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OSSZEFOGLALAS

Szimulacios vizsgalatunkban elemeztiik a csalddméret és a
nemek ardnydnak hatdsat a ritka gének fennmaraddsara, a
genetikai valtozatossag mértékére nézve.

Az dallomdny 360 egyedbdl allt. A vizsgdlat sordn a 360
egyedet 3-féle genetikai strukturdaval 3-féle csoportba helyeztiik
klaszterek kialakitasaval. Nyolc [okuszon 2, 3, illetve 4 allélt
feltételeztiink. Tizendt nemzedéket hoztunk létre, a valosagban
haszndlt parositasi és szelekcios eljarassal.

Szignifikans  kiilonbségeket  talaltunk  a  genetikai
valtozatossagot mérd entropia értékekben a kovetkezd esetekben:
egyenld szamu alléllal rendelkezé populacional, valamint amikor
az allélgyakorisagok 0,125 és 0,75 kozott voltak, a kisebb (10
egyedes) szaporoddsi kozdsséget alkoto populaciokndl volt a
legnagyobb az entrépia a 30 vagy 90 egyedes koziosségekhez
képest. Az elsé allélvesztés atlagosan legkordbban a nagyobb
csaladokban (90 egyed) fordult elé (3,37 generacio). A nemek
aranyat véve az dsszehasonlitas alapjaul a legkedvezébb a
genetikai valtozatossag fenntartasa céljabol az az eset, amikor a
bakok és tojok aranya 1:2, vagy 1:4 az 1:9 arannyal szemben. Az
elsd allél elvesztése (atlagosan 3,05 generdcio) az 1:9 bak és tojo
aranyndl fordult el, amikor a legritkabb allél gyakorisdaga az elsé
generacioban 0,0069 volt.

Kulcsszavak:
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SUMMARY

In a simulation examination, we analyzed the effect of the
family size and the rate of pairing on the survival of rare genes, to
keep the level of variation of the genepool and to avoid the loss of
alleles.

The population size was 360 animals. In the simulation, we
calculated on the basis of a discrete population. We placed the 360
animals into different clusters, with 3 types of frequencies of
alleles and 3 types of groups. We assumed 2, 3 or 4 alleles in 8
loci. We generated 15 generations using the same mating and
selection system used in practise. The simulation was written with
Scilab 2.7.2 software, and evaluated with SPSS software.

There were significant changes in the effect of family size on
the genetic variation in the following cases: when the base
population had the same gene frequencies in all loci, and when the
gene frequencies were between 0.125-0.75. In these cases, we
found that the smaller families (10 animals/cluster) were better
than the larger families (30 or 90 animals/cluster). The first
generation where there accured a loss of alleles was averagely
earliest in larger families (90 animal/cluster). This average was
3.37 generations. When we are searched the effects of the different
rates of pairing we found those cases most favourable when the
ratio of males and females was 1:2 or 1:4 as compared to 1:9. The
first generation where there was a loss of alleles was averagely

earliest at the ratio of pairing male and females of 1:9 (the mean
was 3.05 generations) when the frequency of the rarest allele was
0.0069.

The recently introduced rotating-random mating system is an
eligible method for small populations for the preservation of
genes.

Keywords: gene preservation, computer simulation, Bronze
turkey

BEVEZETES

A szamitastechnika rendkiviil gyors fejlodésével
egyre nagyobb tért hodit minden tudomanyteriileten,
igy a genetikdban vagy az allattenyésztésben is. A
szimulacios moédszerek koziil célunknak legjobban
sztochasztikus modellezés, ezen beliil pedig a Monte-
Carlo szimuléacio felelt meg. Itt ugyanis a véletlen
altal  befolyasolt folyamatrol wvolt sz6, az
eredményeket a valosziniiség befolyasolja (Komlosi,
2002).

