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1. Bevezetés

“Csak ha az utolsé fat is kidontitek,
az utolso halat is kifogjatok
az utolso folyot is megmeérgezitek
akkor veszitek majd észre,

hogy a pénzt nem lehet megenni.’

(Cree-indidn bolcsesség)

Foldiink bioldgiai sokszinlisége - a tobb millid novény- és allatfaj - 3,7 milliard
évig tartd evolucios folyamat eredménye. Mi emberek csak nagyon kis részét képezziik
ennek az €16 “haldézatnak®, amitdl mi magunk is fiiggink. A rendelkezésre 4llo
¢letformak diverzitasa tette lehetové, hogy azzd valjunk, azza fejlodjiink, amik ma
vagyunk. Mi valasztottuk ki azokat a fajokat, amelyek a domesztikéaciora leginkabb
alkalmasak voltak. Az 50 000 ismert madar és emldsfajbdl kevesebb, mint 30 fajt
hasznalunk a mezdgazdasagban, amibdl vilagviszonylatban, mintegy 14 faj szolgaltatja
a haszonallati termékek 90%-at (FOOD AND AGRICULTURE ORGANIZATION OF
THE UNITED NATIONS, 1999). Az éaltaluk nyert taplalékforrasok tették lehetové
letelepedésiinket, ami dontd 1épés volt fejlodéstorténetiinkben. Az elsé allatok
domesztikacidjaval az ember Onmaga is elkezdte formalni és alakitani a Fold
sokszinlis€gét, mert a kiilonb6z6 fajokat sajat haszonallataiva és haszonnodvényeivé
tette. Az eltérd klimatikus és foldrajzi koriilményeknek kitett allatokat, a feltételeknek
megfeleléen ugy kezdte szelektdlni, hogy azokkal minél nagyobb termelési
eredményeket érhessen el. Az emberiség tulélését megteremtd sokszinliségnek
folyamatosan kiilonb6z6 (kornyezeti) feltételeknek kellett megfelelnie.

Az utols6 harom évszdzadban bekovetkezett, a vildg képét tartésan
megvaltoztatd ipari fejlodés, a mezdgazdasagot sem keriilte el. A mezdgazdasagi
termékek kereskedelmi méretii eldallitdsa nagyobb termelési sziikséghez vezetett. A
szelekcid kizardlag a nagy teljesitményli fajtak kialakitdsara iranyult. A specializalt
fajtak megjelenése a régi, hagyomanyos fajtak fennmaradasat veszélyeztetni kezdte. Ez
napjainkra oly mértékiivé nétt, hogy a kozel 5 000 haziallatfajta 30%-at kihalas veszélye
fenyegeti ¢€s havonta kozel 6 fajta tiinik el a Foldrol (FOOD AND AGRICULTURE
ORGANIZATION OF THE UNITED NATIONS, 1999). Eurdépdban a XX. szazad
elején még 1étezd fajtak fele, ma a kihalas kiiszobén all. Kiilonosen a haszonbaromfi-

tenyésztes teriiletén észlelhetd ez a jelenség, ahol a nagyfoku specializacio miatt, egyre
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homogénebb és sziikebb genetikai dllomany all rendelkezésre. (SECRETARIAT OF
THE CONVENTION ON BIOLOGICAL DIVERSITY, 2000). A probléma globalis
mérettivé valt, a folyamat megallitdsa Osszefogdst és egytittmiikodést igényelt. Ennek
tudatdban dolgozta ki a biologiai sokféleségrol szolo egyezményt az ENSZ
(,,Convention on Biological Diversity*), amit 1992-ben Rio de Janeiroban a Kornyezet
¢s Fejlodés Konferencian hozott nyilvanossagra. Az egyezményt 168 allam, beleértve
Magyarorszagot is, alairt (ez azota 175 allamma boviilt). Az egyezményben tdbbek
kozott elfogadasra keriilt az a tétel, hogy a haziallatok is hozzatartoznak a vilag
biologiai sokféleségéhez.

Magyarorszdg a Rioi Egyezmény aldirdsa eldtt is élen jart az Gshonos és
réghonosult haziadllatfajtdk fenntartdsdban. Erre irdnyuld torekvések mar az 1960-as
években megkezdddtek. Hazank 1971-t8l kezdve tobb, géntartalékok fenntartasaval
foglalkoz6, nemzetkézi ¢és vilagkonferencianak adott otthont. A magyarorszagi
hivatalos génmegdrzési programok eleinte csupan a létszdm fenntartdsara szoritkoztak.
Napjainkban keriilt sor a ritka értékes genotipusok elszaporitdsdra, valamint a
génvaltozatok gyakorisaganak, a genotipusok tavolsagbecslésének tudomanyos
feltarasara. A Debreceni Egyetem Agrartudomanyi Centrum
Mezégazdasagtudomanyi  Kar  Allattenyésztés- és  Takarmanyozastani
Tanszékének koordinalasdval, Széchenyi-kutatasi program keretében, kutatd
konzorcium alakult (MIHOK, 2006.a.). A Bodo Imre vezetésével elnyert palyazat
tobbek kozott, molekularis genetikai modszerekkel a régi haziallatfajtdinkban rejld
genetikai variancia felmérésére iranyult. A program egyik célja molekularis genetikai
markerek segitségével, a még ¢él0 génrezerv dallatok genetikai variabilitasdnak
meghatarozasa volt.

Hazankban a ludard-termelésnek ¢és ludtartdsnak évszdzados multja és
hagyoménya van. Ennek kovetkeztében a ludtartasban és ludtermékek eldallitasaban a
vilagelsék kozé tartozunk (BOGENFURST, 2000). Mar a 19. szazadban jelentds export
kertiilt a kornyezd orszagokba tollbdl és éldallatbdl. Ezt a hirnevet a parlagi ludféleségek
fehértollu allomanyaibol kialakult magyar lud termékeivel alapoztuk meg. Két
valtozata, a sima és a fodrostollu magyar lud, az 1800-as évek elején jelent meg az
Alfsld vizenyds berkeiben (MIHOK, 2000). A fodros- és simatolli magyar ludat a
32/2004 (IV.19.) OGy hatéarozat nyilvanitotta nemzeti kincsé. Bar szdrmazasarol még
mindig megoszlanak a vélemények legtobben ,hazank kiilonlegességeként™ tartjak

szamon.



Ez a dolgozat — a Széchenyi-terv: ,,Hagyomanyos allatfajtak genetikai és
gazdasagi értékeinek tudomdnyos feltardsa™ cimili palydzat részeként — az orszag
hatarain kiviil és beliil fellelheté sima és fodrostollu allomanyok felkutatisara, a
populacidkon beliili genetikai varibilitds meghatirozasara ¢és a populaciok kozotti

genetikai tavolsag becslésére iranyult molekularis genetikai markerek segitségével.



