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I. A KUTATAS ELOZMENYEI

Az utolsé harom évszazadban bekovetkezett, a vilag képét tartdsan megvaltoztatd
ipari fejlddés, a mezdgazdasagot sem keriilte el. A mezdgazdasagi termékek kereskedelmi
méretli eldallitasa nagyobb termelési sziikséghez vezetett. A szelekcid kizardlag a nagy
teljesitményli fajtak kialakitasara irdnyult. A specializalt fajtdk megjelenése a régi,
hagyomanyos fajtdk fennmaradasat veszélyeztetni kezdte. Ez a jelenség kiilonosen a
haszonbaromfi-tenyésztés teriiletén volt észlelhetd, ahol a nagyfoku specializaciéo miatt, ma
mar egyre homogénebb ¢és sziikkebb genetikai allomany all rendelkezésre. (SECRETARIAT
OF THE CONVENTION ON BIOLOGICAL DIVERSITY, 2000).

Magyarorszag mindig is ¢élen jart az Oshonos ¢és réghonosult haziallatfajtdk
fenntartasaban. Erre irdnyuld torekvések mar az 1960-as években megkezdddtek. A
magyarorszagi hivatalos génmegorzési programok ecleinte csupan a létszamfenntartisra
szoritkoztak és csak napjainkban keriilt sor a ritka, értékes genotipusok elszaporitasara,
valamint a génvaltozatok gyakorisaganak, a genotipusok tavolsagbecslésének tudomanyos

feltarasara.

A Debreceni Egyetem Agrartudomanyi Centrum Mezégazdasagtudomanyi Kar
Allattenyésztés- és Takarmanyozastani Tanszékének koordinaldsaval, Széchenyi-kutatasi
program keretében, kutaté konzorcium alakult (MIHOK, 2006). A Bodé Imre vezetésével
elnyert palyazat tobbek kozott, molekularis genetikai moddszerekkel a  régi
haziallatfajtainkban rejlé genetikai variancia felmérésére iranyult. A program egyik célja
molekularis genetikai markerek segitségével, a még ¢l6 génrezerv allatok genetikai

variabilitasinak meghatirozasa volt.

Hazankban a ludaru-termelésnek és ludtartasnak évszazados multja és hagyomanya
van. Ennek kovetkeztében, a ludtartasban és ludtermékek eldallitdsaban a vilagelsok kozé
tartozunk (BOGENFURST, 2000). Mar a 19. sz4dzadban jelentds export keriilt a kornyezd
orszagokba tollbdl és éldallatbol. Ezt a hirnevet a parlagi ladféleségek fehértollu
allomanyaibol kialakult magyar Iad termékeivel alapoztuk meg. Két valtozata, a sima és a
Sfodrostollu magyar lud, az 1800-as évek elején jelent meg az Alfold vizenyds berkeiben

(MIHOK, 2000). A fodros- és simatolld magyar ludat a 32/2004 (IV.19.) OGy hatarozat



nyilvanitotta nemzeti kincsé. Bar szdrmazasarol még mindig megoszlanak a vélemények

legtobben ,,hazank kiilonlegességeként™ tartjak szamon.

Ez a dolgozat — a Széchenyi-terv: ,,Hagyomanyos allatfajtdk genetikai és gazdasagi
értékeinek tudomanyos feltarasa® cimu palyazat részeként — az orszag hatarain kiviil €s beliil
fellelhetd sima és fodrostollu alloményok felkutatdsara, a populacidkon beliili genetikai
variabilitds meghatdrozasara és a populaciok kozotti genetikai tdvolsadg becslésére iranyult

molekuléris genetikai markerek segitségével.



II. A KUTATAS CELKITUZESEI

I. A Iludagazat, gazdasagi okokra visszavezethetd, vilagviszonylatban torténd
visszaszorulasa, nem csak a lud tartdsat és tenyésztését érintette. Sajnos, a luddal
kapcsolatos kutatdsok is hattérbe szorultak az utdbbi idoében. Ezért, bar a legtobb
haszonallat (16, sertés, szarvasmarha, juh, tyuk) szdmos karakterizalt mikroszatellittel
- sOt populaciogenetikai vizsgalatnal alkalmazhatd, kidolgozott mikroszatellitszettel -
rendelkezik, a domesztikalt lad (Anser anser domesticus) esetében egyaltalan nem
allnak rendelkezésre mikroszatellitek. Igy elsédleges célom volt, kiilénbozé fajokbol
(tokés récébol (Anas platyrhynchos), pehely récébol (Somateria mollissima), kanadai

ludbdl (Branta canadensis)) kivalasztott,

o mikroszatellitek domesztikalt ludba torténd adaptalasa,
e amikroszatellit primerek vizsgalatainkhoz torténé optimalizalasa,

e ¢és a domesztikalt ludban detektalhatdo mikroszatellitek karakterizalasa.