Korunk egyik sajnalatos jellemzdje, hogy a
természetet, sokféle novényt és allatot védeniink kell
a kipusztulastol. Szamos kutatd szentelte figyelmét a
génmeglrzési problémak megoldasara. Az egyik
lehetéség a génrezerv allomanyok tartasa (Maudet et
al., 2002; Nortier et al., 2002), a masik a génbankok
hasznalata. Az elobbinél maradva jelentds gond a kis
populaciokkal kapcsolatosan a beltenyésztettség
novekedése (Borlase et al., 1993; Takeda et al,
1995), ami a fajta életképességét csokkenti. Sajnos
mar nemcsak a vadon ¢éloket, de egyes haziallat
fajtakat is veszély fenyegeti, a piac, a vasarlok
pillanatnyi igénye miatt. Ezek az igények azonban
modosulhatnak, egyre gyakrabban mutatkozik
érdeklédés a kiilonleges mindségi allati termékekre,
még ha azok dragabban is allithatok elé (Mihok és
mtsai, 1999). Eppen ezért a tenyésztdk szamara
fontos a mar nem divatos fajtak tartasa génmegdrzés
céljabol (Bodo és Mihok, 2002).

A DE ATC génmegérzés céljabdl fenntartott
bronzpulyka populaciojanal jelenleg rotacios —
véletlenszeri parositast alkalmaznak. A populécid
létszama generaciorol generaciora kozel azonos
szinten all. Ezeket az egyedeket kis vonalakban
tartjak, Osszesen 11-ben. Egy vonalban 3-4 bak és
12-16 tojo talalhatd. A vonalbdl kikelt tojok
tenyészallatként a vonal ndivari egyedeinek
utanpotlasat szolgaljak, a bakok pedig a szomszédos
vonal bakjainak tenyészutanpotlasat. A tojok
atlagosan 39 tojast tojnak. Az egyedeket atlagosan
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két évig tartjak tenyésztésben. A szaporodasi ciklus
soran a vonalakon beliili egyedek véletlenszeriien
parosodnak. A tojasokat mind  kikeltik.
Tenyészérettséget kovetben a  tenyészallatnak
megfeleld bakokat a kovetkezd volierbe helyezik, az
utolso volier bakjai pedig az elsébe keriilnek. Ezzel a
ciklikus mozgatassal igyekeznek a tenyésztok a
genetikai valtozatossagot fenntartani, a
rokontenyésztettséget lassitani.

Egy el6z6 munkénkban elemeztiik ennek a
populacionak a struktarajat, valamint kimutattuk,
hogy milyen kiilonbségek mutatkoznak, ha a ritka
allélt bakok vagy tojok hordozzak (Szdke és mtsai,
2004). Mostani kisérletiinkkel arra kerestiik a valaszt,
hogy mekkora Iétszamii vonalak, milyen nagy
csaladok, szaporodasi kozosségek esetén lenne
legnagyobb esélye a ritka gének fennmaradasanak.
Masrészrol vizsgaltuk, hogy a nemek aranyanak
valtoztatasaval hogyan valtozik a  genetikai
valtozatossag, illetve a ritka allélok elvesztése milyen
sebességgel torténik.

ANYAG ES MODSZER

L. kisérlet. A populacio 360 egyedbdl allt. Nemek
szerinti eloszlasa: 72 bak és 288 toj6. Ez 1:4
ivararanynak felel meg. A szimulicioban diszkrét
populaciéval szamoltunk. A kisérlet soran a 360
egyedet 3-féle genetikai  struktaraval —3-féle
vonalrendszerbe helyeztiik el. Nyolc 16kuszon 2, 3,
vagy 4 alléllal dolgoztunk. A populaciét 15
generacion keresztill tartottuk a valosagban hasznalt
parositasi s szelekcids eljarassal.