2. Témafelvetés - célkitiizések

I. A ludéagazat, gazdasiagi okokra visszavezethetd, vilagviszonylatban torténd
visszaszorulasa, nem csak a lud tartasat €s tenyésztését rintette. Sajnos, a laddal
kapcsolatos kutatasok is hattérbe szorultak az utdbbi idoben. Ezért, bar a legtobb
haszonallat (16, sertés, szarvasmarha, juh, tyuk) szamos Kkarakterizalt
mikroszatellittel - s6t populdcidgenetikai vizsgalatnal alkalmazhato, kidolgozott
mikroszatellitszettel - rendelkezik, a domesztikalt lud (Anser anser domesticus)
esetében egyaltalan nem allnak rendelkezésre mikroszatellitek. Igy elsédleges
célom volt, kiilonb6zd fajokbdl (t6kés récébdl (dmas platyrhynchos), pehely
récébol (Somateria mollissima), kanadai 1adbdl (Branta canadensis))

kivalasztott,

e mikroszatellitek domesztikalt ludba torténd adaptalasa,
e a mikroszatellit primerek vizsgalatainkhoz torténd optimalizalasa,
e és a  domesztikdlt ludban  detektilhatd ~ mikroszatellitek

karakterizalasa.

II. Masik célom volt, az adaptalhatdé mikroszatellitekkel, a szdrmazasi
dokumentéacioval nem rendelkezd, magyar lad fajtanak mondott sima ¢s

fodrostolla

e allomanyok genetikai variabilitasanak a meghatarozasa és

e a csoportok kozott a genetikai tavolsag becslése.

Kontrollként egy vadon é16 lud fajt és egy domesztikalt fajtat valasztottam. Az
eldbbi a hazilud dse, a nyari lud (Anser anser) volt. Az utobbi, az 1900-as években
Magyarorszagra keriilt, emdeni lud volt. Mivel e német fajta, magyar laddal
torténo keresztezését tobb, az eloz6 szazadbol szarmazd irasos dokumentum is
rogzitette (pl.: HANKO, 1940), vizsgaltam a magyar lid és az emdeni lad

kozotti genetikai kapcsolatot is.



3. Irodalmi attekintés

3.1. A ludtenyésztés torténete hazankban

A vadon él6 vizimadarakra mar az urali korban é16 dseink vadasztak. A finnugor
népek 6skori, sét ujkori miivészetének is egyik jellegzetessége a vizimadarak gyakori
abrazolasa volt. A lid, toll szavaink az 6si finnugor 6rokségb6l valok (CSUKAS,
1935.a.).

Népiink baromfitartasa a honfoglalast kovetd szdzadokban boviilt a hazilud
tenyésztésével. A 16-17. szdazadban a majorsagi gazdalkodas kifejlddésével a
baromfitartds arutermeld adgazattd valt az orszagban (MATOLCSI, 1975).

Az 1730-as években a lidtenyésztés fejlodésérél adott szamot BEL MATYAS.
SCHWARTNER (1809) statisztikaja szerint a 18. szazad végén Magyarorszdgon volt a
legjelentdsebb ludtartds Eurdpaban. A 19. szazad folyamén az orszagunknak mar igen
tetemes toll- és élobaromfi-kivitele volt. Ebben az 1iddben a viziszarnyasok
tenyészkorzetei hagyomanyosan a folydvizekhez kapcsolodtak. Legtobb ludat a Tisza
mentén, a Bodrog és a Sajo mellékén, a Csallokozben, a Gyoér megyei Tokozben, az
als6 Vag mellékén, a Sio, a Sarviz és a Drava mentén tenyésztettek. 1802-ben kozel
1800 bécsi mazsa agytollat vittek ki az orszagbdl. Ebben az idében a toll mintegy 90%-
a az Alfoldrdl szarmazott. Mindségében ott is adodtak taji kiilonbségek. Abbol az
1d6bdl szarmazd irodalmi adatok szerint legfinomabb, elsd osztalyl mindséget csak a
magyar parlagi ludak adtak Szeged, Kistelek, Majsa kornyékén (SCHWARTNER,
1809).

A baromfitartas termékei koziil a toll volt a legrégibb kiviteli cikkiink, s a 19.
szazad derekdn orszagosan ebbdl szarmazott a baromfitartas legtobb pénzbevétele is
(MATOLCSI, 1975). A hagyomanyos ludtartds az 1960-as évekig a magyar parlagi
luddal folyt, amit a nép parasztliba, mezei lud néven ismert. Ez az aprd termetd,
helyenként vadludsziirke tollazatu, de hamar tollasodd fajta, amelyet évente kétszer-
haromszor lehetett tépni, melleszteni, a falusi gazdasagokban nagyon kozkedvelt volt.
Késobb a fehér tollu liba kertilt talstlyba, ami itt-ott a nagyobb testli emdeni fajtaval is
keresztez0dott. (HANKO, 1940., MATOLCSI, 1975). Az 1. dabra a 18.-19. széazadi

ludtartast abrazolja.



1.abra

Ludtartas a 18.-19. sz.-ban (Forrds: Bodé, 2000)

Az 1800-as évek elején jelent meg az Alfold vizenyOs berkeiben a parlagi lud
két valtozata a sima és a fodrostollit magyar lisd (MIHOK, 2000). A fodrostollti magyar
lud eredetérdl €s szdrmazéasardl a régi irodalmi adatokban nagyon megoszlanak a
vélemények. Az elsé magyarorszagi irdsos emlékek szerint 1840-ben Obecse kornyékén
mar megtalalhaté volt (HREBLAY, 1907). HREBLAY (1909.b.) igy irt a fajtardl:
“...8pp oly kiilonlegessége ez hazanknak mint az erdélyi kopasznyaku tyuk. Sehol
masutt el6 nem fordul, csak nalunk” (HREBLAY, 1909.b.). HREBLAY (1909.a.) Lévat
jelolte meg fontos tenyészteriiletének. Orszagos elterjedtségét tobb adat is bizonyitja,
kozte BAKOS (1925) munkéja, amiben balatoni fodroshidként emlegette. HANKO
(1940) kizarolagos magyar eredete mellett foglalt allast, amikor azt irta, hogy az 6si
szarmazasu, tiszta magyar eredetli, fehér tollu lad mellett van a magyar ludnak egy
fodrostollu valtozata is. CSUKAS (1935.b.) gy vélekedett, hogy szambelileg a régi
Magyarorszag teriiletén volt a legjobban elterjedve, de a volgyében mindeniitt
felbukkant. O nem tekintette 6nallé fajtinak, mert tollszerkezetétdl eltekintve alig
mutatott fel olyan kiilsnbséget, amely 6nallé fajtakénti elismerését indokolna. TOTH
(1956) kittind munkdjaban az olvashato, hogy az 1800-as évek elsd felében feltiint egy
fodrostollu ludféleség, amelyrdl pontosan nem tudjuk, vajon a hazai parlagi dllomanyok
valamelyikébdl mutacioként jott-e 1étre, vagy keletrdl, illetve dél-kelet feldl jutott-e el
hozzank. Utébbi feltevést latszik igazolni a népies szohasznalat, mert a fodros ludat
gyakran 0rok, asztrahani, szevasztopoli lud néven is emlegették. Egy magyar,

