mágnesezetség 37%-ára
csökken (az eredeti érték kb. 63%-a eltűnik).

A hidrogénatomok a visszarendeződés közben rádiójelet bocsátanak ki. Ezeket a jeleket a
készülék érzékeli. Ezen jelek feldolgozásából részletes anatómiai képek jönnek létre.

Az MRI különböző módszereket alkalmaz a szövetek eltérő tulajdonságainak kiemelésére:

• T1-súlyozott képek : a zsírszövetek magas, a víztartalmú szövetek alacsony, az
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izomszövet pedig közepes jelintenzitást mutat

• T2-súlyozott képek : a víztartalmú szövetek magas, a zsírszövetek mérsékelten
magas, míg az izomszövet közepes jelintenzitást mutat

3.1.4. A roncsolásmentes képalkotó modalitások összehasonlítása

Összehasonlítva az egyes modalitások mobilitását, az US a mobilis eszközök széles skálá-
ját hozza magával, léteznek mobil CT és MRI berendezések, azonban a vizsgálatok sok
esetben továbbra is nagyrészt helyhez kötöttek, és általában speciális létesítményekhez
kapcsolódnak. A kézi US készülékek valós idejű vizsgálatot tesznek lehetővé közvetlenül
az állatok mellett, akár terepen is alkalmazhatók. Egyre több gyártó nyitott a mobil CT
és MR gyártásának irányába (Canon Medical Systems - Mobile CT ; Siemens Healthine-
ers - SOMATOM On.site; Siemens Healthineers - Mobile MAGNETOM Avanto) és olyan
cégek is megtalálhatók, amelyek létező CT és MR berendezést alakítanak át mobilissá
(Modular Devices; Meridian; NeuroLogica; madneo - Mobile MRI service; InHealth Group
- MRI Fleet). A mobil CT egy olyan „hordozható” képalkotó eszköz, amely lehetővé te-
szi a helyszíni vizsgálatokat. Ezeket természetesen elsősorban orvosi diagnosztikai célokra
(kritikus állapotú betegek vizsgálatára, szűrővizsgálatokhoz) fejlesztették ki, ugyanúgy
mint a kezdetek kezdetén a CT berendezéseket, de természetesen alkalmazhatók állat-
tenyésztési, állatorvosi célokra is. Dugué és mtsai. (2020) sertés féltestek vizsgálatához
egy mobilis, kamionba épített Siemens CT-t használtak. Képek minőségét tekintve az US
képek kevésbé részletesek, korlátozott felbontással rendelkeznek, nem mutatják a finom
anatómiai részleteket. A CT vizsgálattal több információ nyerhető ki a célterületről, mint
US-al. Az MRI is részletgazdag képeket produkál, különösen a lágy szövetek esetén. Az US
állatvizsgálatoknál a súlybecslés egy vagy néhány 2 dimenziós felvétel alapján történik, a
teljes célterületről képi információ egyidejűleg nem nyerhető. Az MRI és a CT berende-
zések segítségével a teljes céltérfogatról képi felvétel rögzíthető, így a teljes célterületről
gyűjtött információk felhasználhatóak a felmerülő kérdések megválaszolására, legyen szó
súlybecslésről vagy pl. egészségügyi állapotról.

Az MRI vizsgálatok a legidőigényesebbek, akár 15–60 percig is tarthatnak, mindemellett
a három felsorolt eljárás közül a legdrágább. A CT és az US vizsgálatok csak néhány
percet, sőt olykor mindössze néhány másodpercet vesznek igénybe. A CT vizsgálatok 2–
5-ször költségesebbek, és a vizsgálati díjak jellemzően magasabbak, mint az US eljárások
esetében.

Az US és az MRI vizsgálatok nem járnak sugárterheléssel nem károsítják a sejteket, az élő
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állatokra nézve általában a stresszen kívül semmilyen káros hatás nem merül fel. A CT
viszont sugárterheléssel járó vizsgálati eljárás. Fontos azonban megjegyezni, hogy bár az
US és az MRI nem jár sugárzással, mindkét eljárásnak lehetnek speciális biológiai hatásai,
amelyeket néhány esetben célszerű figyelembe venni. Az US hullámok mikroszkopikus
mértékben felmelegíthetik a szöveteket. Nagy intenzitás vagy hosszú expozíció esetén (pl.
Doppler-ultrahangnál) elméleti lehetőség van enyhe szöveti melegedésre, de klinikai hatása
minimális. A nagy intenzitású US, buborékokat hozhat létre a folyadékokban (akusztikus
kavitációs hatás), amelyek esetleg károsíthatják a sejteket, de ez csak nagyon erős US
esetén jelenthet gondot, de ez nem jellemző a klinikai diagnosztikában használt alacsony
intenzitású US-re. Az MRI tér mozgathatja vagy felmelegítheti a testben lévő fémeket. A
véletlenül lenyelt vagy valamilyen műtéti eljárás során a szervezetben maradt éles vagy
ferromágneses tárgyak (tűk, szögek, üvegdarabok, hosszú drótok) veszélyesek lehetnek,
akár átfúrhatják a gyomor- vagy bélfalat vagy valamilyen egyéb problémát okozhatnak
a testben. Állatok esetében is nagyon ritkán, de előfordulhat, hogy telepi vagy terepi
körülmények között véletlenül fémtárgyat nyelnek le, ami hasonló kockázatot jelenthet az
MRI vizsgálatok során.

Az állatenyésztésben az MRI ritkán alkalmazott módszer főként kutatásokra alkalmazzák
(pl. genetikai elemzés, anatómiai célú vizsgálatok). Reprodukálhatóság szempontjából az
MRI jól reprodukálható, mivel a mágneses tér erőssége és a vizsgálati protokoll szabványo-
sított. A CT vizsgálatok is jól reprodukálhatóak, ha ugyanazzal a sugárdózissal és beállí-
tásokkal végezzük a vizsgálatot. Az US vizsgálatok a legkevésbé reprodukálhatók, mivel
az ismételt vizsgálatok képeinek egyezősége nagymértékben függ a kezelő személyzettől,
a vevőszonda pozíciójától. Az MRI a legérzékenyebb a mozgásra, a mozgás elmosódott
képeket okozhat. A CT a gyors vizsgálat miatt kevésbé érzékeny a mozgásra. A vizsgá-
latok akár altatás nélkül is elvégezhetőek, ha az állat nyugodt. Az US esetén a mozgás
annyiban zavarja a vizsgálatot, hogy a fejegység folyamatos igazítására lehet szükség, ami
viszont lassítja, és rontja a reprodukálhatóságot.

3.2. A CT felvételek feldolgozásának lehetőségei

A különböző testrészek súlyának becsléséhez szükséges az élő állatok CT képein a be-
csülni kívánt testrészt szegmentálni (3.2.2.2. fejezet). Általában a becslő modellhez az
ipari vágott súlyokat használjuk fel, amelyek a vágás során folyadékvesztésnek és cson-
kolásnak vannak kitéve, ezért a regresszió a boncolási folyamat torzítását is modellezni
fogja (Gangsei és mtsai., 2016b; Ho és mtsai., 2019). Az újszerű, modern vizsgálati mód-
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szerek mellett elengedhetetlen a keletkezett adatok feldolgozásának fejlesztése is, hogy a
keletkező nagy adatsorokat megfelelően kezeljük. Kezdetben a CT berendezés korlátozott
sebessége miatt az izom mennyiségét, előre meghatározott anatómiai helyeken készült né-
hány keresztmetszeti képből történt a fontosnak tartott tulajdonság becslése. Általában
ezeket a képeket manuálisan szegmentálták (3.2.2.2. fejezet), és a szegmentált régiók reg-
ressziója a boncolás során mért súlyokra történt (Scholz és mtsai., 2015). A 2000-es évek
elején olyan folyamatos vizsgálati lehetőségek váltak elérhetővé, amelyek lehetővé tették a
teljes testet lefedő vizsgálatokat, megnövelve ezzel a keresztmetszeti képek mennyiségét,
ami miatt a kézi, manuális feldolgozás időigényes, nehezen elvégezhető feladattá vált. A
különféle problémákra javasolt automatikus technikák öt fő megközelítésbe sorolhatók:
küszöbölés, statisztikai modellek, klasszikus képfeldolgozási folyamatok, atlasz technikák
és gépi tanuláson alapuló módszerek.

Küszöbölés

A küszöbértékeken alapuló technikák az egyszerű és gyors módszerek közé sorolhatók,
amelyek a CT-vel kinyert radiodenzitás értékek standard Hounsfield-skáláját használják
ki a szövetek elkülönítésére. Bizonyos küszöbértékek általánosan elfogadottak a zsír-, hús-
és csontvoxelek stb. megkülönböztetésére (Nagy és mtsai., 2006; Vester-Christensen és
mtsai., 2009; Font-i-Furnols és mtsai., 2009; Gyovai és mtsai., 2013; Font-i-Furnols és mt-
sai., 2013; Kasza és mtsai., 2020a). Ezt a módszert elsősorban akkor alkalmazzák, ha az
érdekesnek tartott régió (Region of Interest - ROI) radiodenzitás alapján megkülönböz-
tethető, azaz nincsenek hasonló sűrűségű irreleváns szövetek a céltérfogat közelében. A
küszöbölési technika során a küszöbölt területek (thresholded regions) voxel számát vagy
a hisztogramokat szokás regresszálni a mért súlyokra, ezáltal csökkentve a szisztematikus
képi és darabolási hibákat (Gyovai és mtsai., 2013; Xiberta és mtsai., 2017).

Statisztikai modellek

Ezek a módszerek a kép intenzitáseloszlását és a textúrákat elemzik valószínűségi mo-
dellek segítségével. Ezek a modellek különösen hasznosak a zajos, heterogén és komplex
szerkezetű CT képek feldolgozásában. Ilyenek például a Markov Random Field-ek (Tan
és mtsai., 2013; Aziz és mtsai., 2022), Bayes-féle modellek (Jennifer és mtsai., 1995) vagy
a Gaussian Mixture Model (GMM-ek)(Chen és Najarian, 2009; Yan és Dong, 2021). A
GMM a képen található különböző szövetosztályokat több normál eloszlás kombinációja-
ként modellezi. Az MRF (Markov Random Field) a képpontok közötti lokális függőségeket
modellezi, így segítve a homogén régiók kialakítását és a zaj csökkentését.
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Klasszikus képfeldolgozási folyamatok

A klasszikus képfeldolgozási folyamatok a képek zajcsökkentésére (gauss, medián szűrők)
(Ng és mtsai., 2013; Makaju és mtsai., 2018), élek kiemelésére (gradiens alapú operátorok:
Sobel (Catal és mtsai., 2016), Prewitt (Catal és mtsai., 2016); másodrendű deriváltakon
alapuló módszerek: Laplacian operátor (Du és mtsai., 2024)), geometriai szerkezet mó-
dosítására (morfológiai műveletek: erózió, dilatáció, nyitás és zárás) szolgálnak. A CT
képelemzésben előszeretettel alkalmazott a fent említett módszerek kombinációja, főleg
felvételek előfeldolgozása céljából (Lanzolla és mtsai., 2009; Soni és Rai, 2021; Du és mt-
sai., 2024).

Atlasz technikák (Atlas-based Techniques)

Az atlasz technikák előre elkészített anatómiai atlaszok felhasználásával végzett képi szeg-
mentációra (3.2.2.2. fejezet) és regisztrációra (3.2.2.1. fejezet) épülnek. Az atlaszokat álta-
lában deformálható modellek segítségével igazítják az azonos modalitású felvételekre (Han
és mtsai., 2008; Csóka és mtsai., 2022). Léteznek több-atlaszos módszerek is, melyeknél
több atlaszt használnak, majd a célképen ezek alapján több szegmentálási javaslat ké-
szül, amelyeket végül konszenzus alapján (pl. szavazásos módszerek, súlyozott átlagolás)
kombinálnak (Wang és mtsai., 2013). Az általunk kidolgozott multiatlaszos módszerben
minden atlaszt felhasználtunk adatgyűjtés céljából. Az így kinyert, nagyszámú változók-
ra valószínűségi keresési algoritmust alkalmaztunk, amely a becslő modell és a modellben
felhasznált változók kiválasztását szolgálta (Csóka és mtsai., 2022; Csóka és mtsai., 2025).

Gépi tanulás

A gépi tanulás – például a mélytanulás és a felügyelt tanulás – olyan módszerek, amelyek
annotált adatok és képek elemzése révén képesek olyan modellek tanítására, amelyek
segítik az automatikus szegmentálást (3.2.2.1. fejezet) és osztályozást (Kou és mtsai.,
2024; Sun és mtsai., 2024a; Sun és mtsai., 2024b).

Az egyes automatizált szegmentációs technikák a térbeli jellemzők kinyerésére és az osztályozás-
alapú gépi tanulásra épül (Larsen, 2000; Pan és mtsai., 2021), amelyeket Vester-Christensen
és mtsai. (2009) is sikeresen alkalmaztak. Ugyanakkor ezek a módszerek gyakran nehezen
kezelik az anatómiai és geometriai eltéréseket, míg a klasszikus képfeldolgozási művelete-
ken alapuló, probléma-specifikus technikák túlságosan specializáltak, így nehezen ültet-
hetők át más feladatokra. Egyfajta alternatívát jelenthet az atlasz-alapú megközelítések,
amely többféle stratégiát kínálnak: készülhetnek egy állatpopuláció átlagából vagy egyet-
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len kiválasztott egyedből mint atlaszállatból (Kalinic, 2009; Ho és mtsai., 2019). Először
Gangsei és mtsai. (2016); Ho és mtsai. (2019) javasolták az egyetlen atlaszon alapuló mód-
szereket, amelyeket Ngo és mtsai. (2016) és Gangsei és mtsai. (2016) sikeresen alkalmaztak
hasított testek szegmentálására (3.2.2.1. fejezet). Gangsei és mtsai. (2016) intenzitásatla-
sza 386 kan átlagát foglalta magában, míg Ho és mtsai. (2019) szerint célszerűbb egyetlen
állaton alapuló atlaszt használni, mert a több térfogat átlagolása túlságosan elsimíthatja
a testrészek határait. Bár a CT-alapú súlybecsléseket számos faj különböző testrészeinél
alkalmazták, a legtöbb javasolt technika nehezen adaptálható más problémákra a fajspe-
cifikus lépések, a módszertani korlátok és a nagyméretű, annotált adathalmazok hiánya
miatt.

3.2.1. Manuális szegmentáció

A CT képek manuális szegmentációja során a képeken megjelenő anatómiai struktúrák
vagy elváltozásokat kézzel körberajzolják (kontúrozzák). Ezt jellemzően orvosi képalko-
tásra specializálódott szakemberek, állatok esetén az adott állatfaj anatómiáját jól ismerő
szakértők végzik. Ez a módszer lehetővé teszi a struktúrák pontos és részletes kijelölését,
különösen akkor, ha az automatikus szegmentációs algoritmusok nem elég megbízható-
ak, vagy nem képesek megfelelően elkülöníteni a kívánt területet. Fontos megemlíteni,
hogy a fejlettebb automatikus szegmentáló algoritmusok gyakran igénylik az előzetesen
manuálisan annotált képeket, amelyeket vagy betanítás, vagy közvetlenül az automatikus
szegmentáció végrehajtásához használnak fel. Noha időigényes és szubjektív, a manuális
szegmentáció továbbra is referenciaértékű („ground truth”) eljárásnak számít különféle
kutatásokban és validációs folyamatokban. A manuális szegmentációhoz számos eszközt
kínál a szabadon felhasználható, nyílt forráskódú, folyamatos fejlesztés alatt álló 3D Sli-
cer szoftver. A program nemcsak a szegmentációs eszköztárat (Segment Editor) biztosítja,
hanem alkalmas 3D képek és hálók (mesh-ek) megjelenítésére, valamint képek regisztrá-
ciójára is (Kikinis és mtsai., 2014; 3D Slicer image computing platform é. n.).

3.2.2. Regisztrációval történő képi szegmentáció

A regisztráció és a szegmentáció általában szoros összefüggésben állnak egymással, kölcsö-
nösen erősíthetik egymást a képfeldolgozásban, különösen az orvosi képelemzés területén
(Ashfaq és mtsai., 2022). A szegmentáció során meghatározott struktúrák pontos regiszt-
rációja lehetővé teszi a különböző vagy azonos képmodalitások, illetve eltérő időpontok-
ban készült felvételek összehasonlítását. Emellett a regisztráció lehetőséget nyújt ahhoz,
hogy a manuálisan készített szegmentumokat nem szegmentált képekre transzformáljuk
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és azokat felhasználva információkhoz jussunk (Csóka és mtsai., 2022; Csóka és mtsai.,
2025). A végeredményt ezáltal nagymértékben meghatározhatja a szegmentált területek
pontossága.

3.2.2.1. Regisztráció

A képregisztráció (image registration) egy olyan eljárás, amely során két vagy több képet
– akár különböző eszközökkel, különböző időpontokban vagy szögekből készítettek – egy-
másra illesztenek (Zitová és Flusser, 2003). Ennek célja a képek pontos illesztése egy közös
koordinátarendszerbe, hogy könnyebb legyen őket összehasonlítani és elemezni (Zitová és
Flusser, 2003; Crum és mtsai., 2004). A regisztráció során végbemenő geometriai módosí-
tások összességét transzformációnak nevezzük, amely a képek elmozdítását, elforgatását,
skálázását vagy torzítását foglalhatja magában a pontos illeszkedés érdekében. Sok eset-
ben a képregisztráció önmagában nem cél, hanem értéket ad a képekhez, lehetővé teszi,
hogy a strukturális (pl. CT, MRI, US), és a funkcionális (pl. PET, SPECT, funkcionális
MRI) képek ugyanabban a koordináta-rendszerben legyenek megtekinthetők és elemez-
hetők (Crum és mtsai., 2004). Az orvostudományban a képregisztráció legkézenfekvőbb
alkalmazása a páciensek különböző testhelyzetben készült képsorozatainak „összehango-
lása”.

A képregisztrációk során alkalmazott geometriai transzformációk két fő kategóriába so-
rolhatók: lineáris és nem-lineáris transzformációk csoportjába.

Lineáris transzformációk

A lineáris transzformációk olyan geometriai műveletek, amelyek a teljes képre globálisan,
azaz egységes módon hatnak, és lineáris matematikai műveletekkel írhatók le. Az alábbi
lineáris transzformációk a leggyakrabban használtak a gyakorlatban.

Merev (rigid) transzformáció

A rigid transzformáció a legegyszerűbb lineáris transzformáció-típus, amely csupán elto-
lást és forgatást enged meg a képen (Athanasiou és mtsai., 2017). Ez a művelet megőrzi
az objektumok méretét és alakját, mivel nem jár sem torzítással, sem skálázással, így a
képen belüli távolságok és szögek változatlanok maradnak. Két dimenzióban (2D) három
szabadsági fokkal rendelkezik: két eltolási komponenssel (x és y irányban) és egy forgási
komponenssel. Három dimenzióban (3D) ez hat szabadsági fokra bővül: három eltolási és
három forgási komponensre (Yaniv, 2008).
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Hasonlósági (similarity) transzformáció

A hasonlósági transzformáció egy speciális lineáris transzformáció, amely az eltolást, for-
gatást, egyenletes (minden irányban azonos mértékű) skálázást és esetenként a tükrözést
is magában foglalja (Pahlberg, 2014). Ez azt jelenti, hogy a képen lévő struktúrák mérete
megváltozhat, azonban az arányok és szögek megőrződnek, így az objektumok alakja nem
torzul el. A hasonlósági transzformáció 2D-ben négy, míg 3D-ben hét szabadsági fokkal
rendelkezik: két- vagy háromdimenziós eltolás, forgatás, valamint egyenletes skálázás.

Affin transzformáció

Az affin transzformáció a rigid transzformáció által megengedett eltolás és forgatás mel-
lett további geometriai módosításokat is lehetővé tesz, mégpedig a skálázást (akár minden
irányban különböző mértékben) és a nyírást (Athanasiou és mtsai., 2017). Ezáltal képek
közötti eltérés nemcsak méret- és pozícióbeli, hanem nyírás vagy egyéb torzulás is fennáll-
hat, például eltérő képalkotó modalitások vagy komolyabb anatómiai különbségek esetén
célszerű alkalmazni. Két dimenzióban hat szabadsági fokkal bír : két eltolás, egy forgatás,
két skálázás (x és y irányban) és egy nyírás. Három dimenzióban az affin transzformáció
12 szabadsági fokkal rendelkezik, amely a bonyolultabb térbeli torzulások modellezését is
lehetővé teszi (Ghali, 2008).

A lineáris transzformációkat előszeretettel alkalmazzák előfeldolgozási lépésként a nem-
lineáris transzformáció előtt, mivel ezek megnövelik a későbbi, összetettebb regisztrációs
folyamatok hatékonyságát (Yaniv, 2008; Bhattacharjee és mtsai., 2021; Csóka és mtsai.,
2025).

3.2.2.1.1. Nem-lineáris transzformációk A nem-lineáris transzformációk lehetővé
teszik a képek lokális eltérő mértékű torzítását. A leggyakrabban használt nem-lineáris
transzformáció az orvosi képregisztrációban a B-spline alapú transzformáció (Ghose és mt-
sai., 2015). A módszer lényege, hogy a képteret egy szabályos rácshálóval fedjük le, és az
ezen elhelyezett kontrollpontokhoz rendelt elmozdulások határozzák meg a kép lokális tor-
zítását (Klein és mtsai., 2010). A kontrollpontok elmozdulásaihoz B-spline függvényeket
rendelnek, amelyek segítségével a teljes képterületre kiterjesztett, sima és folytonos defor-
mációs mező hozható létre (Klein és mtsai., 2010). A B-spline transzformáció egyik legna-
gyobb előnye, hogy rendkívül rugalmas, mégis matematikailag stabil megközelítést nyújt
a regisztrációhoz (Ghose és mtsai., 2015). A deformációs mező lokálisan szabályozható: a
rácsháló sűrűségének növelésével finomabb torzítások modellezhetők, míg ritkább hálóval
a globálisabb változások írhatók le (Klein és mtsai., 2010). Az ilyen típusú transzformáció
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különösen alkalmas olyan esetekben, ahol az anatómiai struktúrák jelentős, lokális válto-
zásokon mentek keresztül, például időbeli nyomon követés során (pl. daganat növekedése,
műtét utáni állapot vagy a vizsgált állat fejlődése a két időpont között), vagy eltérő egyé-
nek közti regisztráció során. Mivel a B-spline transzformáció rendkívül sok szabadsági
fokkal rendelkezhet, ezért a regularizáció (pl. simaság korlátozása) fontos szerepet játszik
annak érdekében, hogy elkerüljük a túlillesztést és biztosítsuk az anatómiai konzisztenciát
(Klein és mtsai., 2010). A B-spline transzformáció az Elastix regisztrációs keretrendszer
egyik központi eleme, ahol gyakran alkalmazzák más transzformációkkal (pl. rigid vagy
affin) kombinálva, több lépéses regisztrációs folyamat részeként (Klein és mtsai., 2010;
Shamonin és mtsai., 2014). Az Elastix keretrendszer széles körben alkalmazott eszköz az
emberi MRI- és CT képek regisztrációjában (Malinsky és mtsai., 2013; Afzali-Hashemi és
mtsai., 2018), és számos tanulmány igazolja, hogy állatok CT felvételeinek regisztrációjára
is sikeresen használható (Gutierrez és Zaidi, 2012; Yamamoto és mtsai., 2016; Csóka és
mtsai., 2022; Csóka és mtsai., 2025).

3.2.2.2. Szegmentáció

A CT alapú súlybecslés legkorszerűbb becslő módszerének a küszöbéték-alapú parciális
legkisebb négyzetek módszere (PLS) regresszió számított (Romvári és mtsai., 2006; Font-i-
Furnols és mtsai., 2009; Font-i-Furnols és mtsai., 2013). Ennek alkalmazása azonban prob-
lémákat vethet fel, mivel a küszöbérték-alapú voxelmeghatározás, illetve a hisztogram-
elemzés torzulhat a PVE következtében megjelenő hamis denzitásértékek miatt (Xiberta
és mtsai., 2017). A CT berendezések technológiai fejlődésének következtében elérhetővé
vált nagyobb térbeli felbontás a képek zajszintjének növekedésével jár együtt, amely to-
vább nehezíti a képi információk megbízható értelmezését. Feltételezhető, hogy a súlybecs-
lés pontossága jelentősen javítható, ha a voxelintenzitások alapján végzett kvantifikálás
vagy a hisztogramok kinyerését megelőzően nagy pontosságú szegmentálást végzünk a CT
képeken (Matics és mtsai., 2020a).

A szegmentálás a képfeldolgozás egyik alapvető lépése, amelynek célja a képen belüli
struktúrák vagy régiók elkülönítése, vagyis az azonos denzitású, illetve hasonló textúra-
jellemzőkkel rendelkező területek csoportosítása (Yu és mtsai., 2023). Az orvosi és állator-
vosi képalkotásban a szegmentálás lehetővé teszi a különböző anatómiai részek, szövetek
vagy elváltozások pontos azonosítását és kvantitatív elemzését. Bizonyos alkalmazások –
például virtuális darabolás esetén – a cél nem feltétlenül a hasonló jelintenzitású struktú-
rák elkülönítése, hanem anatómián alapuló régiók meghatározása (Csóka és mtsai., 2022).
Ezen alkalmazási területet ugyanúgy a képi szegmentálás körébe sorolhatjuk, jóllehet a
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megközelítés és az elvárások eltérhetnek a klasszikus szegmentálási feladatoktól.