A program  rogzitette, hogy  hanyadik
generacioban  veszitettiink  allélt, illetve egy
ugynevezett Shanon-féle entropia értéket, amit a
kovetkezo formulaval szamoltunk:

E= _Zpi 'ln(pi)

i=1

ahol p; a négy allél gyakorisdga. Ez az E entrdpia
értek jol jellemzi a populacié ,rendezetlenségét”,
vagyis a gének valtozatossagat, anélkiil, hogy ezt a
géneknek adott szamértékek befolyasolnak. Az
entropiat  eredetileg az  informacidelméletben
hasznaltak, ahol egy p = { p(x); x € X } eloszlasu &
diszkrét valdszinliségi valtozo altal szolgaltatott
informacié mennyiségének mérésére Shanon a

H=H(&)=-Y p(x)log, p(x)

xeX

mennyiséget vezette be, ,,ahol X egy informacio
forras jelkészlete, vagy abécéje, ennek a halmaznak
az elemei x-ek, a jelek, vagy szavak. A § értékei a
forras altal kibocsatott jelek” (Bar6ti és mtsai, 1993).
Az eredeti kettes alapi logaritmus helyett
haszndlhat6 mas alapi logaritmus is, az entrdpia
tulajdonsadgai megmaradnak, csak az informacio
mennyiség  ,mértékegysége” lesz mas. Mi
természetes alapt logaritmust hasznaltunk.

A gyakorlatban a genetikai valtozatossag
mérésére a varianciat hasznaljadk altalaban. A
variancia helyett azért valasztottuk az entropiat, mert
érzékenyebben irja le a gének valtozatossagat. A

variancia a varhato érték koriili ingadozas mértékét
mutatja, s igy fligg a szimulacidé sordn az egyes
géneknek adott értékektdl. Ezzel szemben az entrdopia
csak az allélgyakorisagtol fligg, de nem szamit az
allél szamértéke. A  génmeglrzési problémak
targyalasanal azért célszerli az entropia segitségével
jellemezni a populaciot, mert jol méri a
valtozatossagot'; ha egy allél gyakorisiga csokken,
akkor csokken az entrdpia is. Ha egy populacioban
sikeriil szinten tartani vagy esetleg emelni ezt az
értéket, akkor azt jelenti, hogy az allélok kiesésének
valoszinliségét sikeriilt lecsokkenteni, illetve tartdsan
alacsonyan tartani. Az entropia értéke minimalis, ha a
populacié minden lokuszan homozigédta, maximalis,

ha minden 16kuszon minden allél egyenld
gyakorisaggal fordul el a populacioban.
A vonalba sorolas véletlenszerlien tortént.

Természetesen ez csak a kiindulasi populaciora
vonatkozik, hiszen a késébbiekben mar a rotacios —
véletlenszer(i parositas szabalyai alapjan keriiltek a
kovetkez6 generacio tagjai a kiilonb6zo volierekbe.

A kiinduldsi populdcié genetikai szerkezete
haromféle lehetett. Minden esetben az elsd harom
l6kuszon négy, a masodik harom l6kuszon harom, a
maradék két lokuszon pedig két allél talalhatd. Az
elsénél  igen ritka  allélokat talalunk, az
allélgyakorisdgok 0,0069-0,9806 kozott értékeket
vettek fel. A harmadikndl az allélgyakorisagok
megegyeznek, négy allél esetén mindegyik 0,25;
harom allélnal 0,33; két allélnal 0,5 volt az
allélgyakorisag. A masodik esetnél a két széls6séges
allélgyakorisag kozotti értékek szerepeltek (0,125-
0,75). A vonalak szdma lehetett: 4, 12, illetve 36, igy
a csaladok mérete 90 egyedtdl 10 egyedig valtozott.
Ebben a kisérletben 360 ismétlést végeztiink mind a
kilenc alappopulacion, igy Osszesen 3240 futas
eredményeit rogzitettiik.