II. Masik célom volt, az adaptalhaté mikroszatellitekkel, a szarmazasi dokumentéacioval

nem rendelkezd, magyar lud fajtdnak mondott sima és fodrostollu

e allomanyok genetikai variabilitasanak a meghatarozasa és

e acsoportok kozott a genetikai tavolsag becslése.

Kontrollként egy vadon €106 lud fajt €s egy domesztikalt fajtat valasztottam. Az el6bbi a
hazilud 6se, a nyari lud (Anser amser) volt. Az utdbbi, az 1900-as években
Magyarorszagra keriilt, emdeni lad volt. Mivel e német fajta, magyar luddal torténd
keresztezését tobb, az el6z6 szazadbol szarmazd irasos dokumentum is rogzitette (pl.:
HANKO, 1940), vizsgaltam a magyar lid és az emdeni lad kozotti genetikai

kapcsolatot is.



III. A KUTATAS MODSZEREI

A vizsgélathoz Osszesen 14 kiilonb6zd helyrdl szarmazod, egymassal genetikai
kapcsolatban nem all6 ladcsoport, 329 ludjabdl vettiink vérmintat. A vérvétel a Debreceni
Egyetem Agrartudoméanyi Centrum Mez6gazdasagtudomanyi Kar Allattenyésztés- és
Takarméanyozastani Tansz€k irdnyitasaval tortént. Az dllomanyok Magyarorszadg ¢és Erdély
(Romania) teriiletérdl szarmaztak. Kontrollként egy 64 egyedbdl allé emdeni, illetve egy 21
egyedbdl allo nyari lud populaciét valasztottunk. Az utobbi megtisztitott DNS mintdit a
Bécsi Allatorvosi Egyetem bocsatotta rendelkezésre. Az 1. dbra egy térképet mutat be a

populécidk szarmazasi helyérol.

1. abra

A vizsgalt allomanyok szarmazasi helyei
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Fodrostolliak: 1.= fodrosl (n=64), 2. = fodros2 (n=24), 3. = fodros3 (n=7), 4. = fodros4 (n=10), 5. = fodros5
(n=12), 6. = fodros6 (n=11), 7. = fodros7 (n=6), 8. = fodros8 (n=7),

Simatolluak: 9.= oroshazi (n=8), 10. = oroshazi x fodros (n=21), 11.=parlagi (n=9), 12. =babatil (n=64),
13. =babati2 (n=23), 14. = emdeni (n=63), 15. =nyari lud (n=21)



A mintagyujtésnél a legfontosabb szempont a vér alvaddsanak megakadalyozasa volt,
mert az altalam hasznalt DNS tisztitasi modszer nem alkalmas alvadt vérbol a DNS
1zolaladsara. A DNS mintdk prepardlasat NAGY (2002) modszere alapjan végeztem. A DNS
tisztitds eredményességét €s a DNS mennyiség szemikvantitativ becslését, agarozgél-

elektroforézissel allapitottam meg.

A mikroszatellitek olyan genetikai markerek, amelyek hatékony eszkozei a
genetikai térképek készitésének, szarmazasellendrzési vizsgalatoknak, populacidgenetikai
elemzéseknek, polimorfizmusok kimutatdsanak vagy a fajok, fajtdk, allomanyok kozotti
Osszehasonlitdsoknak. A baromfifajok esetében a genetikai markerek szdma korlatozott.
Kiilonosen érvényes ez a héziasitott viziszdrnyasokra ¢€s a vad vizimadar fajokra, amelyek
esetében, a mikroszatellit markerek nagyon behataroltan allnak rendelkezésre (MAAK,
2000). A mikroszatellitek azonositasa és jellemzése f616ttébb koltséges és iddigényes, igy a
nagy jelentdségiik van (REED és mtsai., 2000). A vizsgalatban 6sszesen, 23 mikroszatellit

(1. tablazat) adaptalasaval probalkoztam.