Az egész állatot lefedő CT vizsgálat jelentős mennyiségű képi adatot eredményez, külö-
nösen akkor, ha a felvételek nagy felbontásban készülnek, ezek feldolgozása összetett és
erőforrás-igényes feladat (Csóka és mtsai., 2025). Az értékes húsrészek pontos és megbíz-
ható becsléséhez elengedhetetlen a releváns anatómiai struktúrák előzetes szegmentálása,
mivel csak így azonosíthatók és különíthetők el a különböző szövetek és testtájak, ame-
lyek a későbbi mennyiségi elemzések – például a súlybecslés – alapjául szolgálnak. A
manuális szegmentálás azonban rendkívül időigényes a képek nagy felbontása miatt, és
jelentős figyelmet igényel még tapasztalt szakértők számára is (Csóka és mtsai., 2022; Csó-
ka és mtsai., 2025). Ennek következtében egyre inkább előtérbe kerülnek az automatikus
szegmentálási módszerek, amelyek célja hatékonyság növelése és az emberi erőforrásigény
csökkentése. Az egyszerűbb megközelítések, mint például a küszöbérték-alapú szegmen-
tálás, sok esetben nem bizonyulnak elégségesnek, mivel bizonyos szövetek vagy régiók
intenzitásértékei átfedést mutatnak, így nehezen különböztethetők meg egymástól. Ennek
több oka is lehet, amelyek közül a leggyakoribbak a sűrűségkülönbség hiánya vagy a képe-
ken megjelenő artefaktumok, mint például a sugárkeményedési artefaktum (Brooks és Di
Chiro, 1976; Barrett és Keat, 2004), a mozgási artefaktum (Yang és mtsai., 1982; Barrett
és Keat, 2004), valamint a részleges térfogati artefaktum (Bankman, 2000; Bushberg és
Boone, 2011). A korszerű módszerek, amelyek már különböző területeken beváltak – mint
például az AI alapú képelemzés (Chetty és mtsai., 2022; Pereira és mtsai., 2023; Cao és
mtsai., 2023; Kou és mtsai., 2024) és a regisztráció alapú szegmentációk (Klein és mtsai.,
2010; Marstal és mtsai., 2016) – egyre elterjedtebbek az állattudományban (Schubert és
mtsai., 2016; Csóka és mtsai., 2022; Sun és mtsai., 2024a).

3.2.3. Lineáris módszerek

A lineáris módszerek a statisztika és a gépi tanulás területén egyaránt széles körben al-
kalmazott technikák, amelyek célja egy függő változó előrejelzése egy vagy több független
változó alapján. Az egyik legegyszerűbb és legelterjedtebb módszer a lineáris regresszió,
amely feltételezi, hogy a magyarázó változók és a célváltozó között lineáris kapcsolat áll
fenn. Amennyiben erős korreláció vagy a túlilleszkedés veszélye áll fenn a változók között,
célszerű regularizációs módszereket alkalmazni. A ridge regresszió (más néven L2 regula-
rizáció) a modell súlyait bünteti a négyzetes összegük alapján, ezáltal csökkenti a modell
komplexitását, és stabilabb becslést eredményez (Hastie és mtsai., 2009). A lasso reg-
resszió (L1 regularizáció) szintén büntetést alkalmaz, de az együtthatók abszolút értékét
sújtja, ennek hatására egyes változók súlya pontosan nullává válhat, így automatikus vál-
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tozószelekciót is végez (Hastie és mtsai., 2009). A PLS egy olyan módszer, amelyet főként
akkor használunk, ha a független változók száma nagy, és erősen korrelálnak egymással.
A PLS a főkomponens-elemzéshez hasonlóan új, rejtett komponenseket képez, de ezek a
komponensek nemcsak a független változók varianciáját próbálják megmagyarázni, hanem
a célváltozóval való kapcsolatot is maximalizálják (Abdi, 2010). Mindezek a módszerek
a lineáris modell keretein belül működnek, és különféle adatstruktúrákhoz, problémák-
hoz igazodva nyújtanak rugalmas megoldásokat így az állattenyésztésben is széles körben
alkalmazhatók, például CT felvételek alapján végzett súlybecslés során.

3.2.4. Optimalizáció sokdimenziós tereken - Valószínűségi kere-
sési algoritmusok

Sok változó esetén célszerű olyan optimalizálciót alkalmazni, amelyek képesek a keresési
tér szélesebb feltérképezésére. A keresési tér hatalmas lehet, a célfüggvény pedig gyakran
bonyolult szerkezetű, tele lokális optimumokkal, amelyek megnehezítik a legjobb megoldás
megtalálását (Fouskakis és Draper, 2002). Az ilyen problémák esetén hasznosak lehetnek
azok az algoritmusok, amelyek nemcsak a legígéretesebb irányokat követik, hanem vélet-
lenszerű lépéseket is beépítenek a keresésbe, így nagyobb eséllyel térképezik fel a teljes
megoldásteret (Fouskakis és Draper, 2002; Hannah, 2015). Az ilyen típusú eljárásokat
valószínűségi keresési algoritmusoknak nevezzük. Ezek nem garantálják, hogy mindig a
legjobb megoldást találják meg, viszont képesek jó eredményt adni olyan problémáknál
is, ahol más módszerek könnyen elakadnak.

3.2.4.1. Sztochasztikus keresési algoritmusok

A sztochasztikus keresési algoritmusok olyan optimalizálási módszerek, amelyek a meg-
oldások keresése során véletlenszerű lépéseket is alkalmaznak. Ezek az algoritmusok nem
determinisztikusak, azaz ugyanarra a problémára ismételt futtatások során különböző
eredményeket adhatnak. A véletlenszerűség azonban előnyt jelenthet, hiszen segít kisza-
badulni a lokális optimumok csapdájából, és lehetővé teszi a keresési tér hatékonyabb
feltérképezését. Az ilyen algoritmusok különösen jól működnek olyan problémák esetén,
ahol a keresési tér nagy, nem-lineáris vagy bonyolult szerkezetű. Ismertebb keresési algo-
ritmusok:

• Simulated Annealing (SA)

Működése a fizikából ismert hőkezelési folyamat elvén alapul, amely során egy anyagot
magas hőmérsékletről fokozatosan lehűtenek annak érdekében, hogy részecskéi egy stabil,
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alacsony energiájú állapotba rendeződjenek (van Laarhoven és Aarts, 1987). Az algorit-
mus ezt a jelenséget modellezi : kezdetben egy magas „hőmérsékleten” dolgozik, ahol még
a rosszabb megoldásokat is nagy eséllyel elfogadja, majd a hőmérsékletet fokozatosan
csökkentve egyre inkább a jobb megoldások irányába halad (Kirkpatrick és mtsai., 1983).

A keresési folyamat során az algoritmus egy aktuális megoldásból indul, és annak szom-
szédságában generál új, lehetséges megoldásokat. Ha az új megoldás jobb, mint az előző,
elfogadja azt. Ha rosszabb, akkor is elfogadhatja, de csak egy bizonyos valószínűséggel.
Ez a valószínűségi lépés teszi lehetővé, hogy az algoritmus átmenetileg „visszalépjen” a
keresés során, ezzel elkerülve a lokális optimumok csapdáját.

Az SA egyik nagy előnye, hogy kevés feltételt támaszt a célfüggvénnyekkel szemben, így
széles körben alkalmazható, például kombinatorikus optimalizálási feladatok, ütemezési
problémák, illetve nem-lineáris függvények esetén is (Ingber, 1993).

• Genetikus algoritmus (GA)

A genetikus algoritmus egy evolúciós elven alapuló valószínűségi keresési módszer, amely a
természetes szelekció és a genetikai öröklődés folyamatait utánozza az optimalizálás érde-
kében (Whitley, 1994). Az algoritmus egy megoldáshalmazzal, az úgynevezett populációval
indul, ahol minden egyed egy lehetséges megoldást reprezentál (Yadav és Prajapati, 2012).
A jobb megoldások „túlélése” és szaporodása során új megoldások jönnek létre keresztezés
(crossover) és mutáció révén (Whitley, 1994; Yadav és Prajapati, 2012). Az egyedek érté-
kelését egy úgynevezett illeszkedési (fitness) függvény végzi, amely megmutatja, mennyire
jók az adott megoldások (Yadav és Prajapati, 2012).

Az algoritmus célja, hogy generációról generációra egyre jobb megoldásokat állítson elő,
miközben fentartja a változatosságot a keresési térben való hatékony mozgás érdekében. A
genetikus algoritmusok előnye, hogy jól alkalmazhatók komplex, nagy keresési térrel ren-
delkező problémákra (Yadav és Prajapati, 2012). Hátrányuk lehet, hogy paramétereik (pl.
populációméret, mutációvalószínűség) érzékenyen befolyásolják a teljesítményt, valamint
a konvergencia lassú lehet (Beasley és mtsai., 1993).

• Tabu keresés (Tabu search) (Glover, 1986)

A Tabu keresés (Tabu Search) egy metaheurisztikus optimalizálási módszer, amelyet Fred
W. Glover fejlesztett ki 1986-ban. Célja, hogy a lokális keresési algoritmusokat tovább-
fejlesztve elkerülje a lokális optimumok csapdáját, és hatékonyabban találjon globális
optimumokat.

A Tabu keresés egy iteratív eljárás, amely egy kezdeti megoldásból kiindulva a megol-
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dástér szomszédságában keres jobb megoldásokat. Az algoritmus kulcsfontosságú eleme a
tabu lista, egy rövid távú memória, amely nyilvántartja a nemrégiben meglátogatott meg-
oldásokat vagy végrehajtott lépéseket. Ez megakadályozza, hogy az algoritmus visszatér-
jen korábbi megoldásokhoz, így elkerülve a ciklikusságot és a lokális optimumokban való
megrekedést.

• Random Restart Hill Climbing (Catteeuw, 2014)

A Random Restart Hill Climbing (magyarul: véletlenszerű újraindításos hegymászó al-
goritmus) egy egyszerű, de hatékony keresési stratégia, amelyet elsősorban olyan optima-
lizálási problémákra alkalmaznak, ahol a célfüggvény több lokális optimumot tartalmaz.
Az algoritmus a klasszikus Hill Climbing (hegymászó) eljáráson alapul, amely mindig a
jelenlegi megoldás legjobb szomszédjába lép tovább, azonban ez könnyen megrekedhet
lokális optimumban.

A Random Restart változat ezt a problémát úgy kerüli el, hogy többször újraindítja a
keresést különböző, véletlenszerű kiinduló pontokból. Minden újraindítás során egy új
hegymászó keresést indít, és az algoritmus a legjobb megtalált megoldást őrzi meg.

A felsorolt sztochasztikus keresési algoritmusok közül leginkább a GA, a Tabu és a SA
alkalmazhatók nagy keresési terek esetén, amelyek hatékonyan képesek bejárni széles meg-
oldási tereket, elkerülve a lokális minimumokat, konvergálnak a globális minimumhoz.

3.3. A CT mint vizsgálati eszköz az állattenyésztésben

A CT költséghatékony non-invazív vizsgálati eljárás, amely volumetrikus és geometriailag
pontos radiodenzitás képet szolgáltat, ezért népszerű választás élő állatok testösszetéte-
lének vizsgálatára. A szövetek, szervek és testrészek súlyának vagy térfogatának becslése
lehetővé teszi a húsminőség előrejelzését különféle haszonállatok, például sertések, szar-
vasmarhák és juhok esetében Font-i-Furnols és mtsai. (2013); Scholz és mtsai. (2015);
Xiberta és mtsai. (2018), és tenyésztési szelekciós programok számára szolgáltat megbíz-
ható adatokat különféle fajoknál (pl. sertés, nyúl és juh) (Gyovai és mtsai., 2013; Scholz
és mtsai., 2015; Matics és mtsai., 2020a). A gyorsabb és jobb minőségű képfeldolgozás ér-
dekében folyamatos fejlesztések zajlanak, amit a modern módszerek (Pan és mtsai., 2021;
Sun és mtsai., 2024a; Csóka és mtsai., 2025) bevezetése is alátámaszt.
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3.3.1. CT vizsgálatokból származó eredmények és azok jelentő-
sége a nyúltenyésztésben

A nyulak hasznosítása sokrétű, a világ különböző részein többféle célt szolgálnak, például
hús-, gyapjú- és szőrmetermelés, az oktatási és kísérleti célú állatmodellek alkalmazása,
valamint a hobbiállatként és kiállítási céllal történő tartás (García és Argente, 2020).
A legnagyobb jelentőséggel azonban a hústermelésre irányuló tenyésztés bír. E termelé-
si irány minőségi fejlesztését napjainkban a korszerű technológiák segítik, például a CT
vizsgálat, amely hatékony eszközt kínál a szelekciós folyamatok támogatására. A világ leg-
első nyúl CT vizsgálatát a kaposvári Pannon Agrártudományi Egyetemen végezték, ahol
ezután egymást követték a szelekciós célú nyúl CT vizsgálatok. Az intézmény szerkezeti
és infrastrukturális változásai ellenére ezek a vizsgálatok a mai napig zajlanak, amelyeket
a Medicopus Nonprofit Kft Kutatási Egysége végez, a MATE Kaposvári Campus mun-
katársaival szoros együttműködésben. A CT alkalmas a nyulak élő állapotban történő
vizsgálatára – ezt rengeteg tanulmány bizonyítja – és a kinyert információkból történő
különböző értékes húsrészek mennyiségének becslésére, ezáltal az egyedek értéke vágás
előtt megbecsülhető. Ezt a lehetőséget használta ki a Kaposváron kifejlesztett Pannon
húsnyúl tenyésztési program, amely integrálta a CT-t a szelekciós protokollba (Matics és
mtsai., 2014; Kasza és mtsai., 2020a).

A nyúltenyésztési programokban a vonalakat leggyakrabban anyai- és apaivonalra különí-
tik el. Az anyai vonalaknál elsődleges cél a szaporodási teljesítmény javítása, míg az apai
vonalaknál az átlagos napi testsúlygyarapodás növelése áll a középpontban (Matics és mt-
sai., 2014; García és Argente, 2020). Emellett alkalmazásra kerülhetnek többcélú vonalak
is, amelyek nemesítése során az alomméret és a növekedési tulajdonságok egyidejű javí-
tására törekszenek, lehetővé téve a komplex tenyésztési célok megvalósítását (Garreau és
mtsai., 2004; Khalil és Al-Saef, 2008; García és Argente, 2020). A Kaposváron kifejlesztett
Pannon húsnyúl tenyésztési program egy anyai (Pannon Ka) és két apai vonallal (Pannon
Fehér és Pannon terminálvonal) működik. Az anyai vonal szelekciója elsősorban az élve
született utódok számára irányul, míg az apai vonalak közül a Pannon Fehér esetében
az alomsúly, a terminálvonal esetében pedig az átlagos napi testsúlygyarapodás képezi a
szelekciós szempontot.

A Pannon Ka esetén a teljes testzsír mennyisége vált a szelekció egyik kritériumává:
a 10 hetes korban, élő állaton CT-vel mért zsírarány alapján számított ún. zsírindex
segítségével generációkon át két ellentétes vonalat hoztak létre (Kasza és mtsai., 2020a;
Cullere és mtsai., 2022). Négy generáción át folytatva a divergens szelekciót, markáns
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különbségek alakultak ki a két vonal között. Sovány vonalnál, több testtájon jelentősen
kevesebb zsírtartalom mutatkozott, egyedül az MLD zsírszintje (LTL - the longissimus
thoracis et lumborum) maradt hasonló. A szelekció sikeresen bizonyította, hogy a CT-vel
mért testzsír-jellege genetikai úton megváltoztatható.

A CT nemcsak a testzsírtartalom, hanem az izomfejlődésre irányuló szelekcióban is alkal-
mazható. A Pannon Fehér nyúl szelekciós programja 1992-ben indult, és már a kezdetektől
tartalmazta a CT vizsgálatok alkalmazását is a szelekciós folyamatban. Az akkori techni-
kai korlátok – elsősorban a vizsgálati sebesség és a vizsgálni kívánt állatok száma – miatt a
CT vizsgálatok során egyedenként csak néhány keresztmetszeti kép készítésére volt lehető-
ség. Ezek a képek két meghatározott anatómiai régióban, a 2–3. és a 4–5. ágyéki csigolyák
közötti szakaszon készültek. A két felvételen szereplő MLD-t manuális szegmentációval
határozták meg. Az ún. L-érték a két terület átlagaként került kiszámításra (Romvári és
mtsai., 1996; Matics és mtsai., 2014). 2004-ig az L-értéket használták, mint kiválasztási
kritériumot, amit később a combizom térfogatának becslése váltott fel. A combizomtér-
fogat becsléséhez már a teljes célterületet lefedő vizsgálatokra volt szükség a combizom
anatómiai elhelyezkedése miatt. A vizsgálatok során 11–12 keresztmetszeti kép készült
viszonylag nagy, 10mm-es szeletvastagsággal a medencecsont végétől a térdízületig. A
képek feldolgozása során már automatikus, küszöböléses szegmentációt (küszöbérték: 40-
120HU) hajtottak végre (Nagy és mtsai., 2006; Szendrő és mtsai., 2012; Gyovai és mtsai.,
2013). A szelekciós tulajdonságokat a BLUP (Best Linear Unbiased Prediction) mód-
szertan alkalmazásával becsülték (Matics és mtsai., 2014). Matics és mtsai. (2020) egy
új, automatikus szegmentációs módszert fejlesztettek ki az MLD térfogatának becslésére,
amely néhány egyszerű iteratívan felhasznált morfológiai operátoron alapul. A módszer
célja azon voxel-ek eltávolítása a bináris képekből, amelyek nem részei semmilyen erősen
összefüggő, fokozatosan és egyenletesen változó struktúrának (Csóka és mtsai., 2022). Ezt
követően egy újabb módszer került kidolgozásra, amely regisztráción alapuló automatikus
szegmentációt alkalmaz. Ez a megközelítés – amely a jelen disszertáció alapját is képezi –
alkalmas mind az MLD, mind a combizom szegmentálására és ezen testtájak térfogatának
megbízható becslésére (Csóka és mtsai., 2022).

3.3.1.1. Örökölhetőség

Az örökölhetőség (h2) egy adott tulajdonság genetikai meghatározottságának mértékét
jelenti : értéke azt mutatja meg, hogy a fenotípusos variancia mekkora hányada tulajdonít-
ható az additív genetikai hatásoknak. A hústermelés szempontjából fontos tulajdonságok
– mint a testsúly gyarapodás, a vágási kihozatal és az izomsúly – többnyire közepes örököl-

27



hetőségűek, ami lehetővé teszi, hogy megfelelő szelekcióval érdemi genetikai előrehaladást
érjünk el. A vese körüli (perirenális) zsírszövet arányára egyaránt magas örökölhetőséget
kaptak Larzul és mtsai. (2005), valamint Pannon Fehér nyulakon Nagy és mtsai. (2016):
előbbinél h2 = 0,64, utóbbinál h2 = 0,68 ± 0,06. Szintén Pannon Fehér nyulakon a vágá-
si kihozatalra számított h2 érték némiként elmaradt ezektől h2 = 0,55 (Nagy és mtsai.,
2016).

3.3.1.1.1. Az MLD súlyának és méretének örökölhetősége Az MLD – amely
a gerincoszlop mentén fut, és lényegében a „nyúlgerinc” izomzatát adja – a nyúl értékes
húsrészeinek egyike. Korai kutatások elsősorban az MLD keresztmetszeti területének vagy
súlyának örökölhetőségét vizsgálták. Szendrő és mtsai. (2005) számoltak be arról, hogy
az MLD keresztmetszeti felületének (ún. L-értékének) örökölhetősége közepesen magas,
körülbelül 0,41 a Pannon Fehér fajtában. Ez arra utal, hogy a hátizom mérete erősen gene-
tikai kontroll alatt áll ebben a populációban. Egy korábbi kísérleti szelekciós programban,
amelyben a nyulakat 63 napos testsúlyára szelektálták, az MLD nyert színhús rész ará-
nyának örökölhetőségét 0,25 értékűre becsülték (REML módszerrel) (Lukefahr és mtsai.,
1996). Ugyanebben a kísérletben az MLD izom-csont-hús arányának (loin lean-to-bone
ratio) örökölhetősége hasonlóan közepes, 0,35 volt (Lukefahr és mtsai., 1996).

Az elmúlt két évtizedben a képalkotó eljárások (US, CT) fejlődésével lehetővé vált az
izomsúly pontosabb, in vivo becslése. Ács et al. (2019) a Pannon nagytestű apai vonal
nyulai esetében már közvetlenül az MLD térfogatára becsülték az örökölhetőséget, és azt
magasnak találták (h2 ≈ 0,40 a kétértékű modellben) (Ács és mtsai., 2019). Ez az ered-
mény megerősíti, hogy az MLD fejlesztése genetikai úton jól lehetséges, különösen olyan
vonalakban, ahol a szelekciós célt kifejezetten a vágóérték javítása érdekében módosítot-
ták.

3.3.1.1.2. A hátsó lábizmok súlyának és méretének örökölhetősége A nyúl hát-
só lábai (combjai) adják a hasított test legnagyobb izomsúlyát, a combok izomhányada
megközelítőleg kétszerese az MLD súlyának. Érthető módon nagy érdeklődés övezi e test-
rész genetikai úton történő javíthatóságát. A 2000-es évek elejéig a comb izomzatának
közvetlen mérésére kevés lehetőség volt, így többnyire közvetett módon, a hátulsó testfél
arányát (azaz a hátulsó negyed százalékos arányát a vágott testben) használták a comb-
hús becslésére. 2004-től az in vivo CT-vel becsült combizom térfogat bekerült a szelekciós
kritériumok közé a Pannon Fehér nyulaknál, ezzel felváltva az addig használt L-értéket
Gyovai (2011). Gyovai és mtsai. (2008) első eredményei szerint a CT-vel mért combizom
térfogat örökölhetősége a Pannon Fehér vonalban viszonylag alacsony-közepes, 0,21 körü-
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li. Később, nagyobb adathalmazon végzett becslések ezt némileg magasabbnak találták,
Nagy és mtsai. (2013) egy több mint 22 000 egyed adatait felölelő vizsgálatban h2 = 0,25
örökölhetőséget becsült a combizom térfogatára. Újabban a Pannon nagytestű apai vonal-
ban – feltehetően a genetikai varianciák növekedése miatt – 0,42 körüli örökölhetőséget
is mértek a hátsó láb teljes izomsúlyára (Ács és mtsai., 2019). Gyovai (2011) doktori
értekezésében arról számolt be, hogy a hátulsó testfél arányának örökölhetősége magas,
megközelítőleg 0,59 az általa vizsgált Pannon populációban. Ugyanakkor a vágási kiter-
melés örökölhetősége ebben az állományban csak 0,27 volt, ami arra utal, hogy a hátulsó
rész arányának növekedése nem feltétlenül jár együtt a teljes vágási kihozatal arányos
javulásával (az előbbi inkább a testarányaikat, míg az utóbbi a teljes test és a levágott
test súlyarányát fejezi ki). Az irodalom tehát azt mutatja, hogy a comb izomzatának örö-
kölhetősége közepes mértékű. Ez kedvező a szelekció szempontjából, hiszen a combizom
mennyisége hatékonyan növelhető generációról generációra.