II. kisérlet. Itt a nemek aranyat valtoztattuk. A
kiindulési populécié 1étszama ismét 360 egyed volt.
Tizenkét volierbe soroltuk az egyedeket, igy egy
vonalban 30-an voltak. A bakok és tojok aranya 1:2,
1:4 és 1:9, a pontos létszamadatok az 1. tablazatban
olvashatok. Az egyes aranyokhoz tartozé effektiv

populacioméret: Ne;,=320, Ne;,=230,4 illetve
Neys=129,6. Valtoztattuk az allélgyakorisdgot,
melyek  megegyeztek az  els6  kisérletben

alkalmazottakkal. Osszesen ismét kilenc alapesettel
15 nemzedéken at, 360 ismétlést végeztiink, igy 3240
futas eredményei alapjan vontuk le
kovetkeztetéseinket a  genetikai  valtozatossagra
vonatkozoan. Az egyedek vonalakba soroldsa a
kiinduldsi ~ populaciohoz  mindkét  kisérletben
véletlenszertien tortént.

" Amikor a valosziniiségek kicsik és az eloszlisban nagy szami
valtozat lehetséges, akkor a statisztikai entropia a valtozatossagot
méri. A valtozatossag mennyiségileg analég a varianciaval, ha
statisztikailag intervallum mérési szintiieck a valtozdink. Az
entropia nulla, ha az eseményekre igaz, hogy p(x)=1 minden x-re,
és pozitiv egyéb esetekben. Felsé hatara akkor van, ha egyenletes
eloszlasu a valtozd, vagyis p(x)=1/N, minden x-re, ahol N a
kategoriak szama. A statisztikai entropia mértéke a legalapvetobb
mérteke az informacidelméletnek (Krippendorff, 2004).
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1. tablazat
Létszamadatok a masodik kisérletnél (egyed)

A bakok és tojok aranya(l) 1:2 1:4 1:9
Vonalakon | Osszesen(3) 30 30 30
belilli | Bak(4) 10 6 3
1étszam(2) | Tojo(5) 20 24 27

Table 1: The family size at the 2nd experiment (animal)
The ratio of males to females(1), Family size in clusters(2),
Together(3), Males(4), Females(5)

Mindkét kisérletben a szimulacidés programot a
Scilab 2.7.2 matematikai szoftver sajat fejlesztd
nyelvén irtuk. A programok egy részét a Nemzeti
Informaciés Infrastruktira Fejlesztési Program
szuperszamitogépén futtattuk a nagy szamitogépes
er6forrasigény miatt, az eredmények kiértékeléséhez
pedig az SPSS statisztikai programot hasznaltuk fel.

EREDMENYEK

Az els6 kisérlet f6 célja az volt, hogy kideritse,
mekkora szaporodasi kozosségek alkalmazasa a
legcélszeribb  baromfiknal, ha a  genetikai
variabilitast kivanjuk megdrizni.

Amikor tobb lokuszon ritka allélok voltak az
alappopulacioban, a genetikai valtozatossag mért
értékei kozott nem mutatkozott szignifikans eltérés.
Szinte torvényszerii volt a ritka allélok korai
elvesztése. A masodik esetben, amikor az
allélgyakorisagok 0,125-0,75 kozott szerepeltek az
alappopulacidban, ott a kis alpopulaciok bizonyultak
elénydsebbeknek, ott volt szignifikdinsan magasabb
(p=0,00) a genetikai valtozatossagot mérd entropia; a
kozepes- és nagy csaladok esetén nem volt
kiilonbség. Hasonléan a harmadik esetben is, mikor
az alappopulacioban az allélgyakorisagok
megegyeztek, a kis csaladok (10 egyed/volier)
mutatkoztak a legkedvezobbeknek (p=0,00). Ekkor
azonban a nagy ¢és kozepes csaladok kozott is
jelentés volt az eltérés, a kdzepes méretli csaladok
(36 egyed/volier) javara (p=0,00) (2. tabldzat).