baromfifajtakrol irt monografiaban MIHOK (2000) a fodrostolli magyar ludat a fehér



parlagi lud mutacidjaként emliti, amelyik a 19.sz. utols6 harmadaban a Karpat-
medencében valt 6nalld fajtava. Kétségtelen, hogy eredeti eléforduldsa a Duna volgyére
¢s a Fekete-tenger partvidékére szoritkozik, ezen beliill legnagyobb Ilétszamban

Magyarorszag teriiletén volt fellelhetd, vélekedik SZALAY (2002).

3.2. A vizsgalt fajtak fajtajellemzoi

3.2.1. Magyar lad

A simatolli magyar lad valtozékonysagi indexe nagyon kicsi. Fenotipusidban a
domesztikacid soran alig valtozott. JOl érzékelhetd valtozasok mindossze, a tollazat
szinére korlatozodtak. Hajdanan tolltakardja a leginkabb a vadludakra jellemzd sziirkés
szin volt. Késobb a sziirkés szin mellett megjelentek kékes-tarka, majd fehér valtozatai
is. A fehérek értékes tollsziniik miatt egyre jobban elszaporodtak és kizarolagossa
valtak. A kereskedelem eredet szerint 1évai, makoi, szentesi, dunaszerdahelyi ludakrél
beszélt, mint kelenddbb haziallatokrol. Ezek valamivel nagyobbak is voltak, mint a
kozonséges parlagi ludak. A simatolla lud céltudatos tenyésztésérdl a 18. szazad végétol
beszélhetiink. Erre az idére tehet6 az Alfoldon az emdeni ludnak, a Dunantilon pedig a
pomerani ludnak nemesitd fajtaként vald felhasznalasa. Mindkettd nyomot hagyott a
magyar lud fenotipusaban, annak alfoldi és dunantuli valtozatat létrehozva. Az alfoldi
valtozatara a kozepes kifejlettkori testsuly (tojo: 5-5,6 kg; gunar: 7 kg) és a jo
hizékonysag volt a jellemz6. Méjtermelése 500 gramm koriili, aminek mindsége jo.
Ennek a valtozatnak a szine fehér, tolltermelése kozepesnél jobb. Szaporasaga a kevés
termelt tojas miatt gyenge (évi: 25-30 db tojas). Tajfajtai kialakultak a Jaszsagban,
Oroshéazan és Hodmezévasarhely térségében (BOGENFURST, 2000, SZALAY, 2004).

Dunantuli valtozatahoz tartozé ludak valamivel kisebbek (tojo: 4,5-5 kg; gnar:
5,5-6 kg). Sziniikk esetenként enyhén tarka. Kisebb testtomegiik ellenére jobb
majtermeldk voltak, mint az alfoldi valtozat egyedei. A Rébakdzben és a Csalokdzben

6shonos (BOGENFURST, 2000). A 2. dbra a fehérszinii magyar ludat dbrazolja.
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2. dabra

Magyar ludak a babati tenyészetbol (Foto: Aliczki K.)

Az 0si szarmazasi magyar eredetli simatollu lud mellett megkiilonboztetjiik a
magyar ludnak egy fodrostollu véltozatat is. A simatollu valtozattdl csupan tollainak
szerkezetével tér el, egyébkent Orzi annak tulajdonsagait. Elsdsorban szarnyfedo tollai,
combtollai, kisebb mértékben farok tollai hosszuak, puhdk ¢&s szalagszertiien,
latvanyosan fodrozddnak. Ez a fodrostollisag egy gén altal meghatdrozott domindns
tulajdonsdg, ami heterozigdéta allapotban részleges dominanciat eredményez. Ezen
tulajdonsag erdsitésére kivanatos, a meglévd allomanyokbdl homozigdta fodrostollu
allomanyokat létrehozni (SZALAY, 2002). A 3. dbra tarka szind, fodrostollu
ludcsapatot abrazol.

A fodrostollu Iud edzett, ellenalld, igénytelen, viszonylag gyorsan fejlédo fajta.
Alacsony laballast, zomok testii, rovid nyaku, melle és hata széles. Csontozata vékony.
Testtomegéhez képest sok hist termel, amely puha, finomrosta és izletes. (MIHOK,
1993). Erdemes HREBLAY (1912) irasat elolvasni a fajtardl: ,, Tollai olyan fodrosak,
hogy az éves fodros ludnak a combjan szinte parkanyt alkot a fodros toll és van olyan is
a tobbi kozott, amelynek még szarnya vége is fodros, sot a farkardl is fodros tollak

lognak le. Felnevelése konnyebb, mint az emdenié, vagy pedig az olaszé és igy sokkal
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jobban megfelel a gazdakozosségnek, mint akarmelyik mas ludfajta. Husa hofeher,
porhanyos. Hizas tekintetében elsé helyen dll, mert példaul egy emdenit nem lehet ugy
kitomni, mint egy fodros ludat. Soha sem szolgaltat annyi zsirt egy emdeni, mint egy

fodros lud. Maja masfélszer akkora, mint akarmelyik ludé és mondhatom elsérendii.”

3.dbra

A fodrostollu magyar lud tarka szinvaltozata (Foto: Aliczki K.)
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Az 1970-es években Papp Gyorgy kezdett a fodrostollu lud fellelhetd egyedei
utan kutatni, aminek Osszegylijtéséhez egy majlad-vonal eldéllitasdnak az igénye
vezetett. Tobb helyrdl, foleg 6si székely falvakbol sikeriilt tenyészegyedekhez,
tenyésztojasokhoz jutnia. Kiss Istvan €s munkatarsai erre alapozva hoztdk létre a
fodrostolld magyar lud génbanki alloméanyat a DE-ATC Allattenyésztéstani Tanszéke
Kisérleti Telepén. A fehérszinli dllomanyt tiszantali haztaji gazdasdgokban gyiijtotték
Ossze. A gyarapod6 allomanybol 1975-ben és 1976-ban, tobb szdz fodrostolli magyar
lad toméses hizlaldsat végeztette a Tanszék Hajduszoboszlon (MIHOK, 2000). 1979-
ben talaltak néhany kisebb dunantili tenyészetet is, ahonnan a fodrostolli magyar lud
tarka tollu, némileg nagyobb testli valtozatat is sikeriilt begytjteniiik (KISS és mtsai.,
1982). A debreceni génbanki allomany fenntartdsa napjainkban is folyik Mihdk Sandor

vezetésével.
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A fodrostollu magyar lad elsésorban tarka, Erdélybdl behozott, egyedeibdl Fehér
Sandor tapiodgyorgyei tenyésztd alakitott ki egy masik allomanyt. Erre alapozva hozta

létre a KATKI a fodrostolld magyar lud génbankjat 1998-ban.

3.2.2. Emdeni lud

Tomeg és elegancia - ezzel a két kifejezéssel irhatd le leginkabb a fajta. A
nagysaga és a tomege ellenére (t0jo: 9 kg; gunar: 10 kg, de irodalmi adatok szerint 15
kg-os végtomegre is hizlalhatd) olyan elegans hatést kelt, hogy sok helyen hattyulidnak
is hivjak. Kivalo hustermeld képességii, nagy testl, rendkiviil tetszetds kiillemt ludfajta
(BOGENFURST, 2000, MIHOK, 2006 b.). Hosszi nyakat S-alakban tartja, amiért
nagyon emlékeztet a hattyura. A mellét enyhén megemelve hordja ¢és inkabb magasnak,
mint szélesnek mondhato. A ldbak kozéphossziak, de semmi esetre sem olyan rovidek,
hogy a has tollazata a foldet surolja. Mindkét combja tollal jol boritott. Szeme
vilagoskék. Az emdeni lud tipikus legel6 allat. A legtobb mai emdeni vonalra, mar nem
jellemz6 a kotlas. Eves szinten 40-50 db tojast ad. A 4. dbrdn az emdeni lud keriil

bemutatasra.

4.abra

Emdeni ludak az istalloban (Foto: Aliczki K.)
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Ez a vilagszerte legismertebb és legelterjedtebb ludfajta, Eurdpa szinte minden
kultGrfajtijdnak  nemesitésében  szerepet  jatszott (BOGENFURST,  2000).
Magyarorszagra a XX. szazad forduldjan hoztdk be, a magyar parlagi ladalloméanyok
nemesitésére (SZALAY, 2002). A magyar luddal valo keresztezését tobb, el6zd
szazadban késziilt iras is rogzitette (pl. HREBLAY, 1909 b.; TOTH, 1956).

3.3. A magyar lud, mint génrezerv fajta fenntartasanak jelentosége

A réghonosult magyar lud tenyésztését nem csak egyes tenyésztok lelkesedése
¢s fajtaszeretete indokolja, hanem genetikai, szocio6konomiai, kulturalis és 6koldgiai
szempontok is mellette szélnak.

Minden fajta véletlen és iranyitott gemetikai hatisok eredménye. Ilyenek a
mutacio, genetikai drift, vagy éppen az alkalmazkodas a kiilonb6z6 befolyasolod
tényezokhoz, mint a klima, parazitak, betegségek, rendelkezésre allo takarméanyozas,
illetve az ember altal végzett szelekcio, ami évszazadok 6ta hat és formaz. Igy valt
minden egyes fajta a gének egyediildlldé kombinacidjava (FAO, 1998). A fajtak
I1étszambeli csokkenése értékes gének elvesztéséhez vezet, amelyekre a kozeljovoben
nagy sziikség lehet. Az emberek behatarolt lehetdségei a véltozo piaci feltételekhez,
kornyezethez, fogyasztoi sziikségletekhez igazodnak. Az 6shonos fajtdk barmikor
jelentoséget nyerhetnek, mivel a fogyasztok sziikségletei kiszélesedtek. Egyre n6 az
igény a meghatarozott fajtakbol eldallitott termékek, illetve az 6kologiai haszonallatok
irant. Az emberi taplalkozassal foglalkozo ismeretek boviilése kovetkeztében, a
kiilonbozo allati termékek értéke megvaltozhat. Ezért a termék-eldallitdsnak nagyon
rugalmasnak és konkurenciaképesnek kell lennie. Azonkiviil felléphetnek olyan
betegségek, amelyekkel szemben a kiilonboz0 fajtak eltérden reagalhatnak. Molekuldris
genetikusok a vildg egész teriiletén kutatnak a termelést, termék mindséget, egészséget
¢s a szaporasagot befolydsolo gének utan (OLDENBROEK, 1999). Ehhez a munkahoz
elengedhetetlen, hogy a kiilonboz6 fajtak vizsgalati anyagként rendelkezésre alljanak. A
magyar ludhoz hasonl6 ritka fajtdkat vizsgaljak legkevésbé, pedig hordozoéi lehetnek
olyan ismeretlen géneknek vagy génkombinacidknak, amelyek egyszer még
jelentdséget nyerhetnek. A vildgfajtaktdl genetikailag tavolalld 6shonosokkal valod
keresztezés figyelemreméltd teljesitménynovekedéshez vagy betegségekkel szembeni

rezisztenciahoz vezethet.
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Szociookonomiai szemszogbdl nézve is szamos elénye van a magyar lad
tartasanak. Egy meghatarozott teriilethez kapcsolodo fajta tenyésztése, a lakossagnak
bevételi forrdsa lehet. Az 4allomany novelésével é&s megfeleld marketing
megteremtésével a fodrostollt magyar lad termékeit — elsérendii majat, porhanyds
husat, tollat stb. - olyan specialitasként lehetne értékesiteni, mint pl. a
mangalicasertésbdl vagy a sziirkemarhabol késziilt szarazaruféleségeket. Ezeknek a
specialitasoknak a joval magasabb aron vald eladhatosaga, az alacsonyabb termelésbol
fellépd veszteséget boven kiegyenlitené. Nagyobb jelentdséget kaphatna a magyar
eredeti Mdrton-napi (nov. 11.) tnnep, ami ma mar sajnos ismertebb a kornyezo
orszagainkban, mint hazdnkban. A magyar gyokerek hangsulyozasdval, az amerikai
,,pulykanap”-hoz hasonlé iinneppé valhatna (BODO, 2003).

A gazdasagi tényezok mellett a réghonosult fajtdknak torténelmi és kulturdlis
jelentdsége is van. Ezeket az éllatokat az évtizedek alatt, emberi generdciok alakitottak,
formaztak az adott gazdasagfoldrajzi teriileten, meghatarozva ezzel a lakossag életét is.
Ilyen szemszogbdl nézve, éppen olyan értékesnek tekinthetdk, mint egyes miivészeti
alkotasok, szobrok vagy épiiletek (BODO, 1988; BODO, 1991). A magyar lid a régi
1dokbol szarmazo, tradicionalis tenyésztés-kultartorténeti emlék, amit sértetlentil kell
tovabbadjunk a jovO generacioi szamara.