3.3.2. CT vizsgálatokból származó eredmények és azok jelentő-
sége a baromfitenyésztésben

A csirke a világ egyik leggyakrabban tenyésztett madara, hús- és tojástermelése az embe-
riség legfontosabb fehérjeforrásai közé tartozik (Mottet és Tempio, 2017). A 2021-ig ren-
delkezésre álló adatok szerint az Európai Unióban a baromfihús-fogyasztás megközelítőleg
12,1 millió tonnára nőtt. Az előrejelzések szerint a következő évtizedben ez a mennyiség
tovább fog növekedni, az előrejelzések szerint 2033-ra eléri a 12,57 millió tonnát. (Shah-
bandeh, 2024) A termelésben tapasztalható jelentős állatlétszám fokozott odafigyelést igé-
nyel. A csirke értékes húsrészeinek minőségi és mennyiségi értéke egyaránt befolyásolható
szelekcióval (Tallentire és mtsai., 2016; Hartcher és Lum, 2020). A broiler csirkék test-
összetételének pontos ismerete kulcsfontosságú a baromfitenyésztésben, mivel a nagyobb
izomsúlya (pl. mellfilé hozam) és az alacsonyabb zsírtartalom közvetlenül befolyásolja a
termelés gazdaságosságát és a húsminőséget. Hagyományosan a testösszetétel elemzése
vágáson és utólagos kémiai vagy fizikai elemzésen alapult, ami idő- és munkaigényes, va-
lamint az állat életének kioltásával jár. Az utóbbi évtizedekben azonban megjelentek a
nem invazív képalkotó módszerek (CT, US), amelyek lehetővé teszik a baromfi testösszeté-
telének mérését anélkül, hogy az állatokat fel kellene áldozni (Bentsen és Sehested, 1989).
A csirkék testösszetételének vizsgálatára az általánosan használt módszer az US vizsgálat
(Schwarz és mtsai., 2019; Grandhaye és mtsai., 2019). Annak ellenére, hogy az US képek
kevésbé részletgazdagok, és nem nyújtanak átfogó információt a teljes célterületről a CT
vizsgálatokhoz képest, az irodalom mégis szűkölködik a CT-vel kapcsolatos testösszeté-
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telre irányuló publikációkból. Mindezek dacára a jelenlegi CT-vel végzett testösszetétel
vizsgálatok számos fontos eredményről számolnak be, amelyek nagy jelentőséggel bírnak
a broiler tenyésztés és tartás szempontjából. Az egyik legfontosabb megállapítás, hogy a
CT segítségével kapott adatok – különösen a zsírlerakódás mértéke – sokkal pontosabban
jelzik az állat valódi testösszetételét, mint a hagyományos, csupán testsúlyra és nemre
alapozó becslések (Bentsen és Sehested, 1989). A hasi zsír súlyának előrejelzése lényege-
sen javult CT alkalmazásával a csak élősúlyt és ivart figyelembe vevő modellhez képest
(Bentsen és Sehested, 1989). Egyre inkább teret nyerő módszer a képi szegmentáció és
a térfogatszámítás, mely során a CT szeleteken küszöbértékek alapján elkülönítik a zsír-
szövetet, izomszövetet és csontot (például a Hounsfield-skála megfelelő tartományaival),
majd a szegmentált képekből kiszámolják az egyes szövetek térfogatát vagy súlyát. A
legújabb tanulmányokban nyílt forráskódú képfeldolgozó szoftver (pl. ImageJ) és egyedi
fejlesztésű algoritmusok segítségével automatikusan kiszámítják a képekről az összes so-
vány (izom) és zsíros szövet súlyát (de Souza Vilela és mtsai., 2021). A CT gyakorlatilag
digitális boncolást tesz lehetővé, emberi beavatkozás nélkül, amelyből kinyerhetőek a
fontos testösszetétel-paraméterek. Donkó és mtsai. (2018) tanulmányukban felhívták a
figyelmet arra, hogy az élő állapotban történő tojótyúk vizsgálatok alkalmasak az álla-
tok csontsúlyának, sűrűségének a becslésére. Több kutatás is sikeresen használta a CT
vizsgálatokat a tojótyúkok testzsírtartalom, tojásösszetétel és tojástermelés változásainak
elemzésére, valamint az ezek közötti összefüggések feltárására (Szentirmai és mtsai., 2013;
Milisits és mtsai., 2013; Milisits és mtsai., 2015). A broiler csirkék túlzott zsírlerakódása
nem kívánatos (rontja a takarmány-hasznosítást és csökkenti a feldolgozás hatékonysá-
gát), a CT által nyert pontos információ lehetővé teszi a zsírszegényebb vonalak szelek-
tálását. Kutatások kimutatták, hogy a hasi zsírtartalom örökölhetősége közepesen magas
(h2=0,4–0,56), így genetikai úton is jól befolyásolható (Andrássy-Baka és mtsai., 2003).
A teljes testzsír százalékára is hasonló örökölhetőségi érték (kb. 0,53) adódott, ráadásul a
hasüregi zsír mennyisége szoros korrelációt mutat a teljes testzsírtartalommal (Andrássy-
Baka és mtsai., 2003). A broiler csirkék comb- és mellsúlyára vonatkozó örökölhetőségi
becslések szintén közepesen magasnak tekinthetők (Le Bihan-Duval és mtsai., 1998; Rance
és mtsai., 2002). Mindez azt jelenti, hogy ha a tenyésztők pontos, egyed szintű adatokat
kapnak a tenyészállatok testösszetételéről, azt hatékonyan felhasználhatják a szelekcióban
a kedvezőbb (soványabb, izmosabb) testalkatú egyedek kiválasztására. A CT-vel mérhető
legfontosabb tulajdonságok közé tartozik a mellfilé hozama (mellizomsúly vagy aránya),
amely elsődleges gazdasági tényező, illetve a zsírlerakódás (különösen a hasűri zsír) aránya,
ami a vágási kihozatalt és a hús minőségét befolyásolja. Több tanulmány megerősítette,
hogy a CT-vel becsült mellizom térfogat jól korrelál a vágás után mérhető mellfilé súlyával
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(Bentsen és Sehested, 1989), a CT-vel mért zsírdepók pedig a ténylegesen kiolvadt zsír
mennyiségével. Ezen információk birtokában a tenyésztők nem pusztán külső alapján (pl.
testsúly vagy kondíció becslés) választhatnak, hanem objektív, kvantitatív testösszetétel
adatok alapján. Ennek gyakorlati jelentőségét mutatja, hogy a baromfitenyésztésben már
megkezdődött a CT integrálása a tenyésztési programokba. Egy vezető pulykatenyésztő
vállalat már alkalmazza a CT-t törzsállományában, hogy az egyedek részletes testadatai
(pl. mell- és combhús mennyisége) alapján felgyorsítsa a genetikai előrehaladást (Innova-
tions in R&D: CT Scanning Technology). Az eredmények azt mutatják, hogy a CT tech-
nológia nem kiváltja, hanem kiegészíti a meglévő adatgyűjtési módszereket, így további
információkkal szolgál a tenyésztőknek, ami felgyorsítja az olyan komplex tulajdonságok
javítását, mint a hízlalási napok végére elérhető izomhányad. A CT-vel nyert eredmények
jelentős előrelépést jelentenek a precíziós szelekcióban: segítségükkel egészségesebb, jobb
takarmány-hasznosítású és a piaci igényeknek jobban megfelelő broiler genotípusok ala-
kíthatók ki. A jövő szegmentációs módszere valószínűleg az AI, különösen a mélytanulás
(deep learning), és az automatizált algoritmusok fejlődésén fog alapulni, melyek nagyobb
pontossággal, kevesebb emberi beavatkozással, valós időben, és különböző adatformátu-
mokon képesek működni. A mélytanulással történő CT képfeldolgozás már meg is jelent
a baromfiágazatban (Sun és mtsai., 2024a; Sun és mtsai., 2024b). A lábsúly alapvető mu-
tató a tenyésztés szempontjából, melyhez Sun és mtsai. (2024) egy broiler lábsúly-becslő
rendszert alkotott, amely egy mélytanulásos szegmentáción alapuló CT képfeldolgozással
egybekötött súlybecslési modellel történik. Ugyancsak Sun és mtsai. (2024) szerint mély-
tanuláson alapuló sípcsonthosszmérés segíthet a broiler csirke iparágnak abban, hogy ha-
tékonyabban észlelje a broilercomb-betegségek előfordulását és a módszert alkalmasnak
tartja a baromfi fajok szélesebb spektrumában történő használatára.

3.3.3. CT vizsgálatokból származó eredmények és azok jelentő-
sége a sertéstenyésztésben

A sertéstenyésztés a világ egyik legfontosabb állattenyésztési ágazata, amely alapvető
szerepet tölt be az élelmezésbiztonságban, a gazdasági értékteremtésben és a vidéki fog-
lalkoztatottság fenntartásában (Haldar és mtsai., 2017). Számos fejlődő ország vidéki ház-
tartásai számára a sertéstartás jelenti a fő megélhetési forrást és a fehérjebiztonság alapját
(Haldar és mtsai., 2017). A globális húsfogyasztásban a sertéshús több mint egyharma-
dot teszi ki (kb. 123 millió tonna) (Éves húsfogyasztási statisztika 2023), ezzel a sertés
a legnagyobb arányban fogyasztott húsféle világszerte (Chen és mtsai., 2022). A hús-
fogyasztáson belül a sertéshús aránya különösen magas Ázsiában, elsősorban Kínában,
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amely önmagában a globális sertéshústermelés közel felét adja (Chen és mtsai., 2022).
Kínában a húsfogyasztás mintegy 60%-át a sertéshús teszi ki, az ország több mint 50 mil-
lió tonna sertéshúst állít elő évente (Chen és mtsai., 2022). Emellett Délkelet-Ázsia több
országában is meghatározó szerepet tölt be a sertéshúsfogyasztás (Utnik-Banaś és mtsai.,
2022; Chen és mtsai., 2022). Európában szintén meghatározó a sertéságazat: 2019-ben
az EU kb. 24 millió tonna sertéshúst termelt, ami a globális termelés 21,8%-ának felelt
meg (Utnik-Banaś és mtsai., 2022). A sertéshús iránti kereslet növekedését világszerte
a népesség gyarapodása, az urbanizáció, a jövedelmek emelkedése és a fokozódó fehér-
jefogyasztási igény hajtja (Delgado és mtsai., 2001; Latino és mtsai., 2020). A modern
sertéstenyésztésben egyre hangsúlyosabb a precíziós genetikai szelekció és a fenntartható
termelés iránti igény, valamint a húsminőség javításának szempontja. A nagy tenyésztő
vállalatok napjainkban genomikai szelekciót alkalmaznak, amellyel jelentősen növelhető a
szelekció pontossága és lerövidíthető a generációs intervallum (Knol és mtsai., 2016). A
modern tenyésztési programokban egyre nagyobb szerepet kapnak a precíziós, nem inva-
zív adatgyűjtést biztosító technológiák, amelyek alkalmasak a termelési és testösszetételi
jellemzők objektív értékelésére. Ide sorolhatók például a CT, az US vizsgálati eljárások,
valamint az automatizált mérőrendszerek, amelyek segítségével a sertések testösszetétele
és takarmányfelvétele objektív módon, akár valós időben nyomon követhető (Scholz és
mtsai., 2015; Pomar és Remus, 2019; Colin és mtsai., 2022).

A CT vizsgálatot először az 1980-as évek elején, Norvégiában alkalmazták sertéseken,
állattenyésztési céllal (Skjervold és mtsai., 1981; Vangen és Allen, 1984). Skjervold és
mtsai. (1981) 23 darab, 60 kilogram körüli sertést vizsgáltak meg altatva. Minden állat-
ról 8 darab keresztmetszeti felvétel készült jól meghatározott keresztmetszeti síkokban.
Az állatokat egy héten belül levágták és a CT-vel megegyező első szelet helyén készítet-
tek egy 1 cm széles metszetet minden karkasz esetén. A zsír-, izom-, és szövetmintákat
homogenizálták, majd mintákat vettek kémiai elemzés céljából. A CT felvételeken meg-
határozták a voxelszámokat ablakolással 5 csoportba rendezve: zsír (-50 HU – 0 HU),
fehérje (-10 HU – +50 HU), víz (-25 HU – +25 HU), energiatartalom (-50 HU – +50
HU). Legkisebb négyzetek lineáris regressziós módszert alkalmazva sorrendben következő
R2 értékeket kaptak a CT és kémiai elemzés között a szeletre: 0,89; 0,80; 0,82; 0,85. Ah-
hoz képest, hogy elég nagy volt a hiba lehetőség, egész bíztató eredményeket kaptak. A
norvégiai eredmények megalapozták a CT alkalmazhatóságát az állattenyésztésben törté-
nő testösszetétel pontos, roncsolásmentes vizsgálatára (Skjervold és mtsai., 1981; Vangen
és Allen, 1984; Vangen és mtsai., 1984; Allen és Leymaster, 1985). 90-es években végzett
kutatások igazolták, hogy a CT hatékonyan alkalmazható a genotípusok közötti testössze-
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tételbeli különbségek feltárására, eltérő húskihozatalú sertésfajták – mint pl. a Landrace
és a Duroc – összehasonlításánál (Kolstad és Vangen, 1996; Kolstad és mtsai., 1996).

Magyarország a Kaposvári Egyetem révén az elsők között kapcsolódott be a CT ala-
pú sertés testösszetétel kutatásba a 90-es évek vége felé (Horn és mtsai., 1997; Szabo
és mtsai., 1999). Hasonlóan a norvég vizsgálatokhoz kezdetben ezen kísérletek során is
a test bizonyos anatómiai pontokhoz köthető helyeken készült keresztmetszeti CT felvé-
telekből (körülbelül 10 másodpercre volt szükség egy 512 × 512 méretű kép elkészíté-
séhez) határozták meg a zsírréteg vastagságát, az izom keresztmetszeti területét, illetve
a Hounsfield-egységek eloszlását, majd ezekből következtettek a teljes test összetételére
(Szabo és mtsai., 1999).

A 2000-es években a CT technológia ugrásszerűen fejlődött: megjelentek a spirális és
többszeletes CT berendezések, amelyek lehetővé tették a teljes állat gyors és folyamatos
vizsgálatát. Norvégia ismét úttörőként a 2000-es évek vége felé egy korszerű 32 szele-
tes CT berendezést telepített a központi kanvizsgáló állomáson (Vangen, 2010). Ezzel a
húshozam és testösszetétel mérését közvetlenül az élő tenyészkanokon tudták elvégezni,
és kiváltották a korábbi tesztrendszert, amelyben a kanok testvéreit hizlalták és vágták
le értékelésre (Vangen, 2010). Az új CT vizsgálatok bevezetése drámaian megnövelte a
szelekció hatékonyságát: mivel immár magukon a tenyészjelölteken tudták meghatározni
a színhústartalmat és egyéb fontos tulajdonságokat, számításaik szerint évi 17-30%-kal
nagyobb genetikai előrehaladást érhettek el a nemesítési programban (Vangen, 2010).
Összehasonlítva, az általuk használt 32 szeletes CT kb. 15 másodperc alatt volt képes egy
teljes (120 kg-os) sertés vizsgálatára, mely során kb. 1200 szelet készült (Vangen, 2010),
míg a régebbi berendezések kb. 10 másodperc alatt készítettek el egy keresztmetszeti képet
(Szabo és mtsai., 1999).

Ezzel párhuzamosan más európai országokban is gyakorlati alkalmazás indult el (pl. Egye-
sült Királyság - JSR Genetics; Franciaország - INRAE/IFIP; Spanyolország - IRTA; Dá-
nia - Danish Technological Institute - DMRI ; Magyarország - Kaposvári Egyetem).

A CT nagyon sokat fejlődött az évek során és elviekben lehetséges lenne, hogy vágóhí-
don minden egyes féltestet teljes részletességgel elemezzünk, és ennek alapján döntéseket
hozzunk (pl. akár, hogy a sonka vagy szalonna melyik termékcsoportba tartozzon). A gya-
korlatban azonban a CT jelenleg nem alkalmas arra, hogy a vágóhídi futószalag mellett,
óránként több száz féltestet vizsgáljon, a folyamat túl lassú és drága lenne a jelen technika
mellett. A CT ipari felhasználása ma leginkább offline módon, ellenőrző vagy kalibráló
eszközként használható. Az Európai Unió engedélyezte, hogy a hivatalos osztályozási rend-
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szerek (SEUROP minősítés (Vágósertések vágás utáni minősítése)) referencia bázisa a CT
legyen. Ennek megfelelően számos országban időszakonként kiválasztanak bizonyos vágó-
hídi tételekből féltesteket, és azokat CT-vel megvizsgálják. Az így kapott nagyon pontos
hústartalom értékeket használják fel az ultrahangos (US) vagy optikai minősítőberende-
zések (pl. AutoFOM, Fat-O-Meater) kalibrációjához, hogy azok a lehető legkisebb hibával
becsüljenek (Leighton és mtsai., 2022). Ez egyfajta indirekt ipari alkalmazás, hiszen a CT
„meghúzódik a háttérben”, mint etalon.

Az Európai Unió stratégiai jelentőséget tulajdonít az állattenyésztés, ezen belül a ser-
téságazat kutatásának és fejlesztésének. A PIGWEB projekt jól példázza ezt a törek-
vést, hiszen a Horizon 2020 program keretében biztosított támogatás révén, nemcsak a
kutatási infrastruktúrákhoz való hozzáférés bővül, hanem erősödik az együttműködés a
tudományos közösség, az ipar és a társadalmi szereplők között is (PIGWEB). A projekt
hozzájárul a tudásmegosztás elősegítéséhez, az innováció ösztönzéséhez, valamint hosszú
távon a sertéságazat versenyképességének és fenntarthatóságának növeléséhez Európában
(PIGWEB).

Ahogyan a csirkék CT felvételeinek feldolgozásában, úgy a sertéstenyésztés képi feldolgo-
zásában is egyre nagyobb szerepet kapnak a korszerű technológiák, mint az AI, különösen
a gépi tanulás és a mélytanulás (deep learning) módszerei. Az AI automatizálja és fel-
gyorsítja a hatalmas mennyiségű képi adatok feldolgozását, ezáltal objektív és pontos fe-
notípusos információt nyújt a szelekcióhoz (Kvam és mtsai., 2018). Kvam és mtsai. (2018)
csontváz automatikus detektálását és csigolyaszámának meghatározását valósította meg
mélytanulással, amihez azelőtt részben manuális utómunkára volt szükség. Egy kínai ku-
tatócsoport kifejlesztett egy mély neurális hálózatot, amely automatikusan szegmentálja
a sertés CT képeit, és ezáltal kiszámítja az élő állat testösszetételét (izom-, zsír- és csont-
arányát) (Pan és mtsai., 2021). A Topigs Norsvin (AI) korábbi ún. „atlasz” módszere
már 2016-ban megpróbálta automatikusan felosztani a CT képeket főbb régiókra – sonka,
lapocka, fej, hasalja, karaj –, de ez a megoldás nagy számítási kapacitást igényelt (fél órá-
ra is szükség volt egy állat feldolgozásához). A legújabb, 2020-ban bevezetett modelljük
viszont már mélytanuláson alapul, és kilenc kategóriába sorolja a képpontokat (háttér,
rögzítő bölcső, belek, fej, karaj, hasalja, lapocka, sonka és here). AI-t használva (Nordbø
és mtsai., 2022) kimutatták, hogy az AI által mért szív- és tüdőtérfogatok nemcsak örök-
lődnek, hanem összefüggnek a hízékonysággal. Összességében az AI – különösen a gépi
tanulás és a mélytanulás – forradalmasítja a CT felvételek feldolgozását a sertéstenyész-
tésben.
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4. Anyag és módszer

4.1. Állatok

Valamennyi állatot az Európai Parlament és Tanács 86/609/EGK irányelvében (2010)
foglalt (A Bizottság (EU) 2024/1262 felhatalmazáson alapuló irányelve), a kísérleti és
egyéb tudományos célokra felhasznált állatok védelmére vonatkozó előírásoknak megfele-
lően kezeltük.

4.1.1. Az állatok genotípusa, származási helye és kiválasztási mód-
ja

Nyulak

A nyulak esetében CT vizsgálatra összesen 170 egészséges, 10 hetes Pannon Fehér nyulat
választottunk ki véletlenszerűen a MATE Kaposvári Campusának Tan- és Kísérleti Üze-
méből. A CT vizsgálatot követően az állatok a következő napon próbavágásra kerültek. A
manuális szegmentációkhoz korábbi Pannon Fehér szelekciós vizsgálatokból választottunk
ki 16 darab CT felvételt. Az összes felhasznált nyúl vizsgálata azonos protokollal készült.

Egy másik vizsgálatban, 30 nagytestű nyulat választottunk ki véletlenszerűen 10 hetes
életkorban CT vizsgálatra. Ezek genotípusa eltért a 170 egyedből álló csoportétól.

A kisebb létszámú (30 egyed) nyúlvizsgálatokat kizárólag a fej súlyának becsléséhez hasz-
náltam fel, és az egyszerűség kedvéért az „A” genotípusú állományként hivatkozom rájuk.
A nagyobb létszámú csoportot a fej becslés esetén „B” genotípusú állományként jelölöm.
Mindkét genotípusnál 20-20, korábbi vizsgálatokból származó képsorozatot használtam
fel a fejek szegmentálásához.

Broiler csirkék

A CT vizsgálatokhoz az állatokat egy előre beállított kísérlet egészséges egyedei közül
választottuk ki 10 hetes korban. A kiválasztás vegyes ivarban, fele-fele arányban történt,
és a próbavágott állatok testtömege az ivarra jellemző átlagsúlytól legfeljebb ±3–5%-kal
térhetett el, összhangban a Tyúk és Pulyka Teljesítményvizsgálati Kódex IV. ajánlásával.
Összesen 60 db állatot vizsgáltunk meg kb. egy óra leforgása alatt CT-vel, majd ugyanezek

35



kerültek levágásra a vizsgálatot követő napon. A manuális szegmentációkhoz 16 korábbi
CT vizsgálatot választottunk ki véletlenszerűen, ezek ivarát nem ismertük. Az összes állat
ugyanahhoz a lassabb növekedésű broiler genotípushoz (TETRA HB Colour) tartozott, a
Bábolna Kft. keltetőjéből származott, és a Kaposvári Egyetemen teszttelepén nevelkedett.

Sertések

CT-vel összesen 48 Svájci Nagy Fehér sertés (Swiss Large White) jobb félkarkaszát vizs-
gáltunk meg. Az állatok az EU Horizont program által finanszírozott PIG-WEB projekt
keretében nevelték fel az Agroscope (Agroscope, Federal Office for Agriculture - FOAG,
Switzerland) kutatóintézetében. Az állatok vágása 22-24 hetes életkorban történt. A jobb
feleket mélyhűtve (-20°C) szállították intézetünkbe. A sertések esetében nem állt rendel-
kezésünkre megfelelő korábbi vizsgálati anyag, ezért a 48 egyed közül véletlenszerűen 5
karkaszt választottunk ki a manuális (virtuális) daraboláshoz. Ezen 5 félkarkasz vágási
adatait így nem használtuk fel a statisztikai elemzések során.

Az átláthatóság és az összehasonlíthatóság elősegítése érdekében a vizsgálatokban szereplő
állatállományok korábban ismertetett adatait a 4.1. táblázatban rendszereztem.

4.1. táblázat. A vizsgálatokban szereplő állatállományok összegzése

Állatfaj Genotípus Egyedszám
(n)

Kor
(hét)

Manuális
szegmentáció

(n)*
Célterület

Nyúl Pannon
Fehér (A) 170 10 16 hosszú hátizom

hátsó végtag izmai
20 fej

Nyúl B 30 10 20 fej

Broiler csirke TETRA HB
Colour 60 10 16 mellizom, combizom

Sertés Svájci
Nagy Fehér 48 22-24 5

comb, karaj,
oldalas, lapocka,

félkarkasz
*A manuális szegmentációkhoz felhasznált vizsgálatok száma.

4.1.2. Állatok próbavágása

Nyulak

A nyulak próbavágását és a súlymérést a World Rabbit Science Association ajánlásai
alapján, a Blasco és Ouhayoun (1996) által kidolgozott vágási módszer szerint végeztük.
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A karkaszok darabolási módját szemlélteti a 4.1. ábra. Az ábrán a vonalak a darabolás
során figyelembe vett anatómiai pontok által meghatározott síkokat (darabolás helyét)
jelölik:

• 1: 7. és a 8. hátcsigolya közötti sík

• 2: az utolsó hátcsigolya és az első ágyékcsigolya közötti sík

• 3: a 6. és 7. ágyékcsigolya közötti sík

4.1. ábra. Nyúl darabolása Blasco és Ouhayoun (1996) ajánlása alapján, ahol :
1- 7. és a 8. hátcsigolya közötti sík
2- az utolsó hátcsigolya és az első ágyékcsigolya közötti sík
3- a 6. és 7. ágyékcsigolya közötti sík

A darabolás 24 órás hűtést követően, hűtött karkaszon történt. Az MLD boncolása során
az egyedet hason fekvő helyzetbe helyeztük, hogy a gerinc menti izomzat megfelelően
hozzáférhető legyen. Első lépésként két vízszintes metszést végeztünk: az elsőt a 7. és 8.
hátcsigolya-, a másodikat pedig a 6. és 7. ágyékcsigolya közötti síkban. Ezek a metszések
lehetővé tették az MLD azon szakaszának elkülönítését, amely a két sík között helyezkedik
el.

A metszéseket követően az izomszövetet a gerincoszlopot alkotó csontos képletektől –
elsősorban a harántnyúlványoktól és a gerinc körüli mély fasciáktól – réteges boncolással
választottuk le. A kiboncolt MLD súlyát ezt követően lemértük.

A hátsó végtag izmainak boncolását a 6. és 7. ágyéki csigolya közötti metszéstől indulva
végeztük el. A vizsgálat során a csánkízület disztális részét eltávolítottuk, hogy a comb és
medenceövhöz kapcsolódó izomcsoportok torzulás nélkül leválaszthatók legyenek a cson-
tos képletekről. Ezt követően a far, a comb és a medencetájék izmait – beleértve a gluteális,
hajlító és feszítő izmokat – réteges boncolással választottuk le, miközben törekedtünk az
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izomhasak és tapadási pontok épségének megőrzésére, a későbbi súlymérések pontosságá-
nak érdekében.

A 170 egyedet tartalmazó mintasorozat esetében csak a bal-, míg a 30 egyedből álló
csoportnál mindkét oldali hátsó végtag izmai kiboncolásra és súlymérésre kerültek.