2. tablazat
Atlagos entrépia értékek az egyes populaciétipusokhoz
a 15. generaciéban

Allélgyakorisag(1)
Csaladméret(2) 0,0069- | 0,1250- | 0,2500-
0,9806 0,7500 0,5000
Atlag(4 1,48 1,50 1,50
90 egyed/volier(3) ,ag,( ) >
Szoras(5) 0,33 0,34 0,32
Atlag(4 93 94 8,02
36 egyed/volier(3) ag(d) 7, 7, >
Szoras(5) 0,19 0,19 0,16
Atlag(4 8,53 8,5 8,64
10 egyed/volier(3) ag(d) > 7 >
Szoras(5) 0,10 0,09 0,07

Table 2: The mean of entrophy at different populations in the
15. generation
Frequencies of alleles(1),
Mean(4), Std. dev.(5)

Family size(2), Animal/cluster(3),

Az elsé esetben — ahol igen ritka gének is
eléfordultak a kiindulasi populacidban — vizsgaltuk
azt is, hogy melyik az az els6 generacio, ahol
valamelyik génvaltozatot elveszitjik a genetikai
sodrodas kovetkeztében. Ennek értéke 1 és 11 kozott
valtozott, tehat ilyen alappopulacio és tenyésztési
eljaras esetén biztosan bekovetkezett valamely
lokuszon valamelyik allél elvesztése. Az elsé eset
gyakorisagi hisztogramjat az /. dbra mutatja. Itt is a
kis csaladok bizonyultak elonydsebbnek (3. tdbladzat).
Varianciaanalizissel kimutattuk, hogy szignifikans
kiilonbség volt a legkisebb és a legnagyobb
csaladméret kozott (p=0,00). A varianciaanalizisnél
az SPSS statisztikai szoftverben a Tukey tesztet
valasztottuk, mert er6sen konzervativ, azaz kevéssé
hajlamos a nem ,,igazi” kiilonbségek elfogadédsara
(Hancz, 2003).

1. dbra: Az elsé allélvesztés idépontja generaciéban mérve.
A Kkezdeti allélgyakorisag 0,0069-0,9806 kozotti,
a szaporodasi kozosség mérete 90 egyed/volier
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Figure 1: The moment of the loss of first allele measured by
generation. The frequencies of the alleles in the base population
were 0.0069-0.9806
Generation(1), The number of the cases(2)

3. tablazat
Az elsé allélvesztés ideje generacioban megadva,
ha az alappopuléaciéban ritka génviltozatok vannak

Csaladméret(1) Atlag(3) Szoras(4)
90 egyed/volier(2) 3,37 1,53
36 egyed/volier(2) 3,50 1,68
10 egyed/volier(2) 3,69 1,69

Table 3: The mean of the generation at first loss of alleles
Family size(1), Animal/cluster(2), Mean(3), Std. dev.(4)

Az effektiv populacioméret minden
populéaciotipusnal 230,4 volt. A szamitashoz az
alabbi formulat hasznaltuk:

_4-N,-N,
‘" N,+N,
ahol N, és N a populacié him és ndivara egyedeinek
szamat jelenti (Falconer és Mackay, 1996). Ez
alapjan becsiiltiik a beltenyésztettségi koefficienst
(Falconer és Mackay, 1996):

AF:#=0,00217
2-N,

A 15. generacioban az F=0,03255, amennyiben a
kiinduléskor nem volt beltenyésztett a populécio.
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A masodik kisérletben a nemek aranyat
valtoztattuk az egyes vonalakban, de a teljes
populécié 1étszama allando volt (1. tabldzat).

A genetikai valtozatossagot vizsgalva a 15.
generacioban azt kaptuk, hogy az elsé két esetben,
vagyis amikor az alappopulacié allélgyakorisaga
0,0069-0,98 kozott vagy 0,125-0,75 kozott volt,
akkor a nemek ardnya nem gyakorolt hatast a

genetikai  valtozatossag mértékére az  adott
koriilmények kozott. A nemek aranya kozotti
kiilonbségek  kimutathatd hatdsa a  genetikai

valtozatossagra csak egy esetben jelentkezett, amikor
az allélgyakorisagok megegyeztek az
alappopulacioban (p=0,00). Ekkor legkedvezdbbnek
az 1:2 bak-tojé ardny mutatkozott, mig a legkisebb
genetikai valtozatossag az 1:9-es bak-tojo aranynal
volt (4. tablazat).