A mikroszatellit markerek kimutatdsdhoz altalanosan hasznalt mddszer a polimeraz-
lancreakcio (PCR). A polimerdz-lancreakcid lehetové teszi barmilyen eredeti DNS
tetszOleges szakaszanak, gyors, in vitro felszaporitdsat az eredetileg jelenlevd mennyiség sok
ezerszeresére. Az alkalmazas eldfeltétele, hogy a kérdéses szakasz két végén, 10-20
nukleotid sorrendje ismert legyen (MULLIS és mtsai., 1986).

Mivel az alkalmazott primereket mas allatfajokbol adaptaltam, alkalmazasuk elétt a
vizsgalt allatokban valé miik6désiikrél meg kellett gy6z0dnom. Ehhez a PCR koriilményeket
optimalizalnom kellett. A reakcié optimalizalasanak folyaman megéallapitottam, az altalam
vizsgalt allatokban a primerek feltapadasanak homérsékletét, illetve meghatdroztam a PCR
ciklusok szamat. Ennek érdekében, minden mikroszatellit esetében teszt PCR-t készitettem.
Az 1. tablazat a mikroszatellitek nevét, szadrmazasat, feltapadasi homérsékletét &s
ciklusszamat mutatja be az optimalizalas el6tt és utan. A miikodd primereket a tablazatban

kiemeltem.



1. tablazat
A vizsgalt mikroszatellitek
Feltapadasi PCR-

No. Mikroszatellit Szarmazasa hémérséklet ciklusszam Referencia
1. Smol Pehely réce 54°C 38 1.
2. Smo4 Pehely réce 55°C 38
3. Smo6 Pehely réce 65°C 38 1.
4. Smo7 Pehely réce 60°C 38 29 1.
5. Smo8 Pehely réce 54°C 38 1.
6. Smo9 Pehely réce 61°C 38 1.
7. Smol0 Pehely réce 50°C 38 1.
8. Smoll Pehely réce 61°C 38 1.
9. Smol2 Pehely réce 49°C 38 —29 1.
10. Smol3 Pehely réce 65°C 38 1.
11. APHO2 Tokés réce 62°C 29 2.
12. APHOS8 Tokés réce 58°C 29 2.
13. APHI12 Tokés réce 52°C 30 2.
14. APH13 Tokés réce 52°C 30 2.
15. APH16 To6kés réce 52°C 29 2.
16. TTUG-1 Kanadai lad 55°C 35 —-30 3.
17. TTUG-2 Kanadai lad 55°C 35 —-30 3.
18. TTUG-3 Kanadai lad 53°C 35 3.
19. TTUG-4 Kanadai lad 55°C 35 3.

20. TTUG-5 Kanadai lud 59°C 35 —27 3.

21 Bceapl Kanadai lud  56°C — 57 °C 27 4.

22, Bcap3 Kanadai lud 56°C — 57 °C 27 4.

23. Bcap9 Kanadai lud 56 °C 26 4.

1.= PAULUS ¢és TIEDEMANN (2003), 2.= MAAK ¢és mtsai. (2003) , 3= CATHEY és mtsai.
(1998), 4=BUCHHOLZ és mtsai.(1998)

A fragmenthosszt

1ézerrel

rendelkezé kapillaris

elektroforézis

segitségével

allapitottam meg. Ehhez ABI PrismTM 3100 genetikai analizalo késziilék (Applied

Biosystems, Bécs) allt rendelkezésemre. Az ABI PrismTM 3100 genetikai analizalo, egy



olyan kapilldris elektroforézissel rendelkezé automata fragmentizald késziilék, amellyel

lehetséges egy adott DNS szakasz hosszanak vagy bazis sorrendjének a megallapitasa.

A tipizalas kiértékeléséhez GeneScan® 2.1. és Genotyper® 2.1. (Applied Biosystems,
Bécs) szoftverprogramokat hasznaltam. A GeneScan® 2.1. a kapillaris elektroforézis altal
felvett nyers adatokbdl hatarozta meg a detektdlt DNS fragmentek hosszat a
hosszstandardnak megfeleléen. A Genotyper® 2.1. ezeket a fragmenthosszakat rendelte
hozza a definialt allélekhez. A meghatarozott alléleket minden allat esetében egy Microsoft®
Excel tablazatba gytjtottem. A minden egyes allatra és DNS mikroszatellitmarkerra kapott

genotipus-matrix adta a tovabbi kiértékelés alapjat.