Broiler csirkék

A broiler csirkék vágását követően az értékes húsrészeket azonnal, melegen boncoltuk,
majd súlymérésnek vetettük alá. A karkaszok bontása a Jensen (1983) által leírt eljárás
szerint történt. Az értékes húsrészek – mell- és combizmok – súlyát szeretnénk CT-vel
becsülni, melyek kiboncolása anatómiai szempontok alapján a következőképpen zajlott:

• A mellizmok kiboncolása: a m. pectoralis és a m. supracoracoideus izmokat a carina
sterni mentén elválasztottuk a szegycsonttól, majd utóbbit – a membrana
sternoclavicularis-ról történő preparálás után – a m. pectoralis-szal együtt előre és
oldalra hajtottuk. A tapadási inak átvágását követően a két izmot egyben távolítot-
tuk el. Az így nyert izomcsoport a mellfilé.

• Mivel a comb izmainak kiboncolása időigényes és nem túl egyszerű feladat, ezért
ez esetben csak a bal combizom kiboncolása történt meg a következők szerint: a
hátsó végtag izmait leválasztottuk a csípő- és ülőcsontról (ala praeacetabularis ilii,
facies lateralis ischii). A comb- és szárizmokat a térdízület magasságában különvá-
lasztottuk, majd a comb medialis oldalán, a combcsont (femur) mentén bemetszést
ejtettünk, és a combcsontot a fejénél fogva, az izmokat leválasztva távolítottuk el.
Így nyertük ki a bal combizomzatot.

Sertések

A sertések vágása és bal felének darabolása Walstra és Merkus (1995) szerint történt az
Agroscope (Agroscope, Federal Office for Agriculture - FOAG, Switzerland) kísérleti vá-
góhídján. A vágást követően a sertéseket először hasították, majd a két féltestet egyetlen
éjszakán át (több mint 15 órán keresztül) hűtötték, ezt követően lemérték a súlyukat. A
bal oldalhoz tartozó részekről leválasztották a fejet, a lábvégeket és az első csülköt. Az
így kapott darabokat egyedenként, egyedi jelölésű műanyag zsákokba helyezve lefagyasz-
tották, ezzel előkészítve azokat a szállításra. A bal oldali félsertéseket az EU referencia
módszer szerint darabolták, a keletkezett darabok súlyát megmérték. Az EU referecia
szerinti darabolást a 4.2. ábra szemlélteti.
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4.2. ábra. Sertés karkasz darabolása az EU referencia módszer szerint.
Jelölések (karkasz darabolási egységek): 1-comb (leg); 2-karaj (loin); 3-tarja (neck);

4+5-fej és toka (head + cheek); 7+6-elülső csülök és köröm (front shank + front foot);
8-lapocka (shoulder); 9- szegy (jawl); 10-oldalas (belly); 11+12-császárszalonna (ventral

part of belly + to ventral part of belly); 13-vesepecsenye (tenderloin)

A darabolás referenciaértéke

A különböző izomcsoportok pontos leválasztása és súlymérése alapvető fontosságú a CT
alapú becslőmodellek hitelesítéséhez. Mivel a képfeldolgozáson alapuló tömegbecslés re-
ferenciaértékét a darabolás során nyert valós mérések adják, a boncolási eljárások szak-
szerűsége és reprodukálhatósága közvetlen hatással van a becslések megbízhatóságára.
Ennek megfelelően a saját boncolások során egységes módszertant alkalmaztunk, és a
partnerintézmények esetében is olyan eljárások eredményeire támaszkodtunk, amelyek a
szakirodalomban elfogadott protokollokon alapultak.

4.2. CT vizsgálatok

A próbavágást megelőző napon végeztük el a Pannon Fehér nyulak CT vizsgálatait 2018.
január 9-én, a Kaposvári Egyetem Diagnosztikai és Onkoradiológiai Intézetében, Siemens
Somatom Sensation Cardiac 16 MDCT berendezéssel az alábbi beállítások használatá-
val : csőfeszültség 140 kV, az expozíció során leadott összsugárzás mennyisége 90 mAs,
1-es pitch faktoros (asztalsebbeség/kollimáció) spirál adatgyűjtéssel. Az átfedő képek re-
konstrukciója Siemens Syngo CT VA48A programmal történtek I30f konvolúciós kernellel
(convolution kernel), 500mm-es látótérben és szeletenként 512 × 512 képmátrix-szal.

A 2020. december 2.-án a MATE Kaposvári Campusának kísérleti baromfi telepéről szár-
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mazó 60 darab broiler csirke CT vizsgálatát Siemens SOMATOM Definition AS+ CT
berendezéssel a Medicopus Nonprofit Kft. munkatársai végezték az SM KMOK Dr. Ba-
ka József Diagnosztikai, Onkoradiológiai, Kutatási és Oktatási Központban. A beállított
vizsgálati paraméterek a következők voltak: 120 kV csőfeszültség, 120 mAs összsugárzás,
spirál adatgyűjtés, 0,5-ös pitch faktorral, 500 mm látótérben. A képek rekonstrukciója
Siemens Syngo CT VA48A programmal történt I30f konvolúciós kernellel.

A kisebb létszámú nyúl vizsgálatokat 2022. március 23.-án szintén a Medicopus Nonprofit
Kft. dolgozói végezték az SM KMOK Dr. Baka József Diagnosztikai, Onkoradiológiai, Ku-
tatási és Oktatási Központban Siemens SOMATOM Definition AS+ CT berendezéssel. A
vizsgálati paraméterek a következők voltak: 120 KV csőfeszültség, 200 mAs összsugárzás,
spirál adatgyűjtés, 0,6-os pitch faktor, látótér 500 mm, a szeleten belüli képmátrix 512 ×
512. Az előző nyúl CT vizsgálatokhoz képest ezeknél a nyulaknál igyekeztünk a nyulak
fejét is immobilizálni ugyancsak rögzítő hevederek használatával (4.3. ábra).

4.3. ábra. Nyúl CT vizsgálat fej immobilizálással

A nyulak és a csirkék CT vizsgálatánál az állatokat élve, anesztézia nélkül, speciális hár-
mas tartóban vizsgáltuk a 4.4. ábrán látható módon. A vizsgálatok során az állatokat
hevederekkel rögzítettük, annak érdekében, hogy biztosítsuk a standard vizsgálati kö-
rülményeket a fektetést illetően. Az állatok a vizsgálatok során hason feküdtek, a fejük
előre a CT berendezés irányába nézett. A vályúk félbe vágott PVC csövekből készültek,
amelyeket a végeiken habosított PVC lapok rögzítettek a megfelelő térbeli helyzetben.

Ez a kialakítás lehetővé tette az egyes vizsgált egyedek könnyű elkülönítését a CT felvé-
teleken. Higiéniai szempontok miatt a különböző tenyésztőszervezettől származó nyulak
vizsgálatához genotípusonként 3-3 vályút készítettünk a folyamatos vizsgálat biztosítása
érdekében. A gyakorlatban, amíg egy tartónyi nyúl vizsgálata zajlott, addig a másikból
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(a) A hármas vályú elhelyezése a CT
készüléken

(b) A teljes képsorozatból származó egy
darab keresztmetszeti kép

4.4. ábra. CT vizsgálat a hármas vályú alkalmazásával nyulak esetében.

az előző vizsgálat nyulait köttöték ki, míg a harmadikba a következő 3 állatot helyeztük
el. A rekonstruált képek felbontása mindkét esetben 0.977 mm × 0.977 mm × 2 mm volt,
ahol 0.977 a szeleten belül felbontást, a 2 mm pedig szeletvastagságot jelenti.

A sertés vizsgálatokat szintén a Siemens SOMATOM Definition AS+ CT-vel a Medico-
pus Nonprofit Kft. munkatársai végezték a SM KMOK Dr. Baka József Diagnosztikai,
Onkoradiológiai, Kutatási és Oktatási Központban. A vizsgálati paraméterek a követke-
zők voltak: 120 KV csőfeszültség, 200 mAs összsugárzás, spirál adatgyűjtés, 1-es pitch
faktor, látótér 500 mm a szeleten belüli képmátrix 512 × 512. A képek rekonstrukciója
Siemens Syngo CT VA48A programmal történtek I30f konvolúciós kernellel. A 4.5. ábra a
CT adatokból készült térfogati megjelenítésen (Volume Rendering) keresztül szemlélteti
a félkarkaszok elhelyezkedését. A sertés félkarkasz és a vizsgáló asztal közé egy alacsony

4.5. ábra. Sertés jobb félkarkasz vizsgálatának elrendezése
Tengelyjelölések magyarázata: A – anterior, S – superior, R – right

denzitású zártcellás polisztirol lapot (XPS) helyeztünk, amely az alacsony denzitása mi-
att nem látszik az ábrán. A félkarkaszról előzetesen eltávolításra kerültek az első és hátsó
lábak, az első csülök, valamint a fej. Ezeket egy előre meghatározott pozícióban úgy he-
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lyeztük el a vizsgálóasztalon, hogy ne érintkezzenek egymással. Ahol szükséges volt, a
darabok közé – csonkolt félkarkasz és a félkarkaszról eltávolított részek, illetve az első
lábak és a csülök közé – vékony, alacsony radiodenzitású polifoamot helyeztünk, ezzel is
biztosítva a későbbi szegmentálás megkönnyítését. A karkaszok vizsgálatánál a rekonst-
ruált képek felbontása 0.977 mm × 0.977 mm × 3 mm volt. Minden vizsgálat az ISO
9001:2015 minőségirányítási és ISO 14001:2015 környezetirányítási rendszer szabályait
betartva történt (ISO 9001:2015 Quality management systems; ISO 14001:2015 environ-
mental management system).

4.3. CT képek feldolgozása

A CT-vel készült képeket minden egyes esetben DICOM (DICOM File Format) formá-
tumból MINC (Vincent és mtsai., 2004) formátumba konvertáltuk az előfeldolgozáshoz.
A nyulak és csirkék vizsgálatához fejlesztett speciális, három állat egyidejű vizsgálatát
lehetővé tevő műanyag tartókat egy automatizált folyamat segítségével eltávolítottuk a
képekről. A három egyedet elkülönítettük egymástól, majd külön-külön fájlokba mentet-
tük. A külön egyedeket tartalmazó MINC képfájlokat NIFTI (Neuroimaging Informatics
Technology Initiative) (Neuroimaging informatics technology initiative 2005) formátumba
konvertáltuk. Az így kapott képek tömegközéppontját a koordinátarendszer kezdő pontjá-
hoz illesztettük. A pontosabb tömegközéppont meghatározás érdekében a képek negatív
értékeit nem vettük figyelembe. Ezzel elkerültük, hogy az egyes műtermék, a zaj és az
egyéb nem kívánatos képen szereplő dolgok befolyásolják a tömegközéppont helyét. A
tapasztalataink szerint a tömegközéppontba történő eltolással robusztusabb regisztráció
érhető el. A manuális szegmentáláshoz kiválasztott képek tömegközéppontját is a koordi-
nátarendszer kezdő pontjába mozgattam. A sertések esetében csak egy félkarkasz szerepelt
egy vizsgálati sorozaton, ezért ezeknél a felvételeknél csak DICOM NIFTI konverziót haj-
tottunk végre automatikusan eltávolítottuk az asztalt. A képek tömegközéppontját szintén
a koordinátarendszer origójába helyeztük.

4.3.1. Manuális szegmentáció

A manuális szegmentációra szánt képeket a 3D Slicer (Kikinis és mtsai., 2014; 3D Sli-
cer image computing platform) ingyenes szoftver Szegmensszerkesztő (Segment Editor)
modulját használva szegmentáltunk. Az egyes manuális szegmentációra szánt fajoknál a
4.2. táblázat mutatja, hogy mely területek kerültek manuális szegmentálásra (virtuális
boncolásra).
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4.2. táblázat. Az egyes fajok manuálisan szegmentált területei

Állatfaj Szegemntált rész

nyúl (Gen B)

MLD
bal hátsó végtag izmai

fej
koponya

nyúl (Gen A) fej
koponya

broiler combizom
mellizom

sertés

comb
karaj

oldalas
lapocka

félkarkasz

A Szegmensszerkesztőn belül az Ecset (Paint), Rajzoló toll (Draw), Radír (Erase), Rajzo-
latlan szeletek kiegészítése (Fill between slices), Szigetek (Islands), effekteket használtuk.
Ezen effektek mindegyikénél használható a szerkesztési intenzitás tartomány (Editable
intensity range), amit az alábbiak szerint állítottam be az egyes részek szegmentálása
esetén:

• nyúl MLD és bal hátsó végtag izmainak szegmentálás esetén 0 – 200 HU

• nyúl koponya szegmentálása esetén 200 – 3071 HU

• nyúl fej szegmentálásnál -200 – 3071 HU

• broiler csirke mell- és comb izmai esetén 0 – 200 HU

• sertés félkarkasz esetén -200 – 3071

A szegmentálás során az ecsetet, a rajzoló tollat és a radírt használtuk, általában axiális
síkban, néha koronális és szagittális síkban javítottuk a szegmentumot és a végén a Szi-
getek közül a legnagyobb összekapcsolódó sziget megtartásával (Keep largest component)
véglegesítettük a kijelölést.

Az MLD esetén igyekeztünk a hátsó végtag izmainál használt eszköztárakon kívül a rajzo-
latlan szeletek kiegészítése (Fill between slices) effekt segítségével gyorsítani a folyamatot,
ami sok esetben sikerült is. A szegmentumok létrehozása során igyekeztünk a darabolás-
sal azonosan elvégezni a virtuális szeletelést, ezért pl. a nyúl hátizom esetén a 7. és 8.
hátcsigolya közötti síktól kezdtük az MLD szegmentálását és az utolsó hátcsigolya és
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az első ágyékcsigolya közötti síknál fejeztük be. A nyúl értékes húsrészeinek manuálisan
létrehozott szegmentumait mutatja be a 4.6. ábra. A broiler csirke értékes húsrészeinek
szegmentumai a 4.7. ábrán láthatók, míg a sertés karkasz virtuális darabolását mutatja
be a 4.8. ábra.

4.6. ábra. A CT vizsgálatokból volume renderelt nyúl a manuálisan
szegmentált értékes húsrészek 3D modelljeivel

4.7. ábra. A CT vizsgálatokból volume renderelt broiler csirke a
manuálisan szegmentált értékes húsrészek 3D modeljeivel

Egyedül a nyúl koponya és fej szegmentálásánál nem a darabolással megegyező módon
állítottam elő a szegmentumokat. Ezeknél a területeknél a reprodukálhatóságra figyelve
két virtuális darabolási eljárást dolgoztam ki, amelyekhez a CT felvételen jól azonosítható
anatómiai pontokat használtam fel. Az egyik módszer viszonylag egyszerűen definiálható,
mivel csupán egyetlen anatómiai pontot kell azonosítani, míg a másik esetében több pont
meghatározása szükséges a szegmentumok létrehozásához. Ezen módszereket a következő
alfejezetekben részletesen ismertetem.
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4.8. ábra. Sertés félkarkasz virtuálisan darabolt részeinek 3D modelljei

Első kidolgozott módszer nyulak fejének és koponyájának szegmentálására

Az első módszer lehetővé tette a fej és a koponya gyors és egyszerű szegmentálását. Az
eljárás főbb lépései a következők voltak:

• A csontváz és a teljes test szegmentálását két eltérő küszöbérték alkalmazásával
végeztem (küszöbértékek: csontváz 200 – 3071 HU; teljes test -200 – 3071 HU; lásd
4.9. ábra).

(a) Küszöböléssel szegmentált teljes nyúl 3
dimenzióban

(b) Küszöböléssel szegmentált csontváz 3
dimenzióban

4.9. ábra. A kezdeti szegmentumok nyulak esetén

• A CT felvétel axiális síkján megkerestem az orrhoz legközelebb eső bal vagy jobb
oldali atlasz szárnyának a proximális részét (proximal edge of the atlas wing).

• Egy szeletet léptem az orr irányába axiális síkban.

• A radír effekt használatával az összes szegmentált területet kitöröltem az aktuális
síkban (4.10. ábra).

• A szigetek (Islands) effekt közül a tartsd meg a kiválasztott szigetet (Keep selec-
ted island) opciót alkalmazva megtartottam a két szükséges szegmentumot, a fejet
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(a) Teljese test szegmentum esetén (b) Csontváz szegmentum esetén

4.10. ábra. Nyúlfej és koponya leválasztása a testtől, egy darab axiális síkban történő
virtuális vágással (vágás helyét nyíllal jelöltem a képeken).

(4.11a. ábra) és a koponyát (4.11b. ábra).

(a) Fej (b) Koponya

4.11. ábra. Végleges szegmentumok (nyúlkoponya és nyúlfej)

Második kidolgozott módszer nyulak fejének és koponyájának szegmentálására

Ehhez a módszerhez egy betölthető szkript modult (Scripted Loadable Module) dolgoztam
ki a 3D Slicerhez, amely a fitPlanes2Fiducials nevet kapta (fitPlanes2Fiducials). A modul
segítségével az axiális sík egyszerűen „megdönthető” a térben elhelyezett pontok (Fiducial
points) segítségével, így interpolációs sík – más néven újra formázott szelet (Reformat
slice) – nézet hozható létre.

A fej és koponya szegmentálása az alábbi lépésekből épül fel :

• Az előzővel (4.3.1. fejezet) azonosan, két különböző küszöbértékkel szegmentáltam
a csontvázat (200 – 3071 HU) (4.9b. ábra) és a teljes nyulat (-200 – 3071 HU) (4.9.
ábra).

• 3D slicer Markups moduljának a használatával megjelöltem az alábbi anatómiai
pontokat (4.12. ábra):

• F-1: jobb saroknyúlvány (right angular process)

• F-2: bal saroknyúlvány (left angular process)

• F-3: külső nyakszirti gumó (tarkó) (external occipital protruberance)
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• F-4: atlasz jobb oldali szárnyának a disztális éle (distal edge of the wing of the
atlas on right)

• F-5: atlasz bal oldali szárnyának a disztális éle (distal edge of the wing of the
atlas on left)

4.12. ábra. A nyúl koponyájára és az első nyakcsigolyájára felhelyezett anatómiai pontok:
F-1: jobb saroknyúlvány, F-2: bal saroknyúlvány, F-3: külső nyakszirti gumó, F-4: atlasz
jobb oldali szárnyának a disztális éle, F-5: atlasz bal oldali szárnyának a disztális éle

• Az első három anatómiai pont felhasználásával létrehoztam egy újra formázott szelet
nézetet. Ezen sík tengelye mentén haladva azon a síkon, ahol az állkapocs csont
már nem látható az összes szegmentált területet töröltem az adott síkban. Ezzel
virtuálisan elkülönítettem a koponyát és a fejet a testtől (4.13. ábra).

(a) Nyúl modell (b) Csontváz

4.13. ábra. Nyúlszegmentumok virtuális vágása 1 síkban (vágás helyét nyíllal jelöltem a
képeken)

• Az utolsó három anatómiai pontot felhasználva egy új újra formázott szelet nézetet
hoztam létre. Az így létrehozott nézet tengelye mentén haladva a külső nyakszir-
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ti gumót elhagyva (F-3) az összes szegmentált területet töröltem a síkban (nyúl
szegmentumnál: 4.14a. ábra, csontváz szegmentumnál: 4.14b. ábra).

(a) Nyúl modell (b) Csontváz

4.14. ábra. Nyúlszegmentumok virtuális vágása 2 síkban (vágások helyét nyilakkal jelöltem
a képeken)

• Az előző két pontban leírt virtuális vágás után a szigetek (Islands) effekt közül a
tartsd meg a kiválasztott szigetet (Keep selected island) használva a két szegmentu-
mot külön-külön megjelenítettem. Ezután a megtartani kívánt részre kattintva (fej :
4.15a. ábra; koponya: 4.15b. ábra) minden felesleges szegmenst eltüntettem.

(a) Fej (b) Koponya

4.15. ábra. Végleges szegmentumok (nyúlkoponya és nyúlfej)

A második módszernél jól látható, hogy az első síkkal leválasztjuk ugyan a fejet/koponyát
a testről azonban a fül nagy része még ott marad (4.13., 4.14. ábra). Tapasztalataink sze-
rint a fül jelenlegi rögzítése nem biztosít teljes immobilizációt, ezért a képeken maradó
fül rész nagysága változó lehet. A második sík alkalmazása kiküszöböli ezt a problémát,
ugyanis a fül gyakorlatilag teljesen eltávolítható a végleges szegmentumról (4.15. ábra).
A második módszer az elsővel ellentétben, viszonylag jól le tudja követni az állat fejé-
nek mozgását az anatómiai pontok alapján. Rögzítés nélküli fejpozíció esetén gyakori,
hogy az állatok az első végtagokhoz közel helyezik a fejüket, erre a második módszer
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kevésbé érzékeny, míg az első módszer gyakorlatilag egyáltalán nem alkalmazható. Az el-
ső szegmentálási módot (egysíkú vágás) csak a rögzített fejű, A genotípusú állománnyal
azonos genotípusú 20 vizsgálaton lehetett alkalmazni. Mivel a nem rögzített fejű, B ge-
notípusú állománnyal egyező genotípusú 20 vizsgálat során az állatok feje szinte minden
esetben hozzáért az elülső végtagokhoz, vagy „kitekert” pozícióban volt, illetve az egyed
valamelyik irányba (jobbra vagy balra) kinézett. A második szegmentálási folyamat már
mindkét, szegmentálásra szánt vizsgálathalmazon elvégezehtő volt, mivel az 5 anatómia
ponotot felhasználó, kétsíkú virtuális vágás képes volt megbirkózni az előbb említett fej
pozícionállási problémákkal.
Ezek alapján a továbbiakban az alábbi rövidítéseket alkalmaztam:

A1 : „A” állományon 1 anatómia pont felhasználásával készült szegmentumok

A5 : „A” állományon 5 anatómia pont felhasználásával készült szegmentumok

B5 : „B” állományon 5 anatómia pont felhasználásával készült szegmentumok

A manuális szegmentálást végző személyek

A manuális szegmentálást minden esetben megfelelően felkészített személy végezte. A nyu-
lak szegmentációját agrármérnöki végzettséggel rendelkező szakember, a csirkék szegmen-
tációját a Pécsi Tudományegyetem Egészségtudományi Kar Kaposvári Képzési Központ-
jának orvosi diagnosztikai analitikus szakirányon, radiográfia specializációt végző hallga-
tója, míg a fej szegmentációját a MATE Állattenyésztési Tudományok Doktori Iskolájának
PhD-hallgatója készítette. Az állatorvos anatómussal minden esetben egyeztettek, aki a
szükséges ellenőrzéseket is elvégezte.

4.3.2. Képek utófeldolgozása (Regisztráció)

A regisztrációhoz az Elastix programcsomagot (Elastix) használtam, egységes, alapértel-
mezett paraméterbeállítások mellett (Klein és mtsai., 2010; Shamonin és mtsai., 2014).
A módszer többlépcsős illesztést alkalmazott B-spline transzformációs ráccsal (B-spline
transformation grid), a hasonlóság mértékét kölcsönös információ (Mutual Information)
alapján határozta meg, a transzformációs mező optimalizálását pedig adaptív sztochasz-
tikus gradiensmódszerrel (Adaptive Stochastic Gradient Descent) végezte, legfeljebb 200
iteráción keresztül.

A 4.16. ábra a regisztrációt mutatja be a csirkék példáján, a regisztráció során keletkezett
transzformációval a manuális szegmentumokat a nem szegmentált állatokra „áthelyez-
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tem”, ezt szemlélteti a 4.17. ábra.

(a) A csirkék elhelyezkedése a regisztráció
előtt, miután tömegközéppontjukat a

koordinátarendszer origójához igazítottuk.

(b) A csirkék elhelyezkedése a regisztráció
után. A „fekete” egyedet regisztráltuk és

transzformáltuk a „barna” egyedhez.

4.16. ábra. A regisztráció alkalmazása csirkék CT felvételeire

(a) A „fekete” csirke és
annak a manuális

szegmentált mellizma.

(b) A „fekete” csirke
manuális szegmentált

mellizma a „barna” csirkén
(regisztráció előtt).

(c) A „fekete” csirke
manuális szegmentált

mellizma transzformálva a
„barna” csirkére.

4.17. ábra. A piros színnel jelölt manuális szegmentum áthelyezése a nem szegmentált
broiler csirkére

Az összes manuálisan szegmentált egyed regisztrálásra került a vele azonos genotípusú,
nem szegmentált egyedek CT felvételeire, a hozzájuk tartozó maszkok pedig transzfor-
málva lettek. Ezzel ún. több-atlaszos (multi-atlas) regisztrációs szegmentációt hajtottam
végre.
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4.3.3. Adatgyűjtés (jellemzőkinyerés - feature collection)

Az transzformált maszkok segítségével több jellemzőt gyűjtöttünk a maszkok által lefedett
területekről. Az így kinyert jellemzők a következők voltak:

• voxelek száma,

• voxelek HU értékeinek az összege,

• voxelek átlagos HU értéke,

• szórás (standard deviation),

• ferdeség (skewness),

• csúcsosság (kurtosis),

• hisztogramok, melyek paramétereit a 4.3. táblázat tartalmazza

4.3. táblázat. A hisztogramadatok gyűjtéséhez használt paraméterek
az egyes állatfajok szegmentumai esetén.