4. tablazat

Atlagos entropia értékek az egyes populaciétipusokhoz
a 15. generaciéban

, Allélgyakorisag(1)
Nemariny 0,0069- | 0,1250- | 0,2500-
(bak:toj6)(2) > ’ >
0,9806 | 0,7500 | 0,5000
1o Atlag(3) 1,47 7,95 8,59
Széras(4) 0,33 0,18 0,08
14 Atlag(3) 1,50 7,94 8,57
Szoras(4) 0,34 0,19 0,09
Lo Atlag(3) 1,52 7,99 8,32
Szoras(4) 0,39 0,19 0,16

Table 4: The mean of entrophy at the different populations in
the 15. generation
Frequencies of alleles(1), The rate of sex (male:female)(2),
Mean(3), Std. dev.(4)

Az allélvesztések szamat illetéen csak a ritka
allélok esetét vizsgalhattuk (5 hordozé egyed a 360-
bol), hiszen csak itt kovetkezett be jelents szamban,
hogy valamely allél szdma nulla lett. Az elsé allél
elvesztése atlagosan a 3,05; a 3,5 és a 4,52-dik
generacioban kovetkezett be 1:9, 1:4 illetve az 1:2
bak-tojo aranyoknal (5.tdblazat). Varianciaanalizissel
az  emlitett  kiilonbségek  szignifikansaknak
bizonyultak (p=0,00). Ezeken az eseteken kiviil csak
egy alappopulaciot tekintve tapasztaltunk
allélvesztést, ez az 1:9 arany mellett és 0,125-0,75
kozotti  kezdeti  allélgyakorisag esetén  Otszor
kovetkezett be a 360 ismétlésbol. Egyszer a 12,
egyszer a 14. és haromszor a 15. generacioban.

5. tablazat
Az elsé allélvesztés ideje generacioban megadva,
ha az alappopulacioban ritka génvaltozatok vannak

Nemarany (bak:tojé)(1) Atlag(Z) Szoéras(3)
1:2 4,52 2,37
1:4 3,50 1,68
1:9 3,05 1,10

Table 5: The mean of the generation at first loss of alleles
The rate of sex (male:female)(1), Mean(2), Std. dev.(3)

Az egyes aranyokhoz tartozd  effektiv
populacioméret: Ne;.,=320, Ne;.,=230,4, Ne;.o=129,6
volt. Mivel itt eltéréek voltak az effektiv
populacioméretek, ezért a beltenyésztettség is eltérd
mértékben valtozott generaciordl generaciora. A 15.
generacidban a  beltenyésztettségi  egylitthato
értékeire a kovetkezd szamokat kaptuk amennyiben a
nulladik generaci6 még nem volt beltenyésztett:
F.,=0,02344, F,.,=0,03255, F,.,=0,05787.

Mindkét kisérletben minden populacidtipushoz
vizsgaltuk a 15. generacioban mért entropia értéket.
Kolmogorov-Szmirnov probat végeztiink
normalitasvizsgélathoz. A kapott szamitasok alapjan
megallapithatjuk, hogy minden populacioban a 15.
generaciohoz  tartozd  entropiaértékek  normalis
eloszlasbol szarmaznak (p=0,052-0,9).