A populacidk genetikai diverzitdsit az allélok szdma ¢és megoszldsa alapjan
becstiltem meg. Minél tobb allél fordul elé egy populacidban és minél egyenletesebb
eloszlasban, anndl valtozatosabbnak mondhaté az adott adllomany. Az allélok szamat ¢&s
gyakorisagat lokuszonként (EWENS 1972; KIMURA és OHTA 1975) az MSA 4.00
szoftverprogram (DIERINGER és SCHLOTTERER, 2003) segitségével hataroztam meg.

A vart (He = expected heterozygosity ) €és valos heterozigozitas (Ho = observed
heterozygosity) - ami a heterozigotak részaranyat jelenti a populdcioban - is alkalmas a
genetikai valtozatossag kimutatdsara. A vart heterozigozitast az allélgyakorisagbdl
szdmoltam ki. A wvalds heterozigozitast a populdcioban ténylegesen megfigyelhetd
heterozigdta allatok szama alapjan allapitottam meg. Ezeket az értékeket szintén az MSA4.00

szoftverprogram (DIERINGER és SCHLOTTERER, 2003) segitségével kaptam meg.

Egy marker polimorfizmusfokdnak ¢&s informacidtartalmanak meghatarozasara
alkalmas a PIC-érték (Polymorphic information content = PIC). Ez az allélok szaman,
illetve azok gyakorisagéan alapszik (BOTSTEIN és mtsai., 1980). A PIC-értékeket MSA4.00
(DIERINGER és SCHLOTTERER, 2002) szoftverprogrammal szdmitottam ki.

Adott lokusz allélgyakorisaganak ismeretében megvizsgaltam, hogy érvényesiil-e a
Hardy-Weinberg egyensuly (HWE). A Hardy-Weinberg egyensulytdl vald szignifikans
eltérés esetén feltételezhetd, hogy a vizsgalt lokuszra nézve, a populdcidé nem idedlis, pl. a
parosodas nem véletlenszerli (aszortativ parosodas), az egyedek szama nagyon kicsi

(genetikai sodrddas), vagy a zigdtak életben maradasi esélye attol is fiigg, hogy a lokusz



mely alléljat hordozzak (szelekcid). Fischer-féle exakt teszttel (FISHER, 1922) minden
egyes lokuszra, illetve azok Osszességére meghatdroztam, hogy érvényesiil-e a Hardy-
Weinberg egyensuly a populaciokban. Ezt Genepop v.3.4d. (RAYMOND és ROUSSET,

1995) szoftverprogram segitségével végeztem.

Minden populécidban vizsgaltam a privat allélek elofordulasat és gyakorisagat.
Privat allélnek azokat az alléleket nevezziik, amelyek csak egy adott populdcioban
azonosithaték. A privat alléleket az MSA 4.00 (DIERINGER ¢s SCHLOTTERER, 2002)

szoftverprogrammal hatdroztam meg.

Az F-statisztika értékei Fis, Fit és Fst, fixacios indexekbol allnak. A harom értékkel,
a strukturdlt populaciok kozotti genetikai differencia megbecsiilhetd és a heterozigota
veszteség meghatarozhato (HARTL és mtsai, 1997). Az F-statisztika értékeit WEIR és mtsai
(1984) alapjan az MSA 4.00 (DIERINGER és SCHLOTTERER, 2002) szoftverprogram
segitségével szamitottam ki. Az Fst-t egyrészt minden lokuszra és ludcsoportra nézve,
atlagolva megallapitottam, masrészt az egyes populaciokat parosaval dsszehasonlitottam. Igy
az Fst értékekkel, az altalunk vizsgalt alloményok kozotti genetikai tavolsagot is

meghataroztam.

A tizentt ludcsapat kozotti genetikai hasonlosagot/kiilonbséget a Nei-féle (NEI,
1978) és a kozos allélek alapjan szamolt genetikai tdvolsag értékek (“proportion of shared
alleles” = POSA) (BOWCOCK ¢és mtsai, 1994) alapjan szamszertsitettem. A szdmoldsnal
szintén az MSA 4.00 (DIERINGER és SCHLOTTERER, 2003) szoftvercsomagot
alkalmaztam.