Állatfaj Terület
(szegmentum)

legkisseb
érték [HU]

legnagyobb
érték [HU] Binek száma

nyúl
hosszú hátizom, bal hátsó végtag izmai 0 200 20

fej −200 2000 44
koponya 200 2000 36

broiler comb-, mellizom 0 200 20

sertés
virtuális darabok −200 2000 44

félkarkasz −200 2000 44
félkarkasz lmp esetén −200 200 20

A regisztrációt követően előfordulhat, hogy a transzformált maszkok nem kívánt területe-
ket fedtek le, például izomszegmentáció esetén csontos képleteket vagy alacsony denzitású
régiókat érintenek. Ezek a hibák azonban az adatgyűjtés során alkalmazott küszöböléssel
korrigálva lettek. A transzformált manuális szegmentumokból átlagos szegmentumokat
hoztam létre, amelyek felhasználásával további jellemzőket gyűjtöttem. A 4.4. táblázat
foglalja össze, hogy az egyes állatfajok különböző szegmentumainál összesen hány vál-
tozót (jellemzőt) gyűjtöttünk ki. A kigyűjtött jellemzők száma két összeg szorzataként
adódik:

(6+hisztogram-binek száma)× (atlaszok száma+1)

ahol a +1 az átlagos szegmentum miatt szerepel a szorzatban, 6 a felsorolt alapjellemzők
számát jelöli (voxelek száma, a voxelek HU értékeinek összege, . . .). A félkarkaszok ese-
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tében nem volt szükség regisztráció alkalmazására, így atlaszok használatára sem került
sor, mivel a szegmentáció egyszerű küszöbérték-alapú módszerrel is elvégezhető volt. A
felhasznált CT vizsgálatok száma ebben az esetben 48 darab félsertés volt. Mivel a serté-
sek esetében nem állt rendelkezésre korábbi vizsgálat, az „atlaszok” létrehozásához a 48
egyed közül 5-öt véletlenszerűen választottunk ki. Ezeknek az állatoknak a mért értékeit
a regresszió során nem használtuk fel.

4.4. táblázat. Az egyes állatfajok különböző szegmentumainak
felhasználásával gyűjtött változók (jellemzők) száma.

Állatfajt Terület
(szegmentum) Atlaszok száma Gyűjtött

változók száma [db]

nyúl
hát-, bal lábizom 17 442

fej 21 850
koponya 21 714

broiler comb-, mellizom 17 442
sertés virtuális darabok 6 250
sertés félkarkasz 0 50
sertés félkarkasz lmp esetén 0 26

4.3.4. Adatfeldolgozás és statisztikai analízis

A jellemzők száma viszonylag nagy a minták számához képest, és gyakran fennáll a mul-
tikollinearitás a hisztogram bin értékei között, ezért a túlillesztés kockázata jelentős. Nem
létezik általánosan elfogadott algoritmus a legjobb regressziós modell meghatározására a
súlybecslését illetően. A regresszió során alkalmazott magyarázó változók az egyes állat-
fajok CT alapú szegmentált testtájairól származó jellemzőkön alapulnak. A 4.5. táblázat
összefoglalja, hogy mely szegmentumok szolgáltak a független változók kinyerésének alap-
jául, illetve ezekhez mely súlyalapú célváltozók (függő változók) tartoztak.

A regressziós modell építés során az összes változó felhasználása mellett jellemzőkivá-
lasztást is alkalmaztunk minden egyes változó csoport esetén. A változókat az alábbi
kategóriák szerint csoportosítottuk és dolgoztuk fel :

• Egyedi atlasz adatai : különálló csoportok az egyes atlaszok alapján gyűjtött jellem-
zőkkel ;

• átlagatlasz: azonos régiót (pl. az MLD-t) lefedő maszkokat átlagoltuk, majd az így
létrehozott átlagos maszk alapján kinyert jellemzőket használtuk;

• Több-atlasz (multi-atlas): az összes egyedi atlasz és az átlagatlasz alapján nyert
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4.5. táblázat. Az egyes állatfajok szegmentált testtájai (a független
változók gyűjtéséhez felhasznált szegmentumok) és a hozzájuk tartozó

súlyalapú célváltozók (függő változók) összefoglalása.

Állatfajt Szegmentum Függő változó

nyúl

MLD MLD súlya
hátsó lábak izmai bal hátsó lábak izmainak súlya

fej fej súlya
koponya fej súlya

broiler csirke combizom combizomok súlya
mellizom mellizomok súlya

sertés

jobb karkasz jobb karkasz súlya
jobb comb bal comb izmainak súlya
jobb karaj bal karaj súlya

jobb oldalas bal oldalas súlya
jobb lapocka bal lapocka súlya
jobb karkasz bal oldali próbavágásból számolt LMP

jellemzők összessége.

A jellemzők számának a csökkentésére és a regressziós modellek paramétereinek a megha-
tározására az SA-t használtuk. A regresszióhoz lineáris modellek közül a lineáris, ridge, las-
so és PLS regressziót alkalmaztuk, valamint egy nem-lineáris módszert, a K-legközelebbi
szomszéd regressziót (K-Nearest Neighbors Regression, KNNR). A regresszióknál a para-
méterek az alábbi szerint alakultak:

• Lineáris regresszió: csak egyetlen paraméter került változtatásra.

• PLS regresszió: a komponensek száma 2, 3, . . .,
√

változók száma tartományban
változott.

• Lasso regresszió: a regularizációs tényező értéke 0,01 és 10 között változott.

• Ridge regresszió: a regularizációs tényező értéke 0,01 és 10 között változott.

Az SA paraméterei a következők voltak:

• N=8000 (iterációk száma)

• T = 1 (a rendszer kezdeti hőmérséklete)

• T0 = 10−7 (a minimális, elérendő hőmérséklet)

20-szor ismételt 10-fold keresztvalidációval kapott R2 értékek alapján történt a model-
lek kiválasztása. Az összehasonlíthatóság biztosítása érdekében a keresztvalidáció során
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használt véletlenszám-generátor (random seed) rögzítésre került, így minden modellérté-
kelésnél ugyanazokat az adathalmaz-felosztásokat (foldokat) használtuk. E beállításokkal,
valamint a korai leállítási szabállyal (amely az optimalizálást, akkor szakítja meg, ha az
utolsó 500 iteráció során nem történik javulás). A korai leállítás minden tesztesetben
aktiválódott (jellemzően 3000 iteráció előtt), ez arra utal, hogy a konvergencia általában
T=0,002 hőmérséklet környékén következett be. Mivel ez a hőmérséklet még mindig össze-
mérhető azzal az R2 javulással, amely egy fontos jellemző bevonásával elérhető. A korai
leállítás tehát nem a túl alacsony hőmérséklet, hanem a tényleges javulás hiánya miatt
következett be, azaz valódi konvergencia történt, amely megerősíti az optimalizálás során
alkalmazott paraméterek helyességét.

A 4.18. ábrán látható folyamatábra vizuálisan összefoglalja a teljes feldolgozási folyama-
tot. A sertés félkarkaszok esetében annyiban tér el a folyamat, hogy nem történt élő állatos
vizsgálat a vágás előtt, ebben az esetben kizárólag félkarkasz-vizsgálatokat végeztünk.

A broiler csirkéknél és a Pannon Fehér nyulaknál a 20 ismétléses 10-fold keresztvali-
dációval kapott R2 értékek egyik regressziós modellnél sem követtek normál eloszlást a
Shapiro-Wilk-teszt alapján, minden esetben a p-érték kisebb volt 3 × 10−10-nél. A nor-
malitás vizsgálat alapján a különböző atlaszokkal kapott eredmények összehasonlításához
Mann-Whitney féle U próbát alkalmaztam, míg a jellemzőkiválasztással és anélkül ka-
pott eredmények összevetésére a Wilcoxon féle előjeles rangösszeg próbát használtam. A
nyúlfejek esetében az egyes darabolt részek (nyúlfej, hosszú hátizom, bal hátsó végtag
izmai) és a hűtött karkasz közötti kapcsolatok vizsgálatához Spearman-féle korrelációt
alkalmaztam.

A több-atlaszos szegmentálás, jellemzőkinyerés és modellkiválasztás lépéseit nyílt forrás-
kódú Python csomagként tettük közzé a GitHub felületen (maweight), https://github.
com/cseka7/maweight. A tesztadatok, valamint az értékeléshez használt Jupyter jegyzet-
füzetek (notebook-ok) az alábbi repozitóriumokban érhetők el :

• Nyulak - a nyulak feldolgozásához használt notebook-ok (Nyulak feldolgozásához
használt jupyter notebook-ok): https://github.com/cseka7/rabbit_ct_weights

• Csirkék - a csirkék feldolgozásához használt notebook-ok: (Csirkék feldolgozásához
használt jupyter notebook-ok): https://github.com/cseka7/chicken_ct_weights

• Sertés félkarkaszok - a sertés félkarkaszok feldolgozásához használt notebook-ok:
(Sertés fél karkaszok feldolgozásához használt jupyter notebook-ok): https://github.
com/cseka7/pork_ct_weight
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4.18. ábra. CT alapú súlybecslő módszer általános folyamatábrája

4.3.5. Számítógép teljesítmény és futási idők

A képfeldolgozáshoz szükséges idők bemutatását a csirkék példáján keresztül szemlélte-
tem.

A CT vizsgálatot követően a rekonstruált képeket archiváltuk a szerverünkön. Összesen
húsz rekonstruált képet – mindegyiken három csirkével – töltöttünk fel az archiválási
célra fenntartott szerverre, körülbelül 40 perc alatt. Ezt követően a képeket letöltöttük
egy számítógépre, amely kevesebb mint 12 percet vett igénybe.

Az adatok feldolgozását asztali számítógépen végeztük, amelyen Linux Mint 21.1 operá-
ciós rendszer futott. A gép Z490-A PRO alaplappal, Intel Core i9-10850K processzorral,
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NVIDIA GeForce, RTX 2060 grafikus kártyával, valamint 60 GB DDR4 típusú memóri-
ával volt felszerelve. A képek előkészítése (adatkonverzió, az egyes egyedek elkülönítése,
vizsgálati vályúk eltávolítása) 60 állat esetén összesen 36 percig tartott.

Egy broiler csirke comb- és mellizmainak manuális szegmentálása körülbelül 40–60 percet
vett igénybe. Összesen 960 regisztrációt (16 manuálisan szegmentált csirke × 60 CT fel-
vétel) és 1920 maszktranszformációt (comb- és mellizommaszk × 960) hajtottam végre,
megközelítőleg 3 óra 17 perc alatt. Ezek alapján egy regisztráció és a két hozzá tartozó
maszktranszformáció átlagosan 12 másodpercet igényelt.

Egyetlen állatot tartalmazó CT felvételhez 16 atlasz került regisztrálásra, amihez össze-
sen 32 maszktranszformáció társult, ez a folyamat átlagosan 3 perc 17 másodpercet vett
igénybe. A jellemzőkinyerés – a comb- és mellizomra vonatkozó jellemzők esetében – teljes
egészében kevesebb mint 11 perc volt.

A keresztvalidációval végzett regressziók futási idejét a 4.6. táblázat tartalmazza. A reg-
resszió során a manuális szegmentációból származó teljes jellemzőhalmazt felhasználtuk,
amely összesen 442 jellemzőt tartalmazott.

4.6. táblázat. Az egyes modellválasztásokhoz szükséges idő broiler csirkék esetén
jellemzőkiválasztással és anélkül.

Regressziós modellek [pp:mm]

lineáris lasso ridge PLS KNNR Összesen
[hh:pp:mm]

Jellemzőkiválasztással
Több-atlaszos - comb 05:03 22:00 05:07 24:54 05:09 01:02:13
Több-atlaszos - mellizom 03:54 27:56 11:50 11:34 02:40 00:57:54
Jellemzőkiválasztás nélkül
Több-atlaszos - comb 00:01 00:08 00:03 00:13 00:48 00:01:13
Több-atlaszos - mellizom 00:01 00:08 00:04 00:13 00:49 00:01:15
Összesen 08:59 50:12 17:04 36:14 08:46 02:02:35
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5. Eredmények és értékelésük

5.1. Nyulak CT- és vágási adatainak feldolgozásából
származó eredmények

(a) Bal hátsó végtag izmai

(b) Hosszú hátizom

5.1. ábra. A regressziós modellek
teljesítménye (R2) a nyulak különböző
izomcsoportjaira jellemzőkiválasztással.

A Pannon Fehér nyulak átlagos élősúlya
2565 ± 204 gramm volt (n = 170). A pró-
bavágás során mért MLD és bal hátsó vég-
tag izmainak átlag súlya rendre 143 ± 16
g, 167 ± 14 g volt. A becslési eredménye-
ket a 16 mellékletben található hat táblá-
zat szemlélteti. Ezek a bal hátsó végtag iz-
mainak (16.1, 16.2, 16.3) és az MLD (16.4,
16.5, 16.6) súlyának becslését célzó model-
lek keresztvalidációs eredményeit mutatják,
jellemzőkiválasztással és anélkül. A jellem-
zőkiválasztással és az anélkül kapott modell-
teljesítmény (R2) eredményeket Wilcoxon-
féle előjeles rangösszeg próbával hasonlítot-
tam össze (16.18., 16.19. táblázat).

A jellemzőkiválasztással készült modellek
szinte minden esetben magasabb R2- és ala-
csonyabb RMSE-értéket adtak. Kivételt csu-
pán a 13-as atlasz PLS modellje jelentett a
bal hátsó végtagnál.

A több-atlaszos technika kiemelkedő eredmé-
nyeket hozott jellemzőkiválasztással mindkét
izomcsoport esetén, különösen a lasso, ridge
és lineáris regresszióknál. Ezt jól szemlélteti
a 5.1. ábra, amely kizárólag a jellemzőkivá-
lasztással kapott keresztvalidáiós R2 értékek
hőtérképét mutatja.
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A nem normál eloszlások miatt a típus (atlasz) szerinti összehasonlításnál Mann-Whitney
U tesztet alkalmaztam. A típusok összehasonlítását csak a jellemzőkiválasztással kapott
R2 eredményekre végeztem el. Az egyszerűség kedvéért az átlagatlaszt az egyedi atlaszok
közé soroltam, hiszen a változók számát illetően nem különbözik azoktól. Nyulak esetén,
mindkét értékes húsrészre vonatkozóan, a tesztek nagyon erős szignifikáns (p < 1,6×10−6)
eltérést mutatattak a több-atlasz és az egyes atlaszok között. Az egyes atlaszok közötti
különbségek az esetek többségében nem bizonyultak szignifikánsnak, egyik atlaszról sem
mondható el, hogy egyértelműen jobban vagy rosszabbul teljesített volna a másiknál. A
több-atlaszos megközelítés ezzel szemben minden regressziós technikánál statisztikailag
igazoltan jobb eredményeket adott.

(a) Bal hátsó végtag izmai (b) Hosszú hátizom

5.2. ábra. A regressziós modellek R2 teljesítménye jellemzőkiválasztással és anélkül, a
nyulak értékes izomcsoportjaira több-atlaszos megközelítéssel.

A többatlaszos megközelítéssel kapott eredményeket a 5.2 ábrán radardiagrammal szem-
léltetem. Jól látható, hogy minden regressziós modell esetén a jellemzőkiválasztás növelte
a modellek teljesítményét (R2) mindkét értékes húsrésznél. A legnagyobb javulást a li-
neáris regressziónál figyelhető meg, ami nem meglepő, hiszen sem ez a modell, sem a
KNNR nem tartalmaz explicit regularizációt vagy dimenziócsökkentést. Utóbbi esetében
a javulás mérsékeltebb marad, mivel lokális, távolságalapú módszerként kevésbé érzékeny
a fölösleges prediktorokra.

A jellemzőkiválasztás esetén kapott keresztvalidációs R2 (16.1., 16.4. táblázat) és az R2

értékek szórása (16.2., 16.5. táblázat) alapján a legstabilabb modellek a lasso, ridge és a
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lineáris regressziók voltak, melyeket szorosan követett a PLS.

Jellemzőkiválasztás nélkül egyik modell sem nyújtott egyértelműen kiemelkedő teljesít-
ményt. Érdekes, hogy jellemzőkiválasztás nélkül, a több-atlaszos megközelítésnél a jelen-
tősen nagyobb változószám sem rontotta érzékelhetően a keresztvalidációs eredményeket,
egyedül a lineáris regressziónál tapasztaltunk számottevőbb teljesítménycsökkenést.

A statisztikai próbák eredményei alátámasztották jellemzőkiválasztás szükségességét nagy
számú változó esetén.

A Wilcoxon-féle előjeles rangösszeg próba alapján mindkét esetben (bal hátsó végtag iz-
mai, MLD) az alábbi néhány kivételtől eltekintve a jellemzőkiválasztással alkalmazott
regressziók teljesítettek szignifikánsan jobban teljesítettek, mint a jelemzőkiválasztás nél-
küli regressziós modellek. Kivételek:

• bal hátsó végtag izmainál : PLS regressziónál a 13-as atlasznál, ridge regressziónál
a 11-es atlasznál ;

• MLD-nél : a lineáris, ridge és lasso regressziónál a 10-es atlasznál.

A kivételek esetében ugyan nem mutatkozott statisztikailag szignifikáns különbség, azon-
ban a jellemzőkiválasztással elért R2-értékek minden esetben magasabbak, mint a jellem-
zőkiválasztás nélküli modelleknél — egyetlen kivétellel, a már említett PLS regressziónál
a 13-as atlasz teljesítménye.

A 10-es sorszámú atlasz különösen figyelemre méltó, mivel a jellemzőkiválasztás során a
több-atlaszos eljáráson kívül minden atlasznál minden regressziós modellnél magasabb
R2-értékeket eredményezett – a PLS kivételével —, ez az atlasz a kiemelkedő prediktív
teljesítményére utal.

A több-atlaszos módszereknél kapott p-értékek több nagyságrenddel kisebbek voltak, mint
az egyedi vagy átlagatlaszokon alapuló megközelítéseknél. Ez nemcsak a módszer jobb
prediktív teljesítményét igazolja, hanem alátámasztja, hogy a nagy mennyiségű adatgyűj-
tés és azok célzott szelekciója hatékonyan alkalmazható a súlybecslés problémakörének
megbízható megoldására.
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5.1.1. Nyúlfej adatok feldolgozása

A két különböző genotípusú nyúl fejének tömegére vonatkozó alapstatisztikai mutatókat
tekintve az A genotípusú nyulak nyulak feje nagyobb átlagos tömeget (155,9 g) és szórást
(10,1 g) mutat, mint a B genotípusúaké (átlag: 134,1 g; szórás: 8,1 g). A minimum
és maximum értékek szintén magasabbak voltak az A csoportban. Az 5.3. ábra a két
genotípushoz tartozó fejsúlyértékek eloszlását szemlélteti boxplot formájában. Az ábra
vizuálisan is megerősíti, hogy az A genotípusú állományra magasabb fejsúlyértékek és
nagyobb szórás jellemző. Az élősúly tekintetében az A genotípusú nyulak átlagos értéke
3097±199 g, míg a B genotípusúaké 2565±204 g volt.

5.3. ábra. Nyúlfejek súlyának boxplot ábrázolása genotípus szerint

Mindkét állomány esetén korreláció elemzéssel vizsgáltam a nyúlfej, a hűtött karkasz és a
szelekció szempontjából fontosabb testrészek súlya közötti kapcsolatot. A kapott eredmé-
nyeket az 5.4. ábra szemlélteti. Az A állományban (5.4a.) a fej súlya valamennyi vizsgált
testrész súlyával közepes erősségű korrelációt mutatott. Az értékes húsrészek (hátsó végtag
izmai, MLD) és a hűtött karkasz súlya között szoros összefüggés volt megfigyelhető.

A B állomány (5.4b.) esetében a fej és az MLD súlya között csupán gyenge korrelációt
tapasztaltunk, míg a többi változóval a fej közepes korrelációt mutatott. Hasonlóan az A
állományhoz, a B állomány esetében is magas korreláció volt jellemző az értékes húsrészek
és a hűtött karkasz súlya között.
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(a) A genotípusú nyúlállomány

(b) B genotípusú nyúlállomány

5.4. ábra. Az egyes testrészek súlya közötti korrelációk az A és B genotípusú
nyúlállományban.

A főátlóban az egyes változók eloszlása, a felső háromszögben a változók közötti korrelációs együtthatók
(Spearman), míg az alsó háromszögben a páronkénti összefüggések szórásdiagramjai láthatók a

tényleges értékekkel (grammban).
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A nyúlfejeknél kizárólag a jellemzőkiválasztással, paraméteres regressziós modellekkel ka-
pott keresztvalidációs R2 (16.9. táblázat) és RMSE (16.11. táblázat) értékeket közlöm
mindkét genotípus esetében. A könyebb áttekinthetőség kedvéért a két állomány becslé-
sére kapott eredményeket két külön csoportos oszlopdiagrammal ábrázoltam (5.5., 5.6.
ábra). Az A állománynál (5.5. ábra) a fej- és koponyaszegmentumok regressziós modellje-
inek eredményeit összehasonlítva megállapítható, hogy az A5 és az A1 módszerrel készült
koponyaszegmentumok a lineáris regresszió esetén jobban teljesítettek. Emellett az A1
módszernél a lasso regresszió a fej szegmentumn esetén minimálisan gyengébb eredményt
adott. Minden más esetben a két szegmentum eredményei közel azonosak voltak a külön-
böző regressziós módszereknél. A B5 volt az egyetlen módszer, amelynél mindkét szeg-
mentum minden regressziós eljárásnál azonos, és emellett magas teljesítményt nyújtott. A
ridge, PLS és regressziók nyújtották a legmegbízhatóbb eredményeket mind a fej-, mind
a koponyaszegmentumokra vonatkozóan, az alkalmazott szegmentációs módszertől (A1,
A5, B5) függetlenül.

5.5. ábra. Nyúlfejek súlyát becslő regressziós modellek teljesítménye (R2)
jellemzőkiválasztással, fej- és koponyaszegmentumok felhasználásával az A

nyúlállománynál.

A B állománynál (5.6. ábra) a koponyaszegmentumok minden modellnél magasabb R2

értékeket eredményeztek, mint a fej szegmentumok. Kiemelhető a ridge regresszió, amely
mindhárom szegmentációs módszerrel (A1, A5, B5) stabil, magas teljesítményt mutatott.
Több regressziós modellnél is előfordult, hogy a keresztvalidációs hiba (RMSE) nem
haladta meg az 1 grammot valamennyi alkalmazott szegmentációs módszernél (A1, A5,
B5). A fejnél ez a ridge és a PLS, míg a koponya esetében a lineáris regressziónál volt
megfigyelhető.
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5.6. ábra. Nyúlfejek súlyát becslő regressziós modellek teljesítménye (R2)
jellemzőkiválasztással, fej- és koponyaszegmentumok felhasználásával az B

nyúlállománynál.

Az A genotípusú állatok szegmentált maszkojait a B genotípusú állományon is felhasznál-
tuk és fordítva, ezért kombinálódik a két genotípus a 16.9., 16.10., 16.11. táblázatokban.
Több esetben is váratlan eredményt tapasztaltunk, mert az ellenkező genotípuson hasz-
nált szegmentumokkal gyűjtött jellemzők jobb eredményt hoztak. Tételelsen felsorolva
ezek a következők voltak:

• A állomány fej súlyának predikciós modelljeinek teljesítményét nézve:

• B5 fejszegmentumnál a lasso regresszió

• B5 koponya szegmentumnál a lineáris, a PLS, és a lasso regressziók

• B állomány fej súlyának predikciós modelljeinek teljesítményét nézve:

• A1 fejszegmentumnál a lineáris regresszió

• A5 fejszegmentumnál a lasso regresszió

• A1 koponya szegmentumnál a lineáris, és a lasso regressziók
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5.2. Broiler csirkék CT- és vágási adatainak feldolgo-
zásából származó eredmények

A broiler csirkék átlagos élősúlya 2560 ± 400 g volt. A próbavágás során a bal comb és
a mell átlag súlya rendre 90 ± 19 g és 337 ± 58 g volt. A becslési eredményeket összesen
hat táblázatban foglaltam össze. Ezek a mellizom (16.12., 16.14., 16.13. táblázat) és a
bal combizom (16.15., 16.17., 16.16. táblázat) súlyának becslésére szolgáló modellek ke-
resztvalidáció alkalmazásával kapott eredményeit tartalmazzák, jellemzőkiválasztással és
anélkül, különböző atlasztípusok – több-atlaszos, egyedi, illetve átlagatlasz – szerint.

(a) Bal hátsó végtag izmai (b) Hosszú hátizom
5.7. ábra. A regressziós modellek teljesítménye (R2) a broiler csirkék különböző

izomcsoportjaira jellemzőkiválasztással.