Globdlisan nézve értékes génrezerv allomany, amely Foldiink bioldgiai
sokszinliségének része ¢s elvesztését mindenképpen meg kell akadalyozni!

Végiil, HREBLAY (1909 b.) - aki hazank éppoly kiilonlegességének tekintette e
fajtat, mint amilyen az erdélyi kopasznyaku tyuk - idézetével fejezném be ezt a
fejezetet: "Magyar ez tetotdl talpig, s ha egyes csaladok ereiben folydogdl is par csopp
kiilfoldi idegen vér, mégis magyar az is, mert hat ennek az aldott foldnek, fiinek, viznek
olyan a hatasa, hogy még a legteliverebb emdeni lud apdk dédunokdi is szépen
észrevétleniil atalakulnak magyarra, - ha békén hagyjuk 6ket s nem haziasitjiuk azokat

minduntalan 6sszeimportalt gavallérokkal.”

3.4. Populaciogenetika

A populacidégenetika a mendeli torvények és mas alapvetd genetikai
torvényszeriiségek populécidora vald kihatasaval foglalkozik (HARTL és CLARK,
1997). A populacidgenetika alapja a populdciok kozotti és populdacion beliili variancia.

Ez a variancia a populacidk kiillonb6zé génjeinek eltérd szadmu alléljeibdl ered, ami az

15



allélgyakorisdggal mérhetd. Ez az allélgyakorisag felhasznalhaté a populacidk kozotti
¢s populacion beliili genetikai kapcsolatok vizsgalatara, a populdciok genetikai

variabilitdsanak a meghatarozasara.

3.4.1. A genetikai variabilitasat befolyasol6 extern és intern hatasok

A genetikai variabilitas képezi a természetes illetve mesterséges szelekcid
alapjat, ezen keresztiil 1ényeges feltétele egy populéacid tulélésének és fennmaradasanak.
Az idedlis populdcioban, a sziilok €s az utédok genotipus gyakorisiga megegyezik
(Hardy-Weinberg torvény — 4.2.2.3. fejezet). Egy ilyen idedlis populacidban az egyedek
véletlenszerlien parosodnak (panmixis). Szelekcid, mutdcid, migracid €s genetikai drift
hatdsa nem érvényesiil. Az idedlistol eltéré populacioban, a genetikai variabilitast
kiilonb6z6 tényezdk befolyasoljak. Olyan faktorok, mint a szelekcio (természetes,
mesterséges), kiilonb6zé parositasi rendszerek (pl. beltenyésztés), migracid vagy a
genetikai drift modositdlag hatnak a variabilitdsra. Egy populacié genetikai
véltozatossagaért altaldban tobb mechanizmus egyiittes hatasa felelés (SCHONMUTH
¢s mtsai., 1986).

Kis populdciokban jelentkez6 véletlen allélgyakorisag ingadozast genetikai
sodrodasnak (genetikai drift) nevezzik. Kevés utdd esetén az utodok allélszama nem
reprezentdlja a populacid eredeti genetikai Osszetételét. A genetikai drift sordn
bekovetkezo, véletlen allélgyakorisdg ingadozds miatt, allélok veszhetnek ki a
populdciobdl, amik csak lassi mutaciok révén potlodnak. A kilonbozo allélek
eltlinésével, egy allél fixdlodasaval egyiitt jar a heterozigétdk eltlinése. A genetikai
sodrddas erdsségét legegyszerlibben a heterozigotdk varhaté gyakorisaganak
csokkenésével lehet jellemezni.

A genetikai drift mellett, a populdcidkban folyamatosan mutdciok 1épnek fel. A
mutéacié a DNS nukleotid sorrendjének, vagy azok szamanak orokletes megvaltozasa. A
mutacié gyakorisdga (mutdcids rata) 10° — 107, ami azt jelenti, hogy szzezer-
egymilliard gamétabol egy tartalmaz mutans gént az adott lokuszon. A mutacionak tobb
tipusat kulonboztetjiik meg. Pontmutacid esetében a DNS nagyon kis szakaszéanak,
egyetlen bazisanak vagy bazisparjanak megvaltozasarol van szo6. Szerkezeti mutacid
esetében a gén nukleotid tartalmaban kovetkezik be a valtozas, atrendez6é mutacional

pedig a gének rendezddnek at a genomon beliil. A muticidk a populacidkban egymastol
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fiiggetlentil és spontan jelentkeznek, novelve ezzel a populacidk kozotti genetikai
differenciat (KOMLOSI és VERES, 2001).

A populaciok genetikai Osszetétele kiillonbozhet azért, mert mutacid
kovetkeztében megvaltozik az orokletes anyag, vagy a sodrddas folyamén mashogy
valtozik benniik az allélgyakorisag. Ezzel szemben a migrdcio keveri a kiilonb6z6
populdciokban taldlhato alléleket, igy a populaciok differencidlodasa ellen hat. Ha a
populédcidkban csak sodrodas zajlik, mar néhany egyed vandorldsa megakadalyozza a
populdciok genetikai differencidlodasat. A sodrodas szempontjabdl ezért egy-egy

nagyobb tijegység  Osszes egyede gyakorlatilag egy populdciot alkot

(http://falco.elte.hu/popgen/, 2006.07.25.). A migracionak két tipusa van. Az
immigracid az allélok bevandorlasa a populacioba, az emigracio az allélok kivandorlasa
a populaciobdl. A migracio az allélgyakorisagot legjelentésebb mértékben
megvaltoztatd tényezd. A migracid hatdsira, az allélgyakorisdg megvaltozasdnak
mértéke, a migracids ratatél (migralt egyedek ardnya a migralt egyedekkel novelt
populacié viszonyaban), illetve a helyi, valamint a bevandorldé alloméany

allélgyakorisaga kozti kiilonbségtdl fiigg (KOMLOSI és VERES, 2001).

Szelekcio esetében természetes, illetve mesterséges szelekciot kiilonboztetiink
meg. Allattenyésztéi értelemben a szelekcid, az allatok célzott kivalasztasat jelenti. A
tenyésztoi befolyas, azaz a mesterséges szelekcio mellett, a populaciora egy folyamatos
természetes szelekcio is hat. A természetes szelekcid a nemzestdl (embrid beagyazodasa
a méhbe, vetélés) a kiilonbozo vitalitasu allatok megsziiletésén at addig hat, amig a
tenyésztd meg nem hatdrozza a kiillonbozo szelekcids kritériumokat. A szelekcid az
allélgyakorisagon keresztiil a genotipusgyakorisag valtozasaban nyilvanul meg.
Szelekcidnak kitett populdcidban az allélgyakorisdgok a szelekcids kritériumoknak

megfelelden alakulnak (EDING és LAVAL, 1999).