A genetikai tavolsag szemléltetésére alkalmas a filogenetikai fa. A populaciok
filogenetikai fajat, azaz a dendrogramjat, a kozos allélek alapjan szamolt genetikai
tavolsagoknak (POSA) megfelelden szerkesztettem. A filogenetikai fa a “szomszéd
Osszekapcsolas” (Neighbor-Joining)-eljaras (SAITOU ¢és NEI, 1987) alapjan készilt. A
dendrogram szerkesztésénél a Phylip (FELSENSTEIN, 1993), a megjelenitésnél pedig a
TreeViewPPC’v.1.6.5. (PAGE, 1996) szoftverprogramokat hasznaltam.



IV. AZ ERTEKEZES FOBB MEGALLAPITASAI

Mikroszatellit adaptalas eredményei

A disszertacio alapjat képezd populdcidogenetikai vizsgalatok elvégzéséhez
elengedhetetleniil fontos volt, a tokés réce (Anas platyrhynchos), pehely réce (Somateria
mollissima) ¢s kanadai lud (Branta canadensis) mikroszatellitek adaptalasa a domesztikalt és
nyari lud fajokba. A polimeraz lanc reakcio megfeleld koriilményeinek meghatarozasaval, a
23 vizsgalt mikroszatellitbdl tizennégyet (61%) sikeresen adaptaltam a vizsgalt magyar €s
emdeni ludfajtakba, valamint ezek vadon €16 Osébe, a nyari ludba. A tiz pehely réce
mikroszatellitb6l 6t6t (50%), az 6t tokés réce mikroszatellitb6l harmat (60%) és a nyolc
kanadai lud mikroszatellitbol hatot (75%) azonositottam a nyari és haziludban.

A tizennégybdl tiz mikroszatellit bizonyult polimorfnak (71 %) és négy monomorfnak
(29 %). A domesztikalt lud populaciokban az allélszam 2-12 kozott alakult. A tizenharom
magyar lud csoport 277 egyedénél 2-9 kozotti allélszamot (atlagban 3,7) allapitottam meg.
Az emdeni lud csapatban 3,2-es atlagos allélszdm mellett, 2-8 allélt talaltam a vizsgalt tiz
lokuszon. A nyéri lud populacidban két mikroszatellit bizonyult monomorfnak, az allélszdm
1-10 kozott alakult. A lokuszonkénti allélszambol meghataroztam az allélgyakorisagokat,

amit a 2. dbra szemléltet.

2. abra

A polimorf lokuszok alléljainak gyakorisaga
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Az allélgyakorisagok alapjan kiszdmitottam a polimorf mikroszatellitek vart és valos
heterozigozitas értékeit, a populacidk atlagdban. A lokuszok vart heterozigozitasa 3-78%,
valos heterozigozitasa 1-72% kozott alakult. Mivel a mikroszatellit lokuszok kordbban nem
voltak populaciogenetikai tanulmanyokban haszndlva a vizsgalt fajoknal, minden lokusznak
meghataroztam a PIC-értékét (Polymorphism Information Content). Az értékek 0,42 és 0,83
kozott alakultak. A polimorf mikroszatellitek allélszamat, heterozigozitasat, PIC-értékekeit

lokuszonként foglalja 6ssze a 2. tablazat.

2.tablazat

Mikroszatellitek jellemzoi

Mikroszatellit Allélszam Heterozigozitas PIC

Smo7 2 29% 0,25
Smol2 2 9% 0,17
APH12 4 31% 0,35
APH13 2 38% 0,37
TTUG-1 3 1% 0,12
TTUG-2 2 39% 0,34
TTUG-5 12 72% 0,83
Beapl 6 40% 0,40
Bcap3 3 47% 0,39
Bcap9 4 30% 0,28

A nagyobb heterozigozitds gyakran a mikroszatellitek magas allélszamaval van
Osszefiiggésben (BOWCOCK és mtsai 1994, YANG ¢és mtsai 1999), ezért WIMMERS ¢és
mtsai., (2000) elvetik a kizdrélag nagy variabilitdsi markerek hasznalatat a
populdciogenetikai tanulményokban. Ennek oka, hogy a magas polimorfizmusu
mikroszatellitek, az eredményeket torzithatjdk, mivel a populacidk heterozigozitasa konnyen
tulbecsiilheté (WIMMERS és mtsai, 2000).

A heterozigozitds megbizhatobb becsléséhez kutatomunkdm sordn, kiilonbozd

variabilitasi mikroszatelliteket hasznaltam.
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A vizsgalt populaciok genetikai diverzitasa

A tizendt populdcidban Osszesen 40 kiillonbozo allélt taldltam a tiz lokuszon. Az
allélok atlaga a vizsgalt csoportok Osszességében 2,6 lett. A populaciok atlagos allélszamat a

3. abra mutatja be.