Mind a comb-, mind a mellizomnál a jellemzőkiválasztással készült modellek magasabb
R2- és alacsonyabb RMSE értékeket adtak (16.15., 16.12., 16.17., 16.14. táblázat), mint
a jellemzőkiválasztás nélküli modellek. A több-atlaszos megközelítés különösen a jellem-
zőkiválasztással kombinálva hozott kiemelkedő eredményeket, kivételt képez ez alól a bal
combizomnál a KNNR regresszió. A kizárólag jellemzőkiválasztással kapott keresztvali-
dációs R2 értékeket szemlélteti az 5.1. ábra hőtérkép diagrammon, amellyen jól látható,
hogy a lasso és ridge regressziók teljesítettek a legjobban mindkét izomcsoport esetén.
Észrevehető, hogy mindkét izomcsoportnál a 8. atlasz gyengén teljesített. Az alkalma-
zott Mann-Whitney U-teszt is szignifikáns különbséget mutatott a 8. atlasz R2 értékei
és a többi atlasz eredményei között minden regresszió esetében (p < 0.003). A mellizom-
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nál még a gyengébben teljesítő (egyedi atlaszok, átlagatlasz) modellek is megközelítik a
több-atlaszos módszerek teljesítményét. Ugyanakkor a 16.13. táblázatban szereplő telje-
sítménymutatók szórása (R2 szórás) alapján jól látható, hogy a több-atlaszos megközelítés
lényegesen alacsonyabb szórásértékeket eredményezett. A modellteljesítmény tekintetében
kiváló ridge és lasso regressziók mellett a lineáris és a PLS modellek is alacsony R2 szó-
rásértékeket mutattak, amely a modellek stabilitását és megbízhatóságát támasztja alá.
A R2 szórásértékek a bal combizomnál is hasonló eredményeket mutatattak.

A több-atlaszos megközelítéssel kapott eredményeket az 5.8. ábrán látható radar diagram-
mal szemléltettem, amelyen jól látszik, hogy minden regressziós modell esetén a jellemzők-
választással a modellek teljesítménye (R2) minden esetben magasabb, mint anélkül mind-
két értékes húsrésznél. A jellemzőkiválasztás a lineáris regressziónál hozta a legnagyobb
javulást, ami nem meglepő, hiszen nem tartalmaz explicit regularizációt vagy dimenzió-
csökkentést. Ugyanez igaz a KNNR-re is, de ez esetben a javulás mérsékeltebb marad,
mivel lokális, távolságalapú módszerként kevésbé érzékeny a fölösleges prediktorokra.

(a) Bal hátsó végtag izmai (b) Hosszú hátizom

5.8. ábra. A regressziós modellek R2 teljesítménye jellemzőkiválasztással és anélkül, a
nyulak értékes izomcsoportjaira több-atlaszos megközelítéssel.

A jellemzőkiválasztással és anélkül kapott keresztvalidációs R2 értékeket Wilcoxon-féle
előjeles rangösszeg próbával hasonlítottam össze (16.18., 16.19. táblázat), amely szin-
te minden esetben szignifikáns eltérést mutatott, a jellemzőkiválasztás javára. A több-
atlaszos módszereknél a p-értékek több nagyságrenddel kisebbek – kivéve a KNNR-t –
voltak, mint a többi (egy atlasz, átlagatlasz) esetben. Ez arra utal, hogy a módszer nem-
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csak jobb teljesítményt eredményezett, hanem a különbségek statisztikai stabilitása is
erősebb.

A broiler csirkék Mann-Whitney U teszttel kapott eredményeknél a nyulaknál megfil-
gyelhető tendenciát tapasztaltunk, kivéve a KNNR regressziót, ahol több esetben nem
mutatkozott szignifikáns eltérés a több-atlasz és az egyes atlaszok teljesítménye között.
Ezzel szemben a többi regressziós módszernél (lineáris, ridge, lasso, PLS) nagyon erős
(p < 1,2 × 10−14), szignifikáns előnyt jelentett a több-atlasz használata az egyatlaszos,
kevesebb jellemzőre épülő modellekkel szemben.

5.3. Sertés karkaszok CT- és vágási adatainak feldol-
gozásából kapott eredmények

A sertés félkarkasz (n = 48), valamint annak főbb darabolt részeinek mért súlyaihoz és az
LMP-hez kapcsolódó alapstatisztikai jellemzőket az 5.1. táblázat foglalja össze. Az adatok
alapján megállapítható, hogy az egyes húsrészek súlya jelentős tartományban változik, ami
a karkasz és darabolt részek súlyában megfigyelhető egyedi különbségekre utal.

5.1. táblázat. Sertések bontott részeinek alapstatisztikai mutatói

Az egyes bontott részek és LMP
Mutató comb [g] karaj [g] oldalas [g] lapocka [g] karkasz [g] LMP [%]

Minimum 6090 4103 2481 3747 26199 49,8
Maximum 11898 9094 4929 7186 50562 60,3

Átlag 9849 7006 3837 5873 40579 55,9
Szórás 1234 1079 567 731 4873 2,5

Az 5.2. táblázat alapján a lasso regresszió valamennyi darabolt húsrésznél magas R2

értékeket eredményezett (pl. comb: 0,993; lapocka: 0,996), amelyek alacsony RMSE érté-
kekkel párosultak (comb: 96 g; lapocka: 41 g), ez pedig a modell jó illeszkedését jelenti.
A lineáris, ridge és PLS modellek szintén stabil teljesítményt mutatnak, azonban jellem-
zően valamivel nagyobb hibaértékekkel. A KNNR modell minden esetben gyengébben
teljesített, alacsonyabb R2 és magasabb RMSE értékekkel.

Az LMP esetében – ugyanúgy, mint a darabolt részeknél – a paraméteres regressziós
modellek jobban teljesítettek, mint a nemparaméteres KNNR regresszió. A paraméteres
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modellek közül kiemelkedik a ridge regresszió, amely R2 = 0,996 értéket ért el. Emellett ez
a modell bizonyult a legstabilabbnak is, mindössze 0,01 R2 szórásértékkel (5.3. táblázat).

Az 5.3. táblázat alapján a lasso regresszió több esetben alacsony R2 szórást mutatott (pl.
comb: 0,0284; lapocka: 0,0308), ami a modell eredményeinek stabilitására utal. Ugyan-
akkor nem minden húsrésznél ez a regresszió bizonyult a legstabilabbnak: az oldalas és
a félkarkasz súlyának becslésénél a ridge regresszió, míg a karajnál a lineáris regresszió
rendelkezett a legalacsonyabb szórással. A KNNR modell jellemzően a legnagyobb szórás-
értékeket adta. Az eredmények alapján a karaj súlya becsülhető a legkevésbé megbízható
módon, mivel e testrésznél mutatkozik a legnagyobb szórás az egyes modelleknél.
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5.4. Az atlaszok számának hatása a predikciós telje-
sítményre

A nyulak és broiler csirkék értékes húsrészeinek predikciós teljesítményét vizsgáltam az
atlaszok számának függvényében, azzal a céllal, hogy meghatározzam, miként befolyásolja
az atlaszok mennyisége a modellek pontosságát. A nyulaknál (5.1. fejezet) és a csirkéknél
(5.1. fejezet) kapott eredmények alapján a regressziós módszerek közül a ridge és las-
so modellek bizonyultak a legstabilabbnak, közülük a ridge regressziót választottam az
atlaszszám hatásának vizsgálatához.

Az 5.9., az 5.10. és az 5.11. ábrák a broiler csirkék esetében szemléltetik a ridge regresszi-
ós modellek teljesítményének (R2) és a teljesítmények szórásának változását az atlaszok
számának függvényében, a combizom- és mellizomsúlyának becslésére vonatkozóan. A
hozzájuk kapcsolódó futási időket az 5.12. ábra mutatja be. A csirkéknél, és a nyulaknál
minden egyes atlaszszám esetén a 16 elérhető atlasz közül véletlenszerűen választottam
ki a felhasználásra kerülőket, minden esetben 10 ismétlést hajtottam végre. Az ismétlé-
sek során ugyanaz az atlaszkombináció (függetlenül a sorrendtől) nem fordulhatott elő
többször.

Az 5.13., az 5.14. és az 5.15. ábrák a nyulak értékes húsrészeire (bal hátsó végtag izmai,
MLD) épülő ridge regressziós modellek teljesítményének (R2) és teljesítményszórásának
változását mutatják az atlaszok számának növekedésével. Az eredmények jellemzőkiválasz-
tás alkalmazásával készültek. Az 5.16. ábra a modellillesztéshez szükséges futási időket
szemlélteti.

A csirkék bal combizmainál az átlagolt R2 érték alacsonyabb szintről indul (∼0,67), de
gyors ütemben emelkedik, és 10–12 atlaszszámtól közelíti a mellizomhoz hasonló szintet
(∼0,97) (5.9. ábra). A mellizom becslése már alacsony atlaszszám mellett is magas R2

értéket mutat (∼0,93 körül), és az érték enyhe növekedést követően 10 atlasz körül stabi-
lizálódik (5.9.). A hiba mértéke csökken mindkét izom (bal comb, mell) esetén az atlaszok
számának növelésével (5.11. ábra). A legnagyobb javulás a combizomnál figyelhető meg,
a mellizomnál a javulás fokozatosabb, stabilan csökken. A prediktív eredmények szórása
is csökken mindkét húsrész esetén az atlaszszám növekedésével (5.11.). A combizomnál
kezdetben magasabb szórás figyelhető meg, de 8–10 atlasz után hasonlóan alacsony szint-
re esik vissza, mint a mellizomnál. Az átlagos futási idő exponenciálisan nő az atlaszok
számának növekedésével, ezt az ilesztett görbe is alátámasztja (R2 = 0,995) (5.12. ábra).

A nyulak bal hátsó végtag izmainál az R2 érték 0,88 körül indul, és fokozatosan emelkedik,
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15 atlasznál ∼0,97 (5.13. ábra). Az MLD esetén az R2 érték alacsonyabb szintről (∼
∼0,78) indul, és lassabban emelkedik (∼0,93 körül zárul). Mindkét húsrész (bal hátsó
végtag, MLD) esetén csökken az RMSE az atlaszok számának növekedésével (5.15. ábra).
Az MLD-nél nagyobb a kezdeti hiba, és a javulás üteme is egyenletesebb. A bal hátsó
végtag izmainál a szórás alacsony szintről indul (∼0,07), és 15 atlasznál 0,03 körüli értékre
csökken (5.14. ábra). Az MLD-nél a szórás kezdetben magasabb (∼0,13), de a tendencia
itt is egyenletes csökkenést mutat. A nyulaknál a futási idő kvadratikus jellegű növekedést
mutat (R2 = 0,971), de az emelkedés üteme lassabb, mint a csirkéknél (5.16. ábra). A 2
atlaszos futás ∼4 percig tart, míg 15 atlasznál ∼27 perc körüli az időigény.

5.9. ábra. Broiler csirkék értékes húsrészeinek (combizom, mellizom) súlyát becslő
ridge regressziós modellek teljesítményének (R2) változása jellemzőkiválasztással, az

atlaszok számának függvényében.

5.5. Eredmények értékelése

A vizsgálatok alapján egyértelműen megállapítható, hogy a jellemzőkiválasztás jelentő-
sen javította a regressziós modellek teljesítményét, különösen a több-atlasz alkalmazása
miatt megnövekedett bemeneti változószámnak köszönhetően. Az alkalmazott regressziós
módszerek – például a lasso (L1-regularizáció), a ridge (L2-regularizáció) vagy a PLS –
képesek kezelni a magas dimenziót regularizáció, változószelekció, illetve dimenziócsök-
kentés révén. A lasso automatikusan lenullázza a kevésbé releváns jellemzők súlyait, a
ridge csökkenti, de megtartja azokat, míg a PLS ténylegesen dimenziócsökkentéssel oldja
meg a prediktorok közötti korreláció problémáját. Nagy számú bemeneti változó esetén
– mint amilyen a több-atlaszos megközelítés – ezek a módszerek sem bizonyulnak elegen-
dőnek, ezért célszerű sztochasztikus keresési algoritmusokat, például genetikus algoritmu-
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5.10. ábra. Broiler csirkék értékes húsrészeinek (combizom, mellizom) súlyát becslő
ridge regressziós modellek teljesítményszórásának (R2 szórás) változása

jellemzőkiválasztással, az atlaszok számának függvényében.

5.11. ábra. Broiler csirkék értékes húsrészeinek (combizom, mellizom) súlyát becslő
ridge regressziós modellek teljesítményének (RMSE) változása jellemzőkiválasztással, az

atlaszok számának függvényében.
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5.12. ábra. A broiler csirkék értékes húsrészeinek becslésére szolgáló ridge regressziós
modellek futási ideje az atlaszok számának növekedésével.

5.13. ábra. Nyulak értékes húsrészeinek (bal hátsó végtag izmai, MLD) súlyát becslő
ridge regressziós modellek teljesítményének (R2) változása jellemzőkiválasztással, az

atlaszok számának függvényében.
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5.14. ábra. Nyulak értékes húsrészeinek (bal hátsó végtag izmai, MLD) súlyát becslő
ridge regressziós modellek teljesítményszórásának (R2 szórás) változása

jellemzőkiválasztással, az atlaszok számának függvényében.

5.15. ábra. Nyulak értékes húsrészeinek (bal hátsó végtag izmai, MLD) súlyát becslő
ridge regressziós modellek teljesítményének (RMSE) változása jellemzőkiválasztással, az

atlaszok számának függvényében.
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sokat vagy szimulált hűtést alkalmazni a megfelelő leíró egyenlet megtalálása érdekében.
A magas dimenziókat önmagukban is jól kezelő regressziós modellek sztochasztikus jel-
lemzőszűréssel kombinálva még hatékonyabbá válhatnak, mivel így tovább növelhető a
prediktív teljesítmény és a modell robusztussága. Ezt jól szemlélteti a nyulaknál az MLD
izom becslése, ahol a lineáris regresszió R2 értéke 0,451 volt, míg L2 regularizációval és jel-
lemzőkiválasztással kombinálva 0,94-re emelkedett. Ez a megközelítés ugyanakkor számos
esetben jelentősen (akár több százszorosára is) megnövelheti a számítási időt. Jellem-
zőkiválasztásra már 10–50 változó esetén is érdemes figyelmet fordítani, 50 fölött pedig
kifejezetten ajánlott alkalmazni, különösen alacsony mintaszám mellett.

A tapasztalatok azt mutatták, hogy a több-atlaszos megközelítések szinte minden eset-
ben felülmúlták az egyedi vagy átlagatlaszokon alapuló modelleket nemcsak a predikciós
pontosság (magasabb R2, alacsonyabb RMSE), hanem a stabilitás (alacsonyabb szórás)
szempontjából is. Ez alátámasztja, hogy előnyös stratégia a nagy számú bemeneti jellem-
ző, amennyiben azt megfelelő jellemzőkiválasztás követ, amely képes kiszűrni a redundáns
vagy zajos változókat. A regressziós módszerek közül a lasso és ridge modellek nyújtották a
legkiegyensúlyozottabb és legmegbízhatóbb teljesítményt, míg a KNNR regresszió minden
vizsgált faj és izomrégió esetében gyengébben szerepelt, jellemzően alacsonyabb predik-
ciós pontossággal és nagyobb szórással. Ennek alapján a KNNR modell nem tekinthető
alkalmasnak az adott predikciós feladatra.

Az alábbi táblázat (5.4. táblázat) az egyik legstabilabb teljesítményt nyújtó ridge reg-
ressziós modellek eredményeit foglalja össze, kiegészítve egy fontos mutatóval : a relatív
négyzetes középhibával (Relative Root Mean Square Error - RRMSE). A legtöbb eset-
ben az R2 értékek nagyon magasak, ami arra utal, hogy a modellek jól magyarázzák a
súlyadatok varianciájának nagy részét, azaz erős prediktív képességgel rendelkeznek.

A nyúlfejvizsgálatoknál, mivel két különböző genotípusú nyúlállományról van szó, adott
volt a lehetőség arra, hogy az egyik genotípuson elkészített szegmentációkat a másik, ge-
notípusú állományon alkalmazzuk. Módszerünk robusztusságát mutatja, hogy az eltérő
genotípusokon alkalmazott maszkok is jól működtek sőt, néhány esetben még jobban is
teljesítettek, habár a különbség jellemzően minimális volt. Az A állománynál lényegesen
jobb eredmények születtek az összes regressziós modellnél, a B állománynál kapott ered-
ményekhez képest. Ez azzal magyarázható, hogy az A állomány vizsgálata során az elülső
és hátulsó végtagok rögzítése mellett a fej is rögzítve lett hevederekkel, míg a B állomány
esetében a fejek nem voltak rögzítve, így az állat szabadon bármilyen pozícióba helyezhet-
te azt a felvételek során. Ezek alapján megállapítható, hogy a módszer működése igényli a
szisztematikus és standardizált vizsgálati körülményeket, amit minden új faj vagy becsül-
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5.16. ábra. Nyulak értékes húsrészeinek becslésére szolgáló ridge regressziós modellek
futási ideje az atlaszok számának növekedésével.

5.4. táblázat. Szegmentált testrészek súlyának becslési pontossága ridge regresszió
alkalmazása esetén (összegző táblázat)

Állatfaj Szegmentum Becsült
rész Átlag Szórás R2 RMSE RRMSE [%]

csirke mellizom 337 g 58 g 0,995 4,0 g 1,2
bal combizom 90 g 19 g 0,965 3,5 g 3,9

nyúl MLD 143 g 16 g 0,940 3,9 g 2,7
bal hátsó végtag izmai 167 g 14 g 0,975 2,2 g 1,3

nyúl A fej fej 156 g 10 g 0,994 0,8 g 0,5
koponya fej 0,998 0,4 g 0,3

nyúl B fej fej 134 g 8 g 0,572 5,4 g 4
koponya fej 0,943 2 g 1,5

sertés

karkasz 40579 g 4873 g 0,980 375 g 0,5
comb 9849 g 1234 g 0,981 155 g 1,6
karaj 7006 g 1079 g 0,958 205 g 2,9

oldalas 3837 g 567 g 0,980 77 g 2
lapocka 5873 g 731 g 0,987 77 g 1,3

karkasz LMP 55,9 % 2,5 % 0,996 0,17 % 0,3

75



ni kívánt új testrész vizsgálata előtt célszerű felmérni és biztosítani. Az is megfigyelhető
volt, hogy a vizsgált, viszonylag fiatal állatok koponyacsontozata még nem volt teljesen
fejlett : a CT felvételeken alacsonyabb denzitású (jellemzően <150 HU) struktúraként
jelent meg. Az elasztikus regisztráció azonban a magas denzitású anatómiai képletekre
támaszkodik, ez a jelenség szintén hozzájárulhatott a pontosság csökkenéséhez. A fej és
az értékes húsrészek közötti korrelációk alapján a fejre történő szelekció valószínűleg csak
kis mértékben befolyásolná az értékes húsrészek alakulását, ugyanakkor hozzájárulhatna
a vágási kitermelés javításához. A fej önálló szelekciós célként nem indokolt, azonban má-
sodlagos szelekciós szempontként való figyelembevétele hasznos lehet, különösen a vágási
kitermelés optimalizálása érdekében.

A nyulaknál elért eredmények (MLD: R2 = 0,94, RMSE = 3,9 g; bal hátsó végtag iz-
mai: R2 = 0,975, RMSE = 2,2 g ) jelentős előrelépést jelentenek a korábbi manuális
és küszöbérték-alapú, valamint az automatikus morfológiai operátorokat alkalmazó el-
járásokhoz képest. A 2020-ban publikált tanulmányunkban szereplő módszer (Matics és
mtsai., 2020a), az MLD súlyának becslésére LOOT (Leave One Out Training) kereszt-
validációval R2 = 0,74 értéket ért el. Ezzel szemben a 2022-ben bemutatott, 5 atlaszt
alkalmazó eljárás (Csóka és mtsai., 2022) 20 ismétléses 10-fold keresztvalidációval, ugyan-
azon adatbázis felhasználva, már R2 = 0,83 értéket produkált, ami 0,09 abszolút és 12%
relatív javulást jelentett. A jelen dolgozatban bemutatott, 16 atlaszt alkalmazó módszer
ezt tovább javította, R2 = 0,94 értékre, ami 0,11 abszolút és 13% relatív növekedésnek
felel meg.

A Pannon Fehér nyulak szelekciós eljárásának a részét képezte a 2004-től 2020-ig Nagy és
mtsai. (2006); Matics és mtsai. (2014) által használt módszer, melyet felváltott a morfo-
lógiai operátorokra épülő (Matics és mtsai., 2020a) eljárás. Ezutóbbit viszonylag gyorsan
2018-ban felváltott a ma is használt, a doktori tézis alapját képező automatikus eljárás.
Az első kettő módszer csak az MLD súlyának becslésére volt használható, míg a jelen ta-
nulmányban ismertetett módszer az MLD és combizmok becslésére is egyaránt alkalmas.
Az Ács és mtsai. (2019) által végzett szelekciós index számítás során – amely a vágott test
tulajdonságainak javítását célozta – már ezzel a módszerrel becsült súlyértékeket használ-
tak fel. A gyakorlatban ez pontosabb szelekciót és gyorsabb genetikai előrehaladást tesz
lehetővé.

Pannon Fehér nyulak bal hátsó végtag izmainak súlyára vonatkozóan a korábbi tanulmá-
nyok szerint a CT alapú térfogat és a mért súlyok között számolt korrelációs együttható
R = 0,89 (R2 = 0,79) volt (Gyovai és mtsai., 2013). A Computers and Electronics in Agri-
culture folyóiratban közölt tanulmányunkban (Csóka és mtsai., 2022) – 5 atlaszt használva
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– a módszer R2 = 0,89 keresztvalidált értéket ért el, ami 0,1 abszolút és 12% relatív ja-
vulást jelentett. A jelen disszertációban közölt újabb eredmények 16 atlaszt használva ezt
további 0,085 abszolút és 9,5%-os relatív értékkel javították.

Broiler csirkéknél a mellizom esetén a becsült súly 337 g volt, a keresztvalidációs R2 ér-
téke 0,995, az RMSE mindössze 4 g (1,2% relatív hiba). A combizom esetén 0,965 R2 és
3,5 g RMSE született. Hasonló eredményt kaptak Oviedo-Rondón és mtsai. (2007) (R2

= 0,97), amikor in vivo US vizsgálatokat alkalmaztak broiler csirkéken a mellizomsúly
becslésére. Mivel azonban nem alkalmaztak keresztvalidációt, az illeszkedés alapján szá-
mított R2 érték vélhetően torzított, és nem ad pontos képet a modell tényleges prediktív
teljesítményéről.

A jelen vizsgálatban a sertések értékes húsrészei – a comb, a lapocka, a karaj és az ol-
dalas – súlyának becslésére alkalmazott lasso, ridge, lineáris és PLS regressziós modellek
keresztvalidáció mellett kiváló pontosságot mutattak. A legjobb eredményeket figyelembe
véve a combnál az R2 = 0,993 és RMSE = 96 g, a lapockanál az R2 = 0,996 és RMSE
= 41 g, míg a karaj súlyának előrejelzésére kapott értékek R2 = 0,958 és RMSE = 205 g
voltak. Az oldalasnál a modell R2 = 0,980 és RMSE = 128 g teljesítményt nyújtott. Ezek
az eredmények lényegesen jobbak, mint a Font-i-Furnols és mtsai. (2015) tanulmányban
közöltek, ahol 30, 70 és 120 kg-os sertések értékes húsrészeinek súlyait becsülték CT vizs-
gálatok felhasználásával. A legjobb becslési teljesítményt 30 kg-os súlycsoportnál érték
el : combnál R2 = 0,83, lapockánál R2 = 0,85, karajnál R2 = 0,76, míg oldalas esetén R2

= 0,58 értékeket kaptak. Gangsei és mtsai. (2016) elsők között hívták fel a figyelmet az
atlasz alapú szegmentáció állattenyésztési alkalmazásának lehetőségére, és bemutatták,
hogyan használható az ún. átlagatlasz a CT képek automatikus virtuális darabolására.
Ellentétben az általunk használt több-atlaszos módszerrel, egy 386 kan sertésből készült
átlagatlaszt és annak a szegmentumait (comb, lapocka, karaj, oldalas) használták fel.

Az LMP (lean meat percentage) becslésére alkalmazott lineáris regressziós modell meg-
győző teljesítményt nyújtott: 20 ismétléses 10-fold keresztvalidáció során elért R2 = 0,996
és RMSE = 0,17 % érték a szakirodalomban eddig közölt eredményekkel összevetve is
kiemelkedő pontosságot képvisel. Romvári és mtsai. (2006) PLS alapú modellje már R2
= 0,988 és RMSE = 0,56 % mellett is referenciaértékűnek számított, míg Picouet és
mtsai. (2010) egyszerű hisztogramalapú megközelítése ∼1,48 %-os becslési hibát eredmé-
nyezett. Az US készülékek már az 1960-as évek végére képessé váltak a bőr alatti zsírszövet
vastagságának, valamint egyes belső szervek méretének mérésére (Isler és Swiger, 1968),
és azóta meghatározó szerepet töltenek be a húsminőség nem invazív becslésében. Az
AutoFom III rendszerrel végzett US becsléseket elemző vizsgálatokban (Choi és mtsai.,
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2018) a főbb részek prediktív teljesítménye R2 = 0,77–0,86 között alakult, amely szintén
alátámasztja, hogy a jelen CT alapú modellek magasabb pontosságot és jobb illeszkedést
biztosítanak. A jelen módszer tehát statisztikai és kalibrációs szempontból is versenyké-
pes vagy előnyösebb, így alkalmas lehet más mérőrendszerek (pl. ipari mérő berendezé-
sek) hitelesítésére is. Az eredmények továbbá megerősítik a számítógépes tomográfia, mint
precíziós eszköz szerepét a vágás előtti és utáni testösszetétel-becslésben, összhangban a
nemzetközi szakirodalomban vázolt trendekkel (Font-i-Furnols és mtsai., 2015; Xiberta és
mtsai., 2018). A pontos LMP-becslés kulcsfontosságú a SEUROP-minősítési rendszerben
(9/1994. (III. 10.) FM rendelet a vágósertések és vágómarhák vágás utáni minősítésé-
ről és a hasított féltestek kereskedelmi osztályba sorolásáról 1994; 136/2011. (XII. 22.)
VM rendelet a vágósertések vágás utáni minősítéséről és a hasított féltestek kereskedelmi
osztályba sorolásáról 2011), ezért megbízható meghatározása elengedhetetlen.