Egymastol izolalt populacidk kozott a genetikai kiillonbség anndl nagyobb, minél
tovabb maradnak egymastol izolaltan. A kovetkezd fejezetek a populacid variabilitasat

befolyasold hatdsokat mutatjak be.

3.4.1.1. Alapito hatas

Alapito hatasrol akkor beszéliink, ha egy faj egyedeinek kis csoportja kivalik a

nagy populaciobdl (ezek lesznek az alapitd egyedek), és meghatarozza a kovetkezd
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generaciok allélgyakorisagat. Abban az esetben, ha az alapitd egyedek szdma kevés,
nem reprezentaljak kelléen az eredeti populacid genetikai szerkezetét. A legtobb
lokuszon ritka allélek vesznek ki az uj populacidobdl, aminek kovetkeztében genetikai
variabilitasa kisebb lesz. Az els6 néhany generacid alacsony l1étszama miatt ki lesz téve
a genetikai drift er6s hatasanak. Ujabb mutacidk révén keletkezett allélok a genetikai
Osszetételt megvaltoztatjdk, ami tovabb noveli a genetikai kiillonbséget és a genetikai
differencialodast (MAYR, 1967, SPERLICH, 1973). TEMPLETON (1980)
megfogalmazasa szerint csekély alapitolétszam miatt bekovetkezd allélgyakorisag
véletlen valtozasardl van sz6, ami a genetikai variabilitas csokkenését eredményezi. A

5. dbra az alapit6 effektus populdciora vald hatasat mutatja be.

5. abra

Alapit6 hatas (SPERLICH, 1988)

Genetikai variabilitas

Generaciocdk ———
Alapité hatas ———»

A : kiindul6 populécié normalis genetikai variabilitassal,
B-C : populacionagysag-redukcioé miatt bekovetkezd variabilitas csokkenés,
D-E : j mutacidk kovetkeztében a genetikai variabilitas ujra novekszik, de mar a megvaltozott kérnyezeti

hatasoknak megfelelden

3.4.1.2. Palacknyak jelenség

Palacknyak jelenségnek (bottleneck effektus) nevezziik, ha egy allat-populaciéd
drasztikus csokkenés utan létszamban ismét megnévekszik (BODO, 2002). A jelenség
alatt, a populécio 1étszama, ezzel egyiitt genetikai variabilitasa, kiilonboz6 kiilsd, illetve

bels6 tényezOk hatasara (pl. jarvany) lecsokken. Bar a populdcidnagysag
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novekedésével, a besziikiilés alatt elveszett alléleket ritka mutaciok podtolhatjak, a
genetikai variabilitds hossza ideig, vagy egyaltalan nem all helyre. A véletlenszertien
megmaradt egyedek (ezek lesznek az alapitdk) nem reprezentaljak megfeleléen az
eredeti populacid génszerkezetét. A 1étszamesokkenés kovetkeztében allélok vesznek el
€s a variabilitas jelentésen lecsokken az eredeti populacidhoz képest. Mindemellett a
kislétszamt populdcioban, erdteljesebben hat a genetikai drift, ami fokozza a
differencialodast

Onmagaban nemcsak a palacknyak alatt lecsokkent 1étszam befolyasolja az
atlagos heterozigozitast. A variabilitasra az is hat, hogy a palacknyak utan milyen
gyorsan novekszik a populdcid egyedszdma. A palacknyakot kovetd gyors
1étszamnovekedés, a populacio alacsonyabb heterozigozitasat eredményezi (NEI és
mtsai, 1975). A lokuszonkénti atlagos allélszamot ezzel szemben inkdbb a palacknyak
alatt lecsokkent populdcionagysag, mint a populacid novekedési ratdja befolydsolja

(NEI és mtsai, 1975). A palacknyak jelenség tipusait a 6. adbra mutatja be.

6 .dbra
Palacknyak jelenség tipusai (WILSON és mtsai, 1985)
A
A = nincs palacknyak jelenség a
populacioban
B
B = atmeneti palacknyak jelenség, rovid
ideig tarto létszamnovekedéssel
c
C = atmeneti palacknyak jelenség, hosszl
ideig tarto létszamnovekedéssel
D
D = hosszu ideig tarto palacknyak
jelenség
1d6 >
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3.4.1.3. Wahlund-effektus

Ha egy nagy populacié szubpopulacidkra tagolodik, kevesebb lesz a
heterozigdta egyed szama, mintha a parosodas az egész populacidban véletlenszerd
lenne. A tapasztalt jelenséget Wahlund-effektusnak nevezzik (WAHLUND, 1928). Ha
egy populacio kis szubpopulécidkra oszlik, amelyek térben elkiiloniilnek egymastol €s
1étszamuk relative kicsi, egy bizonyos 1d6 elteltével, homozigéta tobblet fog jelentkezni,
azaz az eredeti populacid variabilitasa csékken. Mivel a szubpopulaciokban eltérd
eseménysorozatok zajlanak, a generaciok szdmanak novekedésével egyre jobban noni

fog a genetikai differencialodas.

3.4.1.4. Beltenyésztés

Rokon egyedek pérositasa beltenyésztésként definialhato (SCHONMUTH és
mtsai, 1985). A beltenyésztést okozhatja rokon egyedek célparositisa, de
visszavezethetd a populacion beliili korlatozott egyedszambol adddd rokonparosodasra.
Mindkett6 a homozigota egyedek novekedéséhez vezet. Ez a folyamat, szélsdséges
MACKAY, 1996). Novekvo beltenyésztéssel n6 a valoszinlisége annak, hogy az
egyedek egyre tobb génhelye (lokusza) homozigotava valik, igy novelve a populacion
beliil a hasonld egyedek szamat. A populacid genetikai szerkezetére hatast gyakorlo
beltenyésztés tulajdonképpen, az allélveszteségen keresztiil nyilvanul meg, ami a
genotipusos variabilitast csokkenti (O’BRIEN, 1994).