3. abra

Atlagos allélszam
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A legtobb allél (3,4) a fodros1, a legkevesebb (2) a parlagi €s fodros7 populaciokban
fordult eld. Harom alatti atlagos allélszamot taldltam a fodros2 (2,8), fodros3 (2,4), fodros4
(2,7), fodros5 (2,2), fodros6 (2,6), fodros8 (2,3), oroshazi (2,1), oroshéazi x fodros (2,7) és
babati2 (2,7) jelii mintakban. A babatil populacidban 3,3, az emdeniben 3,2 volt az atlagos

allélszam. A vadlud csapatban 3,1 allélt hataroztam meg a tiz mikroszatellit atlagaban.
Egy populacid genetikai variabilitasarol az alléldiverzitas mellett a populacion beliili

heterozigozitas ad felvildgositast. A vart és valds heterozigozitasi értékeket populacionként a

4. abra mutatja be.
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4. abra

A populaciok heterozigozitasa

Fodros1

Fodros2

Fodros3

Fodros4

Fodros5

Fodros6

Fodros7

Fodros8 OHE

BHO

Parlagi

Oroshazi

OrosxFod

Babatil

Babati2

Emdeni

Nyari lud

A populaciok hetrozigozitdsa kozott nem mutatkozott szamottevd kiilonbség. A
legnagyobb heterozigozitas 37% (fodros5), a legkisebb heterozigozitas 26% (fodros6) lett.
Hérom populacio (fodrosl, fodros6, fodros8) tért el a Hardy-Weinberg egyensulytol, ami a
csoportokon beliil a homozigdta egyedek talstlyara utalt. Harom fodrostolla (fodros3,
fodros5, fodros7), két simatollu (oroshazi, parlagi) és a keresztezett (oroshazi x fodros)
allomanyoknal az alacsony allélszam é€s a viszonylag magas hetrozigozitasi értékek alapjan
feltételezhetd, hogy a palacknyak jelenség kezdeti stddiumaban vannak. Két fodrostollu
(fodros2, és fodros4) és két simatolli magyar (babatil, babati2) ludcsapatban atlag feletti
(2,6) volt az allélszam ¢és a heterozigozitas, HWE-t6l nem tapasztaltam eltérést. A
kontrollként haszndlt emdeni és nyari ludakndl szintén atlag feletti allélszamot és a tobbi

populacid viszonyaban magas heterogenitast allapitottam meg.
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Populaciok kozti genetikai tavolsag

Az allélgyakorisagot az egyes populacidkban taldlt allélok szama alapjan
lokuszonként szamoltam ki. Az allélgyakorisdgban fixalodott kiilonbséget nem lehetett
egyértelmilen megallapitani, mert gyakoriak voltak a kozos allélok a kiilonbozd
ladcsapatokban. Minden génhelyen voltak olyan allélok, amelyek csak nagyon alacsony

gyakorisaggal fordultak eld a vizsgalt dlloméanyokban.

Egy fajtdban, illetve populdcidban eléfordulé privat allélokat is genetikai
disztanciaként lehet értelmezni. Minél tobb privat allélt tud felmutatni az adott populacid és
minél kevesebb azonos allélje van a tobbivel, anndl nagyobb a genetikai kiillonbség kozte €s

a csoportok kozott. Privat allélt csupéan a fodros1 €s nyari lud jelti mintdkban azonositottam.

A genetikai variabilitas szerkezetének tanulmanyozéasara alkalmas az F-statisztika, amelyben
a populacidk teljes varianciaja (Fyr) oszthatdo fel populacion beliili (Fis) és populacidok
kozotti (Fst) komponensekre. Az eredmények alapjan, a teljes genetikai variancia (Fir =
0,158126) legnagyobb része a csoportok kozotti komponensre esett (Fsy = 0,114574; Fis =
0,049187), jelezve, hogy egyes allomanyok elkiiloniilnek egymastol. A lokuszok egyenkénti
vizsgélatandl hat esetében, az Fgsr- értékek bizonyultak nagyobbnak. Ezen markerek
(Smol12, APH13, TTUG-1, TTUG-2, Bcapl, Bcap9) variabilitdsa nagyobb volt az egyes

populécidkon beliil, mint a kiilonb6z6 csoportok kozott.