Az atlaszok számának növelése minden esetben kedvezően befolyásolta a predikciós telje-
sítményt. Ugyanakkor ez a javulás a feldolgozási idő növekedésével járt együtt, különösen
a broiler csirkéknél, ahol az időigény exponenciálisan nőtt az atlaszok számával. A broiler
csirkék bal combizmainál különösen 2 és 8 atlaszszám között volt tapasztalható jelentős
javulás, míg 8 atlasz fölött a teljesítményjavulás lelassult és csak minimális ingadozá-
sok voltak megfigyelhetők. A többi vizsgált értékes húsrésznél a prediktív teljesítmény
növekedése egyenletesebb, lineáris tendenciát mutatott. A módszer tényleges teljesítőké-
pességének felméréséhez további atlaszok bevonására lenne szükség, mivel az atlaszszám
növelésével a modell teljesítménye folyamatos javulást mutatott. A bővítés révén ponto-
sabban feltárhatók lennének a folyamat gyakorlati határai és lehetőségei.
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6. Következtetések és javaslatok

A jelen tanulmányban egy általános, automatizált megközelítést mutattam be a haszon-
állatok különböző testtájainak súlybecslésére. A módszer a humán orvoslásban is haszná-
latos több-atlaszos szegmentáción, elasztikus regisztráción és jellemzőkiválasztással kom-
binált regresszión alapul. A több-atlaszos megközelítésnél nem törekedtünk arra, hogy az
egyes szegmentálásokból egyetlen, nagy pontosságú szegmentumot hozzunk létre, hanem
ehelyett az ezekből származó statisztikai jellemzőket használtuk fel a regresszió során. A
tapasztalatok azt mutatják, hogy viszonylag nagy számú jellemző és kis számú minta ese-
tén célszerű jellemzőválasztást alkalmazni. Esetünkben a jelemzőkiválasztás és a regresszió
paraméterek együtt kerültek optimalizálásra. Az egész eljárás egyik fontos előnye, hogy
fajonként, minimális manuális annotáció után alkalmazható, akár az adott fajon belül
több különböző anatómiai régióra, továbbá képes kezelni az egyedek közti, akár jelentős
morfológiai variabilitást.

A több-atlaszos megközelítés valamint a jelemzők és regressziós paraméterek optimalizá-
ciója növelte a modellek megbízhatóságát és pontosságát az egyatlaszos illetve a jellem-
zőkiválasztás nélküli eljárásokhoz képest, amit a csirkék és nyulak értékes húsrészeinek
becslése során is alátámasztottam.

A regressziós modellek összehasonlítása során a lasso és a ridge regressziók nyújtották a
legjobb eredményeket szinte az összes régió súlybecslése esetén. A lineáris regresszió és
a KNNR teljesítménye jelentősen elmaradt, különösen akkor, amikor nem alkalmaztam
jellemzőkiválasztást. A mellizomnál a lineáris modell, míg a combizomnál a KNNR bi-
zonyult a leggyengébbnek, ezért ezek alkalmazását nem javaslom jellemzőszűrés nélküli
esetekben.

A nyúltenyésztésben végzett gyakorlati alkalmazás során a módszer jobb prediktív telje-
sítményt mutatott, mint a korábban alkalmazott, manuális szegmentálásra épülő eljárások
(Nagy és mtsai., 2006; Matics és mtsai., 2014), a bal hátsó végtag izmainál mintegy 23%-
os, az MLD esetében pedig körülbelül 27%-os relatív R2-növekedést eredményezve. Ennek
köszönhetően a Pannon Fehér nyulak szelekciós programjába 2020-tól a bemutatott tech-
nika bevezetésre került a MATE Kaposvári Campusán.

A prediktív teljesítmény az atlaszok számának növelésével javult. Ugyanakkor ez a javu-
lás a feldolgozási idő növekedésével járt együtt, különösen a broiler csirkék esetében, ahol
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az időigény exponenciálisan nőtt az atlaszok számával. A módszer tényleges teljesítőké-
pességének felméréséhez további atlaszok bevonására lenne szükség, mivel az atlaszszám
növelésével a modell teljesítménye folyamatos javulást mutatott.

A vizsgálataim során használt háromállatos CT vályú segítségével a képalkotási folyamat
jelentősen felgyorsult, így a CT az US-hez képest akár hatékonyabb alternatívának bizo-
nyulhat nagy egyedszám mellett. Ennek ellenére továbbra is fennáll két jelentős korlát:
adott helyhez, intézményhez kötöttség, valamint az ionizáló sugárzás használata. A hátrá-
nyok közül az előbbi mobil CT berendezéssel kiküszöbölhető, míg az utóbbi csak bizonyos
fokig orvosolható, csökkentett sugárdózis alkalmazásával. Fontos azonban megjegyezni,
hogy a sugárterhelés mérséklése a képminőség rovására mehet.

A csirke feldolgozási folyamatot tekintve, a feldolgozási lánc legidőigényesebb eleme a kézi
szegmentálás volt (40–60 perc/egyed), míg az atlaszok egy egyedre történő regisztrációja
kevesebb mint 4 percet vett igénybe. Érdemes kiemelni azonban, hogy a manuális szeg-
mentálást elegendő egyszer elvégezni, az így létrehozott atlasz ezt követően bármennyi
egyed feldolgozásánál újra felhasználható. A teljes folyamat – beleértve a CT vizsgálatot,
a képfeldolgozást, a jellemzőkinyerést és a regressziót – három állatra vetítve mindössze
körülbelül 22 percet igényelt. Az egyes részfolyamatok időigénye hozzávetőlegesen a követ-
kezőképpen alakult: 3 perc vizsgálati, 2 perc archiválási, 0,5 perc előfeldolgozási, 10 perc
regisztrációs, 0,5 perc jellemzőkinyerési és 6 perc regressziós idő, mely során minden reg-
ressziós modell futtatásra került. A két legstabilabb regressziós módszert összevetve (ridge
és lasso), az összesített futási időket tekintve (4.6) a ridge körülbelül 17 perc alatt teljesí-
tette ugyanazt a feladatot, amelyet a lasso mintegy 36 perc alatt végzett el. Ezek alapján
javasolt a ridge alkalmazása szelekciós célú, CT alapú súlybecslő vizsgálatok esetén.

Időráfordítás szempontjából nagyüzemi szelekciós használat esetén a feldolgozási idő to-
vább csökkenthető, mivel ilyen környezetben nincs szükség új modellépítésre, csupán a
súlybecslés történik meg, ami nagyon rövid idő alatt elvégezhető. Így a teljes feldolgozási
idő három egyed esetén akár 16 percre is lecsökkenhet.

A broiler csirkéken végzett vizsgálatok során megerősítést nyert az a feltételezés, hogy a
nyulakon kifejlesztett módszer más fajokra is sikeresen átültethető. Ez megalapozza a CT
alapú súlybecslés szelekciós célokra való alkalmazását más fajok esetében is.

Sertéseknél a kidolgozott módszert a testsúly, a boncolt részek és az azzal szorosan össze-
függő paraméter (LMP) becslésére alkalmaztuk, de ezen kívül a gyűjtött nagy mennyiségű
információ további lehetőségeket kínál más jellemzők pl. a kémiai összetétel – ásványianyag-
tartalom, zsírtartalom, fehérjetartalom – pontos becslésére.
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Nyúlfejek súlyának becslésére irányuló vizsgálataim igazolták, hogy a létrehozott szeg-
mentációs maszkok különböző genotípusú nyúlállományokon is hatékonyan alkalmazha-
tók, ami a módszer robusztusságát és általánosíthatóságát támasztja alá. A teljesítmény-
különbségek csekélyek voltak sőt, bizonyos esetekben a „nem saját” genotípuson jobb
eredmények születtek, amely alátámasztja a módszer megbízhatóságát változatos populá-
ciók esetén. A vizsgálataim alapján továbbá megállapítható, hogy a mérési körülmények –
fej rögzítése – jelentős hatással vannak a modell teljesítményére. Ezért javasolt a sziszte-
matikus és standardizált rögzítési protokollok alkalmazása, különösen új fajokra vagy új
testtájakra történő modelladaptáció előtt, a módszer megbízható működésének biztosítása
érdekében.

A fej és az értékes húsrészek közötti korrelációk alapján a fejre irányuló szelekció várha-
tóan csak kis mértékben befolyásolná az értékes húsrészek alakulását, ugyanakkor hozzá-
járulhatna a vágási kitermelés javításához. A fej alapján történő szelekció nem indokolt,
azonban másodlagos szelekciós szempontként való figyelembevétele előnyös lehet.

Az atlaszok számának növelése egyértelműen javította a modellek prediktív teljesítmé-
nyét, és a vizsgálatok alapján a módszer még nem érte el kapacitásának felső határát.
További atlaszok bevonása lehetőséget adna a teljesítmény alakulásának részletesebb fel-
térképezésére, és hozzájárulna a módszer gyakorlati lehetőségeinek és korlátainak ponto-
sabb meghatározásához.

Fontos megemlíteni, hogy a jelen vizsgálatok kizárólag azonos életkorú állatokra terjedtek
ki, így a jövőbeli kutatások egyik iránya lehet a módszer érvényességének vizsgálata külön-
böző fejlődési szakaszokban. Ez hozzájárulhatna az eljárás sokoldalúságának növeléséhez,
valamint a nagyobb tenyésztési környezetben történő alkalmazhatóságára.

A pontos becslés egyik kulcseleme a szegmentálás minősége. Ezen a területen az AI, külö-
nösen a mélytanuló modellek (pl. konvolúciós neurális hálók) jelentős fejlődési potenciált
kínálnak. A humán orvoslásban és állatorvosi gyakorlatban már bevált technológiák alap-
ján indokoltnak tartom ezek integrálását a jövőbeli munkám során, különösen nehezebben
szegmentálható, kis térfogatú struktúrák esetében.

Összegzésül megállapíthatom, hogy az általunk kifejlesztett, több-atlaszos szegmentáci-
ón és jellemzőkiválasztáson alapuló prediktív modell megbízható, pontos és adaptálható
különböző állatfajokra és testtájakra egyaránt. A módszer hatékonyabb szelekciós dön-
téshozatalt tesz lehetővé, csökkenti a kézi munkaráfordítást, és hozzájárul a képalkotási
adatok hasznosításához a modern állattenyésztés genetikai alapú fejlesztésében. A nyílt
forráskódú eszköztár és a közzétett adatkészletek elősegítik a módszer közösségi validálá-
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sát, továbbfejlesztését és új fajokra való adaptálását.
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7. Új tudományos eredmények

• Egy általános, automatizált és egyszerűen adaptálható módszert dolgoztam ki gaz-
dasági haszonállatok különböző testtájainak súlybecslésére, számítógépes tomográ-
fiás (CT) vizsgálatok feldolgozásával. A módszer nagy előnye, hogy a több-atlaszos
megközelítéssel nagyszámú jellemző kerül meghatározásra, ezek csökkentését és a
regressziós paraméterek kiválasztását stochasztikus optimalizációval végeztem. Ez
az eljárás megbízhatóvá tette a súlybecslési folyamatot.

• Nyulakon végzett alkalmazás során a kidolgozott módszer jelentős prediktív javu-
lást eredményezett: a hosszúhátizom esetén az abszolút R2 érték 0,2-del, a relatív
predikciós teljesítmény pedig 27%-kal nőtt a korábbi morfológiai operátorokra épülő
eljáráshoz képest.

• Broiler csirkék esetében először alkalmaztam regisztráció alapú szegmentációs tech-
nikát a vizsgált egyedek CT felvételeinek feldolgozására. A teljes automatikus eljárás
mindkét vizsgált húsrész (mellizom, bal combizom) esetében megbízható eredmé-
nyeket hozott. A mellizom súlyát legpontosabban becslő ridge regressziós modell
R2 = 0,995 értéket ért el. A bal combizom esetében a legjobb teljesítményt a lasso
modell nyújtotta, R2 = 0,976 prediktív pontossággal.

• A sertéskarkaszok színhússzázalék (LMP) értékét és a darabolt részeinek súlyát
keresztvalidációval alkalmazott paraméteres regressziókkal, 0,958-0,9975 közötti R2

értékekkel tudtuk becsülni az automatikus módszerrel, ami igazolja, hogy az eljárás
magas megbízhatósággal alkalmazható sertések vágási értékének megállapítására.

• A nyúlfejek súlybecslése során a módszer jó általánosíthatóságot mutatott, mivel
adott genotípusú és testméretű egyedekből származó atlaszok más genotípusú állo-
mányokon is eredményesen alkalmazhatók voltak.

• Vizsgálataim szerint az atlaszok számának növelése számottevően javította a reg-
ressziós modellek teljesítményét, különösen azoknál az izomcsoportoknál, ahol a
kezdeti prediktív pontosság alacsonyabb volt.

• A kidolgozott teljes képfeldolgozó és regressziós folyamat nyílt forráskódú Python
csomagként került publikálásra (maweight), amelyhez tesztadatok, manuális szeg-
mentációk és Jupyter jegyzetfüzetek (notebook-ok) is elérhetőek a GitHub felüle-
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tén (Nyulak feldolgozásához használt jupyter notebook-ok; Csirkék feldolgozásához
használt jupyter notebook-ok; Sertés fél karkaszok feldolgozásához használt jupyter
notebook-ok). A nyílt forráskódú eszköztár és a közzétett adatkészletek elősegítik a
módszer közösségi validálását, továbbfejlesztését és további fajokra történő adaptá-
lását.
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8. Összefoglalás

Hagyományosan a gazdák és a tenyésztők az állatok tenyész- és húsértékét elsősorban
megjelenésük, illetve utódaik teljesítménye alapján ítélték meg. A 2000-es évektől kez-
dődően egyre nagyobb teret nyertek a fejlett, nem invazív és roncsolásmentes képalkotó
technológiák – például az US és a CT vizsgálat –, amelyek lehetővé tették az állatok
testösszetételének pontosabb és objektívebb meghatározását. Az idő előrehaladtával a
képalkotó eszközök technológiai fejlődésével párhuzamosan nőtt az egységnyi idő alatt
elvégezhető vizsgálatok száma, így az állatpopuláció nagyobb létszámú felmérése vált le-
hetővé. A keletkező nagyméretű adathalmazok feldolgozásához és értelmezéséhez pedig
elengedhetetlenné váltak az automatizált képfeldolgozási és értékelő eljárások.

A disszertáció célja egy általános, automatizálható és adaptálható módszer kidolgozása
volt a gazdasági haszonállatok különböző testtájainak súlybecslésére, CT vizsgálatok fel-
dolgozásával. A hagyományos, manuális szegmentáláson alapuló technikák időigényesek
és nehezen skálázhatók, ezért egy olyan automatizált eljárásra volt szükség, amely ké-
pes a nagy mennyiségű képi adat hatékony feldolgozására, miközben megőrzi a becslések
pontosságát és megbízhatóságát.

A dolgozatban bemutatott megközelítés a humán orvoslásban alkalmazott több-atlaszos
szegmentációs eljárást veszi alapul, amely elasztikus regisztráción keresztül illeszti az egyes
atlaszokat a céltárgyra. A javasolt megközelítés abban tér el a hagyományos atlasz techni-
káktól, hogy nem törekszik összegző atlasz előállítására, hanem az atlaszok felhasználásá-
val szegmentált területek statisztikai reprezentációit közvetlenül a regressziós modellben
alkalmazza. Az így kapott viszonylag nagy számú jellemző és kis számú minta miatt a
regressziós paraméterek mellett a jellemzők is SA eljáráson alapuló optimalizációs eljárás-
sal kerültek kiválasztásra. Ez a folyamat számos esetben jelentősen (akár több százszoros
mértékben) megnövelheti a számítási időt. A kapott eredmények arra utalnak, hogy nagy-
számú változó esetén szükség van a jellemzők megfelelő redukciójára a pontosabb előrejel-
zés érdekében még akkor is, ha az alkalmazott regressziós technika részben képes kezelni
a magas dimenziót regularizációval (pl. ridge, lasso), illetve tényleges dimenziócsökkentés-
sel (pl. PLS, PCR). A magas dimenziókat önmagukban is jól kezelő regressziós modellek
sztochasztikus jellemzőszűréssel kombinálva még hatékonyabbá válhatnak, mivel így to-
vább növelhető a prediktív teljesítmény és a modell robusztussága. Ezt jól szemléltette
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a nyulaknál az MLD súlybecslése, ahol a lineáris regresszió R2 értéke 0,451 volt, míg L2
regularizációval és jellemzőkiválasztással kombinálva 0,94-re emelkedett.

A módszert három állatfaj – nyúl, broiler csirke és sertés – különböző testrészeinek súly-
becslésével validáltuk, a boncolás során mért referenciaértékek alapján. A több-atlaszos
megközelítés valamint a jelemzők és regressziós paraméterek optimalizációja növelte a
modellek predikciójának megbízhatóságát és pontosságát. A regressziós modellek közül
a lasso és a ridge regressziók adták a legjobb eredményeket, némely esetben a PLS és a
lineáris is kiváló eredményeket produkált, míg a KNNR módszer minden vizsgált esetben
gyengébben teljesített.

A Pannon Fehér nyúl szelekciós programja 1995-ben indult, és már a kezdetektől alkal-
mazta a CT vizsgálatokat a szelekciós folyamatban. Kezdetben a szegmentálás manuálisan
zajlott, azonban a folyamatos fejlesztéseknek köszönhetően ma már automatikus CT kép-
feldolgozás és kiértékelés történik. A jelenleg használt módszer a bal hátsó végtag izmainál
mintegy 23%-os, az MLD esetében körülbelül 27%-os relatív R2-növekedést eredményezett
a korábbi manuális eljárásokhoz képest. Az elért legjobb becslési pontosság a bal hátsó
végtag izomainál R2 = 0,94 (RMSE = 3,9 g), míg az MLD-nél R2 = 0,94 (RMSE = 2,2
g) volt. Ez az automatikus módszer 2020-tól a Pannon Fehér nyulak szelekciós program-
jának részévé vált, lehetővé téve mindkét értékes húsrész súlyának becslését egyetlen CT
vizsgálat alapján.

A baromfitenyésztésben a legelterejedtebb nem invazív módszer a testössztétel meghatá-
rozására az US vizsgálat, amely gyorsasága és alacsony költsége miatt különösen népszerű.
Ugyanakkor e módszerek korlátozott térbeli felbontása és a szövetek közötti kontraszt hi-
ánya csökkenti a becslések pontosságát. Ezzel szemben a CT részletesebb képi információt
nyújt, amely lehetővé teszi az izomszövetek pontosabb elkülönítését és kvantifikálását. A
broiler csirkéken végzett vizsgálatok során a módszer szintén kiváló prediktív teljesítményt
mutatott. A mellizom súlyának becslésére kapott R2 = 0,995 és RMSE = 4 g értékek ki-
emelkedően magas pontosságot jeleznek. A bal combizom esetében a módszer R2 = 0,965
és RMSE = 3,5 g eredményeket produkált. Hasonló eredményt kaptak Oviedo-Rondón és
mtsai. (2007) (R2 = 0,97), amikor in vivo US vizsgálatokat alkalmaztak broiler csirkéken
a mellizomsúly becslésére, azonban az eredményeik nem keresztvalidációból származtak,
ezért nem adnak pontos képet a tényleges prediktív teljesítményről.

Az US készülékek már az 1960-as évek végére képessé váltak a bőr alatti zsírszövet vas-
tagságának, valamint egyes belső szervek méretének meghatározására (Isler és Swiger,
1968), és azóta meghatározó szerepet töltenek be a húsminőség nem invazív becslésében.
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Az US-szel szemben a számítógépes tomográfia (CT) részletesebb, háromdimenziós ké-
pi információt biztosít, amely a testösszetétel pontosabb kvantifikálását teszi lehetővé,
különösen az értékes húsrészek becslése során. A sertéseken végzett vizsgálatok során a
több-atlaszos szegmentáción alapuló módszer kimagasló pontossággal becsülte meg az ér-
tékes húsrészek súlyát. A legjobb eredmények között a comb esetében R2 = 0,993 és RMSE
= 96 g, a lapockánál R2 = 0,996 és RMSE = 41 g, a karajnál R2 = 0,958 és RMSE =
205 g, míg az oldalas esetén R2 = 0,980 és RMSE = 77 g értékeket értünk el. Az LMP-
nél R2 = 0,996 és mindössze 0,17% RMSE mutatkozott, ami különösen fontos eredmény,
hiszen ez SEUROP minősítési rendszer (Vágósertések vágás utáni minősítése) szempont-
ját képezi. A kapott eredményeink jobbak mint a korábban nemzetközi tanulmányokban
(Romvári és mtsai., 2006; Picouet és mtsai., 2010; Font-i-Furnols és mtsai., 2015; Choi és
mtsai., 2018) közölt adatok.

A nyúlfej súlyának becslésére vonatkozó eredmények azt mutatták, hogy jól beállított vizs-
gálati körülmények között a módszer robusztusan működik és képes kezelni a genotípusok
közötti anatómiai variabilitást is. Ezt támasztja alá, hogy a genotípusból eredő, illetve
azzal összefüggő méretbeli eltérések (pl. nagyobb fejméret) sem korlátozták az atlaszok
alkalmazhatóságát, a létrehozott szegmentációs maszkok különböző genotípusú nyúlállo-
mányokon is hatékonyan alkalmazhatók voltak. A fej rögzítésének hiánya számottevően
rontotta a predikciós pontosságot, ezért a szisztematikus és standardizált rögzítési proto-
kollok bevezetése új fajokra vagy testtájakra történő adaptáció előtt elengedhetetlen. A
vizsgálatokban szereplő fiatal állatok alacsony denzitású koponyacsontjai szintén hozzá-
járulhattak az alacsonyabb pontossághoz, mivel az elasztikus regisztráció nagyobb mér-
tékben támaszkodik a magas denzitású képletekre. Ennek kezelésére a jövőben AI-alapú,
mélytanulásos szegmentálási eljárások alkalmazása jelenthet megoldást.

A vizsgálatok során az atlaszok számának növelése minden esetben javította a prediktív
teljesítményt. A broiler csirkék bal combizmainál különösen 2-8 atlasz között volt tapasz-
talható jelentős teljesítményjavulás, azonban 8 atlasz fölött ez a javulás mérséklődött.
Ezzel szemben a többi vizsgált testrésznél – broiler csirke mellizma, illetve nyulaknál a
bal hátsó végtag izmai és az MLD – lassú lineáris teljesítménynövekedés volt megfigyelhető
az atlaszok számának növelésével. Ezek a javulások a feldolgozási idő növekedésével jártak
együtt, különösen a broiler csirkék esetében, ahol az időigény exponenciálisan nőtt az at-
laszok számával. A módszer tényleges teljesítőképességének felméréséhez további atlaszok
bevonására lenne szükség, hogy a módszer valós határait felfedezhessük.

A módszer legnagyobb előnye az általánosíthatóság. A különböző fajokon végzett sike-
res alkalmazás igazolja, hogy megfelelő vizsgálati protokoll kidolgozását követően csak
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néhány jól szegmentált referenciafelvételre van szükség a módszer beállításához. A teljes
képfeldolgozó és regressziós folyamat nyílt forráskódú Python csomagként került publiká-
lásra (maweight), amelyhez kapcsolódó tesztadatok, manuális szegmentációk és Jupyter
jegyzetfüzetek (notebook-ok) is elérhetőek a GitHub felületén (Nyulak feldolgozásához
használt jupyter notebook-ok; Csirkék feldolgozásához használt jupyter notebook-ok; Sertés
fél karkaszok feldolgozásához használt jupyter notebook-ok).

Összességében elmondható, hogy a több-atlaszos, jellemzőkiválasztáson alapuló prediktív
modell jelentős előrelépést jelent az állattenyésztésben alkalmazott testösszetétel-becslési
módszerek terén. A módszer robusztus, jól skálázható és más fajokra is könnyen átültet-
hető, miközben tudományosan megalapozott, nyílt és reprodukálható technikai hátteret
biztosít a precíziós állattenyésztéshez.
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9. Summary

Traditionally, farmers and breeders have assessed the breeding and meat value of live-
stock primarily based on physical appearance and the performance of their offspring.
Since the 2000s, advanced, non-invasive and non-destructive imaging technologies – such
as ultrasound (US) and computed tomography (CT) – have gained ground, enabling more
accurate and objective assessment of body composition. As imaging technology evolved,
the number of examinations that could be performed per unit time increased, making it
possible to survey larger populations. At the same time, the processing and interpreta-
tion of the resulting large data volumes required the development of automated image
processing and evaluation procedures.