Kis és zart populdcidkban a rokondllatok kozti parosodds valoszinilisége nagy. Az
egymassal rokon 4llatok a genom bizonyos, megegyez6 részein keresztiil
karakterizalhatok. Egyes génhelyek (lokuszok) alléljeinek szdrmazasi azonossaga az
oka, a rokonok kozti hasonldésagnak. Ez a hasonldsadg novekedik abban az esetben, ha az
azonos génhelyek megegyez6 alléljeinek gyakorisdga is novekszik. Beltenyésztésnél
nagy a valosziniisége, hogy az apa és az anya is egy lokusz azonos alléljait 6rokiti
tovabb. Egyes populdciokban, azok a génhelyek, amelyeken a beltenyésztésnek
koszonhetden az allélek homozigotdva valtak, a beltenyésztési koefficiensen

(WRIGHT, 1921) keresztiil megallapithatok.
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3.4.1.5. Effektiv populacioméret

Egy természetes populacid minden korosztdlyban megfelelden magas
egyedszam elérésére torekszik. Ezzel szemben nem minden egyed éri el az ivarérett
kort, illetve képes szaporodni. Azok, amelyek nem szaporodnak sikeresen,
természetesen nem jelennek meg a kovetkezd generacio genetikai felépitésében sem. A
kovetkez0 nemzedék genetikai szerkezetéért felelds, ténylegesen szaporodok szama
(,,breeding size”), sokszor joval kevesebb, mint egy meghatarozott idében az adott
populéciot alkotoké. Az effektiv populdcionagysag definialasdhoz olyan ,,idealis”
populaciét kell feltételezni, amely kiegyenlitett ivarardnyt mutat. Ez nevezhetd a
tenyészcsoport effektiv nagysaganak. EWENS (1972) meghatarozésa szerint az effektiv
populacidnagysag, azoknak az egyedeknek az Osszessége, amelyek ténylegesen
parosodnak ¢s ezen keresztiil hozzajarulnak a kovetkezd generacié genetikai
szerkezetéhez. Az effektiv populdcid nagysagot, az egyenetlen ivareloszlas és a
beltenyésztettség csokkenti. Egy latszélag nagy populdcié genetikai vonatkozésban
alacsony effektiv populacioméretnél, egy joval kisebb populdcio atorokitd képességét,
illetve variabilitdsat mutathatja fel (LI, 1962). A homogentitas novekedést, az effektiv
populaciéméret nagysdga (ami a valds populdcioméretnél mindig kisebb) minden

esetben befolyasolja.

A fent emlitett esetek (alapitd hatds, palacknyak jelenség, Wahlund hatas,
beltenyésztés, alacsony effektiv populacidoméret) mindegyikében lecsokken az adott
populacid, illetve szubpopulécio 1étszdma. A drift, azaz a sodrodés genetikai kockazatot
jelent, ugyanis a kis populdcioban az allélgyakorisagok nagymértékli ingadozasa
mellett, hamarabb bekovetkezik az allélfixalodas, illetve kiesés, ami csokkent
variabilitashoz vezet. Emellett, a genetikai sodrddas, a szubpopulacidkban tapasztalhatd

allélfrekvencia ingadozas miatt, genetikai differencialodast is okoz.

3.5. A genetikai valtozatossag meghatarozasa
A populdcidgenetikai vizsgalatok a genetikai variabilitds nagysaganak

meghatarozasara, illetve a tovabbi tenyésztés alapjat képezd variabilitas-megtartas

mechanizmusanak jellemzésére iranyulnak.
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A genetikai variabilitds meghatarozasanak tobb lehetdsége is van. Az eltérd
morfoldgiai szerkezetek, mint amilyen a tolltipus, szin, testformék vagy a teljesitmény,
a fenotipusos variabilitdsban nyilvanulnak meg ¢s kiilonbozd gének altal iranyitottak.
Ezeknek az ismertetdjegyeknek a meghatdrozasa, gyakran csak az egyed bizonyos
fejlodési stadiumaban lehetséges. A biokémiai €s immunologiai elemzés megfeleld
mindségli specifikus szovetanyagot kovetel meg, igy a vizsgalat in vivo formaban csak
ritkdn lehetséges. Ezek a korlatok athidalhatok, ha a vizsgalatok kozvetleniil a DNS-bol
torténnek (NEI, 1987). A molekuléris genetika fejlodése lehetové tette a genetikai
valtozatossag vizsgalatdt kozvetleniil az oOrokitdanyagbol. Ez azon alapszik, hogy
minden egyes egyed genomja segitségével jellemezheté, ami a genom nagy
variabilitasabodl ered. Nincs két olyan egyed (az egypetéjli ikreket kivéve) amelyeknek
azonos lenne a genomja. A genomon belil kdédolt és nem kddolt szakaszokat
kiilonboztetiink meg. A genom szekvencia szakaszainak csoportositasat a 7. dbra
mutatja be.

A kodolt és nem kddolt genomi szakaszok variabilitdsdnak a megismerésével
1étrejott a genmetikai markerek fogalma, azaz a genomi DNS szakaszok ,jelzd”
tulajdonsagként vald hasznalata. (JEFFREYS és mtsai., 1985, WEBER és MAY, 1989).

Az un. molekularis genetikai markerek ismertetdjegye, hogy polimorfizmusuk
molekularis genetikai modszerekkel a DNS-bol kozvetleniil vizsgalhatdé (HARDGE,
1999). A biokémiai és immunoldgiai markerekkel szemben szamos eldnyiik van.
Elviekben minden szovetbol, az egyed koratél, nemétdl, konzervalds modjatol
fuggetlenil moéd van DNS izoldldsara. Genomon beliili eloszlasuknak, illetve a
magasfoku polimorfizmusuknak kdszonhetden (egy marker akkor szamit polimorfnak,
ha egy populacion beliil minimum két allélje van, aminek a gyakorisdga nincs 1% alatt
(HARDGE, 1999)) egyre jobban eldtérbe keriiltek a populacidgenetikai
tanulmanyokban (pl. HEDRICK és MILLER, 1992, RUSSEL ¢és mtsai., 1993, VAN
ZEVEREN és mtsai., 1995, MAGOULAS, 1998). A molekularis genetikai markereket
O’BRIEN (1991) két csoportra, I. és II. tipusti markerekre osztotta (7. dbra). Az I.
tipusu markerek, maguk a gének, amik kodolt funkcidval rendelkeznek. A fehérjéket
kodolo teriileteknek azonban alacsony a mutacids ratajuk, mert az életfontossagu
fehérjék mikodésének a megorzéséhez ez elengedhetetlen feltétel. Nagyobb
variabilitdsa a II. tipusu markereknek van (TAUTZ, 1989; LITT és LUTY, 1989;
WEBER ¢és MAY 1989), mivel ezek a nem kodolt részek az I. tipusu markerekkel

szemben magasfoku polimorfizmust mutatnak.
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7. abra
Az eukaridota genom szekvencia szakaszainak csoportositasa,

funkcio, szerkezet és ismétlodési rata alapjan (WIMMERS, 1994)

/ \

Kodolt DNS szekvencia Nem kodolt DNS szekvencia
(I. tipust markerek) (IL. tipusu markerek )

r—---=-=-=-~-~-=-~-~-=-=°-T°-=°=°===°7==7°7-7% 1
i Repetitiv szekvencia i Nem repetitiv szekvencia
Lokalizalt repetitiv Nem lokalizalt repetitiv
szekvencia szekvencia

l e

- rovid nukleotid ismétlések (SINEs)