A egyes populaciok elkiiloniilés-mértékének meghatarozasara és a populaciok kozotti
genetikai kiilonbség szamszeriisitésére a populacionként kiszdmitott Fgy értékek alkalmasak.
Ezt ladcsapatonként meghataroztam €s paronként dsszehasonlitottam. A homogenitas-teszt

eredményeként kapott szignifikancia tdblazatot a 3. tabldzat mutatja be.
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3. tablazat

Szignifikancia tablazat

Fodl Fod2 Fod3 Fod4 Fod5 Fod6 Fod7 Fod8 SO SOxF SP SB1 SB2 Emd
Fod2 ns.

Fod3 n.s. ns.
Fod4 ns. ns. ns.

Fod5 ns. ns. ns.  ns.

Fod6 ns. ns. ns. ns. *

F0d7 * % * % * %

Fod8 ns. ns. ns. ns. ns.  ns. *

Oros n.s. ns. * n.s. * * * n.s.

OxF ns. ns. ns. ns. ns. * * n.s. n.s.

Par * % * % * % * % * *

Bl ns. ns. ns. ns. * n.s. * ns. * ns. ¥

B2 ns. ns. ns. ns. ns.  nsSs. * n.s. n.s. * *on.s.

Emd ns. ns. ns. ns. * * * ns. * ns. * ns. ns.
NyL * % * * * % * * * % * * * %

Fodl = fodrosl, Fod2 = fodros2, Fod3 = fodros3, Fod4 = fodros4, Fod5 = fodros5, Fod6 =
fodros6, Fod7 = fodros7, Fod8 = fodros8, Oros = oroshazi, OxF = oroshazi x fodros, Par =
parlagi, B1 = babatil, B2 = babati2, Emd = emdeni; NyL= nyari lad

A * megjelolt populacidparok szignifikdnsan kiilonbdznek (p > 0,05). n.s. = nincs szignifikans kiilonbség

A fodrostollu csapatok nagyon homogénnek bizonyultak, mind6ssze a fodros7
allomany tért el szignifikdnsan a tobbi fodros tolltipusttdl. A simatolluakon beliil, a parlagi
populdcid minden mas simatollatdl kiilonbozott. Eltérést allapitottam meg a babatil —
oroshdzi €s a babati2 — oroshdzi x fodros populaciok kozott is.

A fodrostolli-simatolli  ludak Osszehasonlitdisaban mar tobb  kiilonbséget
tapasztaltam. Eltérést észleltem az oroshdzi és masik négy fodrostollu populédcio (fodros3,
fodros5, fodros6, fodros7) kozott. A keresztezett, oroshdzi x fodros adllomany, a fodros6 és a
fodros7 jelli csapattdl tért el szignifikansan. A babatil-t6l a fodros5, fodros7, a babati2 —t61
a fodros7 kiilonbozott.

Az 1900-as években emdenivel valo keresztezés hatasa (HREBLAY, 1909 b.) a
magyar allomanyokban ma is érezhetd. A legtobb magyar lud csoport és az emdeni lud
kozott nem lehetett szignifikans eltérést megéllapitani. Szignifikdnsan nem kiilonboztek az
emdenitdl: a fodrosl, fodros2, fodros3, fodros4, fodros8 populaciok a fodrostolluak koziil és
oroshazi x fodros, babatil, babati2 populacidk a simatolluak koziil. A nyari ladtdl minden

domesztikalt allomény szignifikansan eltért.
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Az MSA 4.00 szoftverprogram segitségével, a genetikai tavolsagot az
allélgyakorisagbdl POSA ¢és Nei moddszerével (BOWCOCK és mtsai., 1994; NEI, 1978)
szamoltam ki. Bar a Nei-féle disztancia értékek alapvetéen alacsonyabbak voltak, mint a
POSA modszerrel szamoltak, azonos eredményt hoztak ¢és a homogenitas-tesz soran
megallapitott genetikai differencial értékeket alatamasztottak.