The aim of this dissertation was to develop a general, automatable and adaptable method
for estimating the weight of different body parts of farm animals based on CT scan data.
Traditional manual segmentation techniques are time-consuming and difficult to scale, so
there was a need for an automated solution capable of efficiently processing large volumes
of imaging data while maintaining the accuracy and reliability of the estimations.

The approach presented in this study is based on multi-atlas segmentation, a technique
commonly used in human medicine, where multiple atlases are elastically registered to the
target structure. Unlike traditional atlas-based techniques, the proposed approach avoids
creating a merged atlas and instead incorporates the statistical representations of the
regions segmented using individual atlases into the regression model. Given the resulting
high number of features and low sample size, both the regression parameters and features
themselves were optimized using a simulated annealing (SA) algorithm. This process can,
in some cases, significantly increase computational time, even by several hundred times.
The results suggest that in cases involving a large number of variables, appropriate feature
reduction is necessary to improve prediction accuracy, even if the applied regression tech-
nique can partially handle high dimensionality through regularization (e.g., ridge, lasso)
or actual dimensionality reduction (e.g., Partial Least Square-PLS, Principal Component
Regression-PCR). Regression models that inherently cope well with high dimensionality
can become even more effective when combined with stochastic feature selection, further
improving predictive accuracy and model robustness. This was clearly demonstrated in
the case of musculus longissimus dorsi (MLD) weight estimation in rabbits, where the R2
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value of a linear regression model improved from 0.451 to 0.94 when combined with L2
regularization and feature selection.

The method was validated using weight estimation of various body parts in three livestock
species – rabbit, broiler chicken, and pig – based on reference values obtained during
dissection. The combination of the multi-atlas approach with feature and regression
parameter optimization enhanced both the reliability and accuracy of the predictions.
Among the regression models, lasso and ridge regression yielded the best results, with
PLS and linear models also performing well in some cases. In contrast, the k-nearest
neighbor regression (KNNR) model consistently produced poorer performance across all
species and anatomical regions examined.

The Pannon White rabbit breeding program was launched in 1995 and has employed
CT imaging as part of its selection process since its inception. Initially, segmentation
was performed manually, but thanks to continuous development, CT image processing
and evaluation is now fully automated. The currently applied method led to a relative
R2 increase of about 23% for hind leg muscles and approximately 27% for the MLD
compared to previous manual approaches. The best prediction accuracy achieved was
R2 = 0.94 (RMSE = 3.9 g) for the left hind leg muscles and R2 = 0.94 (RMSE = 2.2 g)
for the MLD. Since 2020, this automatic method has been integrated into the Pannon
White rabbit selection program, enabling the estimation of both valuable muscle from CT
scan.

In poultry breeding, US is the most widely used non-invasive method for estimating body
composition due to its speed and low cost. However, its limited spatial resolution and
lack of contrast between tissues can reduce prediction accuracy. In contrast, CT provides
more detailed image information, allowing more precise identification and quantification of
muscle tissues. In broiler chickens, the proposed method also showed excellent predictive
performance. Estimation of breast muscle weight yielded R2 = 0.995 and RMSE = 4 g,
indicating outstanding accuracy. For the left thigh muscle, the model achieved R2 = 0.965
and RMSE = 3.5 g. Similar results were obtained by Oviedo-Rondon et al. (2007) with
R2 = 0.97 using in vivo US for breast muscle estimation, but their findings were not
based on cross-validation and therefore provide a less reliable indication of predictive
performance.

Ultrasound devices have been capable of measuring subcutaneous fat thickness and the
size of certain organs since the late 1960s (Isler and Swiger, 1968), and have since become
essential tools for non-invasive meat quality assessment. Compared to US, CT provides
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more detailed three-dimensional image information, allowing more accurate quantification
of body composition, particularly for estimating the amount of valuable muscle. In pigs,
the multi-atlas segmentation-based method yielded highly accurate weight estimates for
valuable meat cuts. Among the best results, the ham achieved R2 = 0.993 and RMSE =
96 g, shoulder R2 = 0.996 and RMSE = 41 g, loin R2 = 0.958 and RMSE = 205 g, and
belly R2 = 0.980 and RMSE = 77 g. For LMP, R2 = 0.996 and RMSE = 0.17%, which
is particularly important as this is a key parameter in the SEUROP classification system
(Post-Slaughter Grading of Slaughter Pigs). Our results outperformed those reported in
earlier international studies (Romvári et al., 2006; Picouet et al., 2010; Font-i-Furnols et
al., 2015; Choi et al., 2018).

The results related to rabbit head weight estimation showed that, under well-controlled
conditions, the method operates robustly and can accommodate anatomical variation be-
tween genotypes. Importantly, genotype-related size differences (e.g., larger head size)
did not limit the usability of the atlases, and the generated segmentation masks proved
effective across different rabbit genotypes. However, the lack of proper head fixation
significantly reduced prediction accuracy, underscoring the need for systematic and stan-
dardized fixation protocols when adapting the method to new species or body regions.
In addition, the lower density of skull bones in young animals may have contributed to
reduced accuracy, as elastic registration relies more heavily on high-density structures. In
the future, the use of artificial intelligence-based (AI-based) deep learning segmentation
techniques may offer a solution to this issue.

Increasing the number of atlases consistently improved predictive performance. Perfor-
mance improved markedly between 2 and 8 atlases for the broiler chicken left thigh mus-
cles, but the rate of improvement decreased beyond 8 atlases. In contrast, a slow linear
improvement in performance was observed with increasing atlas numbers in the other
regions examined, including the breast muscle in broiler chickens and the left hind limb
muscles and MLD in rabbits. However, these gains came at the cost of increased process-
ing time, especially in broiler chickens, where computation time increased exponentially
with the number of atlases. To fully assess the method’s capabilities, additional atlas
integration would be necessary to reveal its practical limits.

The greatest advantage of the method lies in its generalizability. The successful ap-
plication across different species shows that, with an appropriate examination protocol,
only a few well-segmented reference scans are needed to adapt the method to new con-
texts. The entire image processing and regression pipeline has been published as an
open-source Python package (maweight), accompanied by test data, manual segmenta-
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tions, and Jupyter notebooks available via GitHub (Jupyter Notebooks Used for Rabbit
Data Processing; Jupyter Notebooks Used for Broiler Chicken Data Processing; Jupyter
Notebooks Used for Processing Pig Half-Carcasses).

In summary, the multi-atlas, feature selection-based predictive model represents a sub-
stantial advancement in livestock body composition estimation. The approach is robust,
scalable, and easily transferable to other species, providing a scientifically grounded, trans-
parent, and reproducible technical framework for precision animal breeding.
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15. Szakmai önéletrajz

1987. szeptember 9-én születtem Dunaszerdahelyen. Középiskolai tanulmányaimat a Jed-
lik Ányos Elektrotechnikai Szakközépiskola és Kereskedelmi Akadémiában végeztem, ahol
számítógép-rendszerek szakirányon szereztem érettségit és szakképesítést. Ezt követően a
felsőfokú tanulmányaimat a Pécsi Tudományegyetem Természettudományi Karán foly-
tattam, ahol 2012-ben fizikus BSc diplomát, majd 2015-ben fizikus mesterszakos (MSc)
végzettséget szereztem informatikus-fizikus szakirányon.

Szakmai pályafutásomat 2015-ben kezdtem a Kaposvári Egyetemen működő Diagnosztikai
és Onkoradiológiai Intézetben, ahol állattudományi és ipari, később pedig növénytani kép-
alkotó vizsgálatok feldolgozásával foglalkoztam. E munkakörömet folyamatosan elláttam
a különböző szervezeti és intézményi változások során. 2018-tól 2021-ig a Somogy Megyei
Kaposi Mór Oktató Kórház keretében működő Dr. Baka József Diagnosztikai, Onkor-
adiológiai, Kutatási és Oktatási Központban folytattam munkámat, 2016-tól csatlakoz-
tam a Medicopus Nonprofit Kft. csapatához, ahol jelenleg is dolgozom. Tevékenységem
középpontjában szinte végig az állattenyésztési célú CT vizsgálatok feldolgozása, vala-
mint a kapcsolódó képfeldolgozási eljárások fejlesztése állt. 2021-ben sikeresen pályáztam
az EFOP-3.6.3-VEKOP-16-2017-005 számú projekt keretében meghirdetett PhD ösztön-
díjra. Ugyanebben az évben előadóként részt vettem az Animal Science Day nemzetközi
szimpóziumon. 2021-től részt veszek az Európai Unió Horizon 2020 PigWeb projektjé-
nek kutatói konzorciumában. 2024-től tagja vagyok a World Rabbit Science Association
(WRSA) szervezetnek.

Angol nyelvből 2015-ben középfokú nyelvvizsgát szereztem, valamint rendelkezem hono-
sított felsőfokú (C típusú) szlovák nyelvvizsgával.
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16.7. táblázat. Jellemzőkiválasztással és anélkül kapott keresztvalidációs R2 értékek
(16.4. táblázat) összehasonlítása a nyulak MLD-jét becslő modellek esetén.

Típus lineáris PLS lasso ridge KNNR

atlasz 1 4×10−35 ∗∗∗ 2×10−15 ∗∗∗ 1×10−18 ∗∗∗ 2×10−43 ∗∗∗ 7×10−76 ∗∗∗

atlasz 2 2×10−21 ∗∗∗ 5×10−8 ∗∗∗ 2×10−20 ∗∗∗ 6×10−12 ∗∗∗ 1×10−46 ∗∗∗

atlasz 3 9×10−11 ∗∗∗ 3×10−13 ∗∗∗ 2×10−20 ∗∗∗ 4×10−11 ∗∗∗ 1×10−75 ∗∗∗

atlasz 4 1×10−65 ∗∗∗ 1×10−23 ∗∗∗ 0,001∗∗ 8×10−27 ∗∗∗ 7×10−72 ∗∗∗

atlasz 5 2×10−22 ∗∗∗ 3×10−10 ∗∗∗ 3×10−11 ∗∗∗ 4×10−16 ∗∗∗ 4×10−82 ∗∗∗

atlasz 6 1×10−14 ∗∗∗ 1×10−7 ∗∗∗ 1×10−9 ∗∗∗ 3×10−39 ∗∗∗ 6×10−40 ∗∗∗

atlasz 7 2×10−27 ∗∗∗ 3×10−19 ∗∗∗ 1×10−28 ∗∗∗ 1×10−7 ∗∗∗ 2×10−45 ∗∗∗

atlasz 8 8×10−32 ∗∗∗ 1×10−36 ∗∗∗ 8×10−30 ∗∗∗ 1×10−26 ∗∗∗ 5×10−39 ∗∗∗

atlasz 9 1×10−15 ∗∗∗ 4×10−12 ∗∗∗ 5×10−24 ∗∗∗ 4×10−12 ∗∗∗ 1×10−94 ∗∗∗

atlasz 10 0,1 5×10−15 ∗∗∗ 0,9 0,3 1×10−48 ∗∗∗

atlasz 11 0,0004∗∗ 4×10−18 ∗∗∗ 1×10−13 ∗∗∗ 3×10−32 ∗∗∗ 1×10−48 ∗∗∗

atlasz 12 1×10−8 ∗∗∗ 7×10−12 ∗∗∗ 1×10−9 ∗∗∗ 0×10−5 ∗∗∗ 1×10−88 ∗∗∗

atlasz 13 2×10−23 ∗∗∗ 3×10−22 ∗∗∗ 2×10−28 ∗∗∗ 3×10−16 ∗∗∗ 5×10−65 ∗∗∗

atlasz 14 1×10−44 ∗∗∗ 6×10−13 ∗∗∗ 1×10−18 ∗∗∗ 2×10−42 ∗∗∗ 2×10−81 ∗∗∗

atlasz 15 7×10−47 ∗∗∗ 8×10−28 ∗∗∗ 2×10−26 ∗∗∗ 1×10−26 ∗∗∗ 2×10−135 ∗∗∗

átlagatlasz 5×10−26∗∗∗ 3×10−24∗∗∗ 8×10−15∗∗∗ 7×10−28∗∗∗ 1×10−51∗∗∗

több-atlasz 2×10−307∗∗∗ 2×10−70∗∗∗ 4×10−148∗∗∗ 0×1000∗∗∗ 2×10−125∗∗∗

Megjegyzés: ∗: p < 0.05; ∗∗: p < 0.01; ∗∗∗: p < 0.001
A p-értékek a Wilcoxon-féle előjeles rangösszeg próba alapján lettek számolva. A nem

szignifikáns értékeket félkövér kiemeléssel jelöltem. A nagyon kicsi értékeket félkövér sötétkék
kiemeléssel jelöltem.
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16.8. táblázat. Jellemzőkiválasztással és anélkül kapott keresztvalidációs R2 értékek
(16.1. táblázat) összehasonlítása a nyulak bal hátsó végtag izmainak súlyát becslő

modellek esetén

Típus lineáris PLS lasso ridge KNNR

atlasz 1 5×10−25 ∗∗∗ 6×10−27 ∗∗∗ 1×10−06 ∗∗∗ 1×10−26 ∗∗∗ 2×10−40 ∗∗∗

atlasz 2 3×10−10 ∗∗∗ 1×10−15 ∗∗∗ 2×10−10 ∗∗∗ 2×10−25 ∗∗∗ 2×10−98 ∗∗∗

atlasz 3 4×10−10 ∗∗∗ 3×10−14 ∗∗∗ 3×10−26 ∗∗∗ 1×10−51 ∗∗∗ 2×10−97 ∗∗∗

atlasz 4 3×10−31 ∗∗∗ 0,006∗∗ 6×10−46 ∗∗∗ 2×10−31 ∗∗∗ 8×10−115 ∗∗∗

atlasz 5 1×10−19 ∗∗∗ 7×10−14 ∗∗∗ 3×10−19 ∗∗∗ 1×10−17 ∗∗∗ 1×10−89 ∗∗∗

atlasz 6 2×10−12 ∗∗∗ 1×10−15 ∗∗∗ 4×10−19 ∗∗∗ 7×10−09 ∗∗∗ 1×10−79 ∗∗∗

atlasz 7 1×10−61 ∗∗∗ 1×10−52 ∗∗∗ 6×10−48 ∗∗∗ 1×10−37 ∗∗∗ 8×10−92 ∗∗∗

atlasz 8 3×10−30 ∗∗∗ 1×10−20 ∗∗∗ 1×10−18 ∗∗∗ 2×10−20 ∗∗∗ 1×10−64 ∗∗∗

atlasz 9 3×10−43 ∗∗∗ 2×10−23 ∗∗∗ 7×10−45 ∗∗∗ 4×10−41 ∗∗∗ 4×10−94 ∗∗∗

atlasz 10 2×10−07 ∗∗∗ 1×10−47 ∗∗∗ 4×10−39 ∗∗∗ 1×10−28 ∗∗∗ 3×10−86 ∗∗∗

atlasz 11 9×10−15 ∗∗∗ 2×10−15 ∗∗∗ 2×10−21 ∗∗∗ 0,6 1×10−71 ∗∗∗

atlasz 12 4×10−34 ∗∗∗ 5×10−29 ∗∗∗ 3×10−37 ∗∗∗ 1×10−34 ∗∗∗ 7×10−85 ∗∗∗

atlasz 13 2×10−08 ∗∗∗ 0,6 3×10−07 ∗∗∗ 1×10−16 ∗∗∗ 5×10−64 ∗∗∗

atlasz 14 2×10−28 ∗∗∗ 1×10−32 ∗∗∗ 0,0020∗∗ 3×10−18 ∗∗∗ 1×10−115 ∗∗∗

atlasz 15 9×10−17 ∗∗∗ 7×10−19 ∗∗∗ 2×10−26 ∗∗∗ 1×10−08 ∗∗∗ 9×10−31 ∗∗∗

atlasz 16 6×10−31 ∗∗∗ 2×10−16 ∗∗∗ 5×10−14 ∗∗∗ 3×10−33 ∗∗∗ 3×10−103 ∗∗∗

átlagatlasz 6×10−9 ∗∗∗ 2×10−42 ∗∗∗ 2×10−52 ∗∗∗ 8×10−27 ∗∗∗ 1×10−75 ∗∗∗

több-atlasz 0×1000 5×10−65 ∗∗∗ 7×10−188 ∗∗∗ 0×1000 4×10−157 ∗∗∗

Megjegyzés: ∗: p < 0.05; ∗∗: p < 0.01; ∗∗∗: p < 0.001
A p-értékek a Wilcoxon-féle előjeles rangösszeg próba alapján lettek számolva. A nem

szignifikáns értékeket félkövér kiemeléssel jelöltem. A nagyon kicsi értékeket félkövér sötétkék
kiemeléssel jelöltem.
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16.18. táblázat. Jellemzőkiválasztással és anélkül kapott keresztvalidációs R2 értékek
(16.12. táblázat) összehasonlítása broiler csirkék mellizomsúlyát becslő regressziós

modellek esetén.

Típus lineáris PLS lasso ridge KNNR

atlasz 1 1×10−39 ∗∗∗ 0.1 1×10−4 ∗∗∗ 3×10−26 ∗∗∗ 7×10−60 ∗∗∗

atlasz 2 5×10−49 ∗∗∗ 9×10−6 ∗∗∗ 0.01∗ 0.06 3×10−72 ∗∗∗

atlasz 3 7×10−25 ∗∗∗ 0.008∗∗ 2×10−24 ∗∗∗ 4×10−18 ∗∗∗ 2×10−14 ∗∗∗

atlasz 4 7×10−7 ∗∗∗ 2×10−33 ∗∗∗ 0.02∗ 3×10−19 ∗∗∗ 2×10−27 ∗∗∗

atlasz 5 2×10−22 ∗∗∗ 2×10−9 ∗∗∗ 2×10−6 ∗∗∗ 6×10−11 ∗∗∗ 2×10−35 ∗∗∗

atlasz 6 2×10−40 ∗∗∗ 3×10−14 ∗∗∗ 2×10−9 ∗∗∗ 2×10−21 ∗∗∗ 2×10−24 ∗∗∗

atlasz 7 8×10−72 ∗∗∗ 4×10−9 ∗∗∗ 1×10−26 ∗∗∗ 8×10−15 ∗∗∗ 9×10−65 ∗∗∗

atlasz 8 5×10−17 ∗∗∗ 0.004∗∗ 2×10−14 ∗∗∗ 6×10−10 ∗∗∗ 1×10−63 ∗∗∗

atlasz 9 2×10−66 ∗∗∗ 7×10−7 ∗∗∗ 2×10−22 ∗∗∗ 2×10−22 ∗∗∗ 1×10−45 ∗∗∗

atlasz 10 6×10−28 ∗∗∗ 6×10−15 ∗∗∗ 2×10−39 ∗∗∗ 6×10−18 ∗∗∗ 2×10−34 ∗∗∗

atlasz 11 7×10−34 ∗∗∗ 2×10−7 ∗∗∗ 4×10−8 ∗∗∗ 4×10−6 ∗∗∗ 1×10−36 ∗∗∗

atlasz 12 9×10−89 ∗∗∗ 0.0008∗∗∗ 0.0004∗∗∗ 0.0002∗∗∗ 3×10−22 ∗∗∗

atlasz 13 1×10−66 ∗∗∗ 0.001∗∗∗ 6×10−10 ∗∗∗ 3×10−7 ∗∗∗ 1×10−54 ∗∗∗

atlasz 14 2×10−36 ∗∗∗ 7×10−12 ∗∗∗ 5×10−22 ∗∗∗ 9×10−30 ∗∗∗ 4×10−63 ∗∗∗

atlasz 15 5×10−29 ∗∗∗ 7×10−16 ∗∗∗ 1×10−22 ∗∗∗ 5×10−24 ∗∗∗ 5×10−52 ∗∗∗

atlasz 16 8×10−69 ∗∗∗ 1×10−23 ∗∗∗ 1×10−24 ∗∗∗ 9×10−28 ∗∗∗ 9×10−49 ∗∗∗

átlagatlasz 2×10−23 ∗∗∗ 0.06 8×10−7 ∗∗∗ 2×10−21 ∗∗∗ 2×10−24 ∗∗∗

több-atlasz 9×10−114 ∗∗∗ 1×10−74 ∗∗∗ 3×10−152 ∗∗∗ 1×10−174 ∗∗∗ 4×10−56 ∗∗∗

Megjegyzés: ∗: p < 0.05; ∗∗: p < 0.01; ∗∗∗: p < 0.001
A p-értékek a Wilcoxon-féle előjeles rangösszeg próba alapján lettek számolva.

A nem szignifikáns értékeket félkövér kiemeléssel jelöltem. A több nagyságrenddel kisebb
értékeket félkövér sötétkék kiemeléssel jelöltem.
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16.19. táblázat. Jellemzőkiválasztással és anélkül kapott keresztvalidációs R2 értékek
(16.15. táblázat) összehasonlítása a broiler csirkék bal combizomsúlyát becslő

regressziós modellek esetén.

Típus lineáris PLS lasso ridge KNNR

atlasz 1 4×10−39 ∗∗∗ 3×10−27 ∗∗∗ 3×10−7 ∗∗∗ 6×10−37 ∗∗∗ 3×10−23 ∗∗∗

atlasz 2 2×10−56 ∗∗∗ 1×10−6 ∗∗∗ 1×10−15 ∗∗∗ 2×10−16 ∗∗∗ 1×10−20 ∗∗∗

atlasz 3 3×10−57 ∗∗∗ 4×10−15 ∗∗∗ 3×10−09 ∗∗∗ 5×10−14 ∗∗∗ 4×10−10 ∗∗∗

atlasz 4 3×10−53 ∗∗∗ 1×10−18 ∗∗∗ 7×10−35 ∗∗∗ 5×10−10 ∗∗∗ 1×10−18 ∗∗∗

atlasz 5 2×10−15 ∗∗∗ 4×10−9 ∗∗∗ 5×10−15 ∗∗∗ 0,8 7×10−24 ∗∗∗

atlasz 6 8×10−07 ∗∗∗ 0,0004∗∗∗ 0,2 1×10−05 ∗∗∗ 7×10−9 ∗∗∗

atlasz 7 9×10−42 ∗∗∗ 7×10−35 ∗∗∗ 6×10−11 ∗∗∗ 1×10−9 ∗∗∗ 4×10−23 ∗∗∗

atlasz 8 1×10−42 ∗∗∗ 5×10−7 ∗∗∗ 2×10−10 ∗∗∗ 4×10−9 ∗∗∗ 1×10−13 ∗∗∗

atlasz 9 3×10−30 ∗∗∗ 0,001∗∗ 2×10−20 ∗∗∗ 5×10−39 ∗∗∗ 1×10−33 ∗∗∗

atlasz 10 8×10−43 ∗∗∗ 2×10−23 ∗∗∗ 2×10−26 ∗∗∗ 2×10−11 ∗∗∗ 3×10−22 ∗∗∗

atlasz 11 6×10−43 ∗∗∗ 2×10−21 ∗∗∗ 3×10−9 ∗∗∗ 5×10−22 ∗∗∗ 1×10−41 ∗∗∗

atlasz 12 7×10−35 ∗∗∗ 0,003∗∗ 3×10−8 ∗∗∗ 6×10−9 ∗∗∗ 3×10−37 ∗∗∗

atlasz 13 7×10−52 ∗∗∗ 3×10−15 ∗∗∗ 0,03∗ 2×10−21 ∗∗∗ 7×10−15 ∗∗∗

atlasz 14 4×10−73 ∗∗∗ 2×10−15 ∗∗∗ 8×10−17 ∗∗∗ 1×10−7 ∗∗∗ 6×10−18 ∗∗∗

atlasz 15 3×10−75 ∗∗∗ 1×10−20 ∗∗∗ 3×10−13 ∗∗∗ 6×10−40 ∗∗∗ 4×10−20 ∗∗∗

atlasz 16 8×10−54 ∗∗∗ 1×10−16 ∗∗∗ 3×10−13 ∗∗∗ 4×10−45 ∗∗∗ 2×10−31 ∗∗∗

átlagatlasz 5×10−25 ∗∗∗ 1×10−9 ∗∗∗ 5×10−14 ∗∗∗ 9×10−17 ∗∗∗ 2×10−17 ∗∗∗

több-atlasz 2×10−99 ∗∗∗ 1×10−114 ∗∗∗ 3×10−180 ∗∗∗ 6×10−166 ∗∗∗ 4×10−40 ∗∗∗

Megjegyzés: ∗: p < 0.05; ∗∗: p < 0.01; ∗∗∗: p < 0.001
A p-értékek a Wilcoxon-féle előjeles rangösszeg próba alapján lettek számolva. A nem

szignifikáns értékeket félkövér kiemeléssel jelöltem. A nagyon kicsi értékeket félkövér sötétkék
kiemeléssel jelöltem.
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