Az els6 allélvesztés generacidoszama diszkrét

eloszlasu valdsziniiségi valtozo. Minden
populacidhoz megvizsgaltuk, hogy szarmazhat-e
valamilyen nevezetes eloszlasbol. Legkdzelebbi
rokonsagot binomialis ¢és Poisson eloszlashoz

mutatta, de ezek statisztikailag nem igazolhatok.
MEGBESZELES

Az els6 kisérlet eredménye — miszerint az azonos
populacioméret esetén tobb darab kisebb egyedszami
szubpopulaciok ciklikus rotacids eljarassal vald
tenyésztése kedvezébb, mint ugyanezzel az eljarassal
tenyésztett de kevesebb darabszamu nagyobb
egyedszamu szubpopulaciok alkalmazasa — arra
enged kovetkeztetni, hogy az 0ij generacié bakjainak
kovetkezd volierbe helyezése jobban biztositja a
gének keveredését, a valtozatossag minél magasabb
szinten vald tartasat, mint ami a véletlenszera
parosodassal nagyobb vonalakban elérheté volna.
Tehat egy adott méretli populacional célszerii tobb
kisebb részpopulaciora osztani az egyedeket. A
szubpopulaciok optimalis méretének
meghatarozasahoz tovabbi vizsgalatok sziikségesek.

A masodik kisérletnél, amikor a nemek aranyat
valtoztattuk, természetesen azok az  esetek
bizonyultak kedvezObbnek, amikor az effektiv
populacidoméret nagyobb volt, bar abban az esetben,
amikor igen ritka allélok vannak a populacioban ezek
a kiilonbségek nem voltak szignifikansak. Ez azt
jelenti, hogy csupan a bakok aranyanak ndvelésével
nem keriilhet6 el a korai allélvesztés, mas eszkdzoket
kell taldlni a jelenség elkeriilésére. Megoldast
jelenthet, ha ismerjiik, hogy melyik egyed hordozza a
ritka allél, akkor annak tSbb utodjat tartjuk meg
tenyészallatként.

Dietl és Langhammer (1997)
kisérleteikben kiilonb6zé szelekcios eljarasokat
teszteltek. Véletlenszeri parositast, negativ- és
pozitiv asszortativ parositast, és olyan eljarast
hasonlitottak 0ssze, ahol minimalis a
beltenyésztettségi rata. Programjukban csak egy
lokuszon vizsgalodtak, de 80 alléllal dolgoztak.
Cikkiikben leirtak, hogy az allélok 79%-94%-at
veszitették el 15 nemzed¢k alatt a parositasi eljarastol
fliggben. Esetiinkben ez az arany nem volt t6bb, mint
0%-36%, bar a mi szamitasainkban 6sszesen 25 allél
szerepelt 8 16kuszon.

szimulaciods
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Egy masik szimulacios tanulmanyban Prikryl és
mtsai (1987) szintén az allélvesztést vizsgaltak. Ot
nemzedéken at minden pdarositasbol 5-25 egyed
alapjan valasztottak ki a kdvetkezé generacid sziild
egyedeit. A kezdeti allélgyakorisag 2 vagy 5
l6kuszon 0,01-0,99 kozott alakult. Megallapitottak,
hogy az allélvesztés kiilondsen nagy volt az F,;
nemzedékben, amikor az allélgyakorisag 0,3 alatt
volt, de jelentsen csokkent a késobbi generaciokban.
A legtobb allélvesztés 0,01 allélgyakorisag mellett
kovetkezett be. Ez az allélgyakorisdg magasabb, mint
az altalunk szamolt legritkabb allél esetén (0,0069),
igy nem meglepd a tapasztalt nagymértéki
allélvesztés.

A beltenyésztettségi egylitthaté 0,02-0,05 kozotti
értéke a 15. generacidban igen kedvezd értéknek
mutatkozik,  Osszehasonlitva Komlési  (2002)
munkajaval, ahol szelekcios eljarasokat tesztelve az
5. generacidban  0,02-0,22  kdzé  esett a

beltenyésztettségi 33-60
mellett.