A populacidk kozotti genetikai tavolsagok grafikus dbrazoldsanak modja a
filogenetikai fa, mas néven dendrogram felallitdsa. Ehhez a k6zos allélok alapjan szamolt
genetikai tavolsag értékeket valasztottam. Ezek az értékek reprezentativan abrazoljak az
olyan szoros rokonsagban 1évé szubpopuldciok kozott is a genetikai kapcsolatokat
(BOWCOCK és mtsai, 1994), mint amilyenek az altalunk vizsgalt ludcsapatok voltak. Az
értékekbdl felallitott filogenetikai fat az 5. dbra mutatja be. Az ,,A.” dendrogram esetében a
kontrollként hasznalt nyari 1ad csapatot kiilsé csoportnak vélasztottam, igy a program ehhez
viszonyitva abrdzolta a populaciok kozotti genetikai tavolsagot. A ,,B.” dendrogram esetében
nem valasztottam kiilsé csoportot, a program a populdcidk egymds kozotti viszonyaban

készitette el a dendrogrammot a POSA értékek alapjan.

5. dbra
A populaciok dendrogramja
A. B.

Nyari lad Nyari lad

Parlagi

Fodros6
Fodros7

Oroshazi

Oroshazi x fodros

Fodrosl
] Emdeni
Babati 2 Parlagi Fodros7
Babati 1
- Fodrost Oroshazi
oo Fodros6 Oroshazo x fodros
Fodros8 Babatil Fodross
Fodros5 .
Eodros2 ]laii)ztefi m‘\% Fodros3
Fodros8

0,1 0,1 Fodros2
- R — Fodros5
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IV.

UJ TUDOMANYOS EREDMENYEK

Huszonhdrom mikroszatellitbdl tizennégyet sikeresen adaptaltam domesztikalt és
vadlud fajokba. Az adaptalhatosag 61%-os volt. A tizennégy lokusz kozil tiz volt
polimorf, melyek jol alkalmazhatok a ladallomanyok genetikai variabilitidsanak a
vizsgalatahoz. Az eredményeim aldtdmasztjdk, hogy a mikroszatellitek jol

adaptalhatok a kiilonb6zd vizimadar fajok kozott.

A polimorf mikroszatellitek esetében meghatdroztam az allélszamot, vart és valos

heterozigozitast, illetve PIC-értékeket.

A hazai ludallomanyokban kimutattam a palacknyak hatdst, amire a viszonylag
alacsony allélszdm mellett, a relative magas heterozigdta gyakorisagbdl lehet
kovetkeztetni. Ez egyuttal azt is jelzi, hogy a genetikai sodrodas tovabbi karos

hatasanak elkertilése végett, novelni kell az allomanyok 1étszamat.

Az F-statisztika alapjan meghataroztam a teljes (Fit), a populacion beliili (Fis) és a
populacidk kozotti (Fst) genetikai variancia értékeket. Ezek a szubpopulaciok szoros

rokonsagara utaltak.

A homogenitds-teszt eredményei alapjan tobb kis 1étszamu ladcsapat k6zott nem
tapasztaltam  szignifikdns kilonbséget. gy a kis egyedszamu alloméanyok
Osszevonasanak megvan az esélye, ami lehetdvé teszi a benniik fellépd beltenyésztés

karos hatasanak a csokkentését.

A vizsgalataim kimutattak, hogy az 1900-as években emdenivel valo keresztezés

hatdsa a magyar allomanyokban ma is érezheto.
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VI. AZ EREDMENYEK GYAKORLATI HASZNOSITHATOSAGA

A génmegdrzési programok kialakitdsahoz sziikséges tobbek kozott, a
génmegorzendd fajta génfrekvencidjanak és a kiillonb6zo genotipusok tavolsagbecslésének
tudomanyos feltardsa. Ennek a munkédnak az eredményei jol felhasznéalhatok a fajtafenntartd
tenyésztésben, hiszen a nemzeti kincsé nyilvanitott magyar lud, veszélyeztetett 1étszdmra
csokkent, allomanydnak fenntartdsa elképzelhetetlen széleskorli populaciogenetikai
ismeretek nélkiil. A szdrmazéisi dokumentdcioval nem rendelkez6 1ad csoportok
homogenitasanak meghatarozasaval, a populaciok kozotti kiilonbség feltarasaval, lehetdség
nyilik a fajta fenntartdsdhoz sziikséges hosszu tava stratégia kidolgozasara. A jovoben az
altalam kidolgozott mikroszatellitszett segitségével, a betenyésztettség valtozasa
folyamatosan ¢€s rutinszertien nyomon kovethetd. El nem hanyagolhat6 a jelentsége annak,
hogy a kidolgozott markerekkel a réghonosult fajtanak szamité magyar lid mellett mas

hazilud fajtak molekularis genetikai jellemzésére is lehetség nyilik.
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