- klasszikus szatellitek i
» - miniszatellitek i

- hossza nukleotid ismétlések (LINEs) - mikroszatellitek

3.5.1. L. tipusi markerek

Az 1. tipust markereken beliil az un. restrikciéos hosszpolimorfizmusoknak
(Restriction Fragment Legth Polymorphism - RFLP) - mint genetikai markereknek -
van a legnagyobb jelentdsége. Az 1980-as évek elején ezek voltak a leggyakrabban
alkalmazott DNS markerek (BOTSTEIN, 1980). Az elemzés Iényegében a kovetkezd
1épésekbdl all: meghatarozott DNS szakaszok fragmentizalasa specifikus, DNS-t bontd
enzimek (restrikcios endonukledz) segitségével, a létrejott fragmentek gél-

elektroforetikus szétvalasztisa és hordozoémembran segitségével torténd kimutatdsa. A
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fragmentek optikailag egymastdl nem eléggé differencialtak, ezért radioaktiv- vagy
fluorescensz-festékkel megjelolve UV-fény segitségével teszik Oket lathatéva. A
markirozott fragmentek igy hosszuknak megfelelden kiértékelhetdk. Ezzel a technikaval
a lokalis DNS bazis szekvencia valtozasok (pl. delécio, duplikacid stb.) megallapithatok.
Ennek koszonhetden az RFLP-k, mas modszerekkel kombindlva (pl. polimerdz
lancreakcid — PCR lasd 4.2.1.4. fejezett) oroklodési betegségek meghatarozasanal
hasznalhatok. Gyakran a betegségért felelés mutalddott gén nem ismert. Ebben az
esetben, az orokletes betegséget okozo génnel egyiitt 6roklodd polimorfizmusok, mint
indirekt markerek, kimutathaték (pl. ASMUSSEN ¢és CLEGG, 1985). Erre az ismeretre
alapozva kezdték el BOTSTEIN ¢és mtsai (1980) a kapcsoltsagi géntérképezést.
BUMSTEAD és PALYGA (1992) 100 RFLP-bdl allé kapcsoltsagi térképet alakitottak

ki a tyuknal eléfordulo Sallmonelldzisra vald fogékonysag és hajlam felismerésére.

3.5.2. II. tipusu markerek

A molekularis genetikai markerrendszer tulajdonképpen a nem kodolt DNS-
szakaszok kozotti kiilonbségen alapszik. A II. tipusi markerek koziil repetitiv
(ismételt) és nem repetitiv szekvenciajiakat kiilonboztetiink meg.

A nem repetitiv szekvencidju genetikai markerek koziil, a genetikai variabilitas
vizsgalata szempontjabol, a RAPD markereknek (Random Amplified Polymorphic
DNA - RAPD) van jelentdsége. A modszer WILLIAMS altal 1990-ben kertilt leirasra.
A RAPD markerek amplifikdlasa PCR-rel (lasd 4.2.1.4. fejezet) torténik. Primerként
rovid oligonukleotidokat hasznalnak (10-12 bp), amik a komplex genom egyes részein
komplementer DNS szakaszokat képeznek (CHENG, 1997). A RAPD-PCR elénye az,
hogy a polimorfizmusok akkor is kimutathatok, ha a szekvencidjuk nem ismert
(HARDING és mtsai, 1997). Ezzel szemben nehéz az elemzés, automatizalds és
ismétlés (MAGOULAS, 1998, WEIGEND, 1999).

Populaciogenetikai  vizsgalatok szempontjabol tobb és  megbizhatébb
informaciot szolgéltatnak a repetitiv szekvencidju DNS motivumok, amelyek genomon
beliili eloszlasuk alapjan lokalizaltak és nem lokalizaltak lehetnek.

A lokalizalt repetitiv szekvencia motivumok a nukleotid ismétlések alapjan, a
rovid (SINEs - short interspersed nucleotide elements - rovid nukleotid ismétlések) és
hosszu (LINEs - long interspersed nucleotide elements - hosszu nukleotid ismétlések)

nukleotid ismétlésekre oszthatok. A rovid nukleotid ismétlések (SINEs) néhany szdz
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bazispar megismételt egységei, mig a hosszl nukleotid ismétléseket (LINESs) tobb ezer
bazispar alkotja (WIMMERS, 1994).

A genomi variabilitas vizsgéalatdban a nem lokalizdlt repetitiv szekvencia
motivumoknak van jelentosége, amelyeket szatellitekként (LITT és LUTY, 1989) is
emlegetnek. A motivumok hossza és szama alapjan midi-, mini- és mikroszatelliteket
kiilonboztetiink meg (MARIAT és VERGNAUD, 1992).

A midiszatellitek 40 bazisparnyi, repetitiv DNS-szakaszokbdl allnak, amelyek
Osszhossza egymas utan elhelyezkedve 250-500 bazispar hosszisagi Ilehet
(GIACALONE ¢és mtsai, 1992). Ezeknek a markereknek a haszndlata
populacidgenetikai tanulmanyokban nem jellemzo.

A miniszatellitek 06tnél tobb bazisparbdl allo repetitiv. DNS-szakaszok
(BRUFORD és WAYNE, 1993). A kiilonbozd allél fragmenthosszisag alapjan minden
egyednek specifikus a mintdja, emiatt ezt ,genetikai ujjlenyomat”-nak is hivjak
(KNIPPESRS, 1992). Az eljaras sordan a genomi DNS-t restrikcids-enzim (restrikcios
endonukledz) segitségével feldaraboljdk. A hasitéenzim a DNS molekulat
meghatarozott bazisszekvencidknal elvagja. A DNS toredékeket elektroforetikusan
elvalasztjak és a ,,Southern-blot” eljarassal, egy megjelolt, kiegészité (komplementer)
miniszatellit DNS segitségével detektaljak. (A Southern blot, olyan molekularis
genetikai mddszer, amely az agardz gél elektroforézis eredményességét specifikus DNS
szakaszok megjelolésével noveli. Kitaldlgja, Edwin Southern utdn kapta nevét

(http://hu.wikipedia.org/w/index.php?title=Edwin_Southern&action=edit 2006.07.25.)).

Az egyedek kiilonbozé fragmentmintdzata adja az un. DNS-ujjlenyomatot. Ennek
megfeleléen a miniszatellit vizsgalat lehetévé teszi két egyed kozott a rokonsagi
kapcsolat feltardsat (KNIPPESRS, 1992). Ezek a szatellitek felhasznalhatok a
kriminalisztikaban (GILL és VERETT, 1987), apasagi teszteknél (JEFFREYS, 1987)
rokonsagi kapcsolatok vizsgalatanal (HILL és JEFFREYS, 1991) és populacidgenetikai
elemzéseknél (LEWONTIN