Tapasztalatainkat 6sszegezve elmondhatjuk, hogy
a jelenleg alkalmazott rotaciés — véletlenszerii
parositdas megfelelé eljaras baromfik esetében
génrezerv populaciok szamara. Ezt azonban érdemes
kiegésziteni rendszeresen vérvizsgalattal, amelybdl
egzakt adatokat nyerhetiink a populacié genetikai
Osszetételére vonatkozdan. Ennek gyakorisaga sok
tényez6tdl — pénziigyi lehetéségek, a populécid
genetikai allapota — fligg. Pontosabb értékelést a
vérvizsgalat javasolt gyakorisaganak megallapitasara
csak populaciora szabottan, a konkrét vérvizsgalati

egylitthato egyedszam

eredmény elemzése utan lehet. Egy adott
populdciéonal az els6 molekularis  genetikai
vizsgalatok utdn kiszamithatdé az allélvesztés

valoszinlisége, és igy az is, hogy ezt elkeriilendd,
mikor érdemes a vizsgalatokat megismételni.

IRODALOM

Baroti Gy.-Bognar J.-Fejes Toth G. (1993): Valoszinliségszamitas.
Nemzeti Tankonyvkiado, Budapest, 255.

Bodo 1.-Mihok S. (2002): A régi magyar haziallatfajtak védelme,
fenntartasanak sziikségessége és hasznositasanak lehetGsége.
A hagyomanyos magyar novény- és allatfajtdk jelene és
jovdje. Szabolcs-Szatmar-Beregi Szemle, Nyiregyhaza, 38. 1.
45-72.

Borlase, S. C.-Loebel, D. A.-Frankham, R.-Nurthen, R. K.-
Briscode, D. A.-Daggard, G. E. (1993): Modeling problems in
conservation genetics using captive Drosophila populations:
consequences of equalization of family sizes. Conservation
Biology, 7. 1. 122-131.

Dietl, G.-Langhammer, M. (1997): Conservation of rare breeds of
animals — objectives and possibilities. Archiv fiir Tierzucht,
Dummerstorf 40 Sonderheft, 135-141.

Falconer, D. S.-Mackay, T. F. C. (1996): Introduction to
Quantitative Genetics. Fourth edition. Longman

(2003):  Kisérlet
Kaposvar, 52.

Klaus Krippendorff’s Dictionary
http://pespmc1.vub.ac.be/ASC/

(2002): nagy

populécioban. Allattenyésztés és Takarméanyozas, 51. 6. 557-

565.

Hancz Cs. statisztika. Egyetemi jegyzet,

of Cybernetics (2004):

Komlosi 1. Parositas szimulacigja kis és

Maudet, C.-Miller, C.-Bassano, B.-Breitenmoser-Wiirsten, C.-
Gauthier, D.-Obexer-Ruff, G.-Michallet, J.-Tabarlet, P.-
Luikart, G. (2002): Microsatellite DNA and recent statistical
methods in wildlife conservation mamagement: applications
in Alpine ibex (Capra ibex). Molecular Ecology, 11. 421-436.

Mihok S.-Bodé L.-Biré G.-Siith M. (1999): A bronzpulyka
hustermelése a kiilonleges fogyasztoi igények kielégitése
tiikrében. Allattenyésztés és Takarmanyozas, 6. 796-802.

Nortier, C. L.-Els, J. F.-Kotze, A. (2002): Genetic diversity os
indigenous Sanga Cattle in Namibia using microsatellite
markers. 7th World Congress in Genetic Applied to Livestock
Production. Montpellier, France

Prikryl, I.-Linhart, O.-Tiews, K. (1987): Simulating the allele
frequencies for optimalization of genetic improvement by
group line gynogenesis. Selection, hybridization, and genetic
engineering in aquaculture. Volumel. Proceedings of a
worldsymposium, Bordeaux, June 27-30, 1986, 431-436.

Szdke, Sz.-Komlosi, I.-Korom, E.-Ispany, M.-Mihok, S. (2004): A
statistical analysis of population variability in Bronze Turkey
considering gene conservation. Archiv fiir Tierzucht, 47. 4.
377-386.

Takeda, H.-Obata, T.-Furukawa, T.-Nirasawa, K.-Takahashi, H.
(1995): Use of marker information to maintain variability in
small population. Animal Genetic Resources — International
Workshop, Tsukuba, Japan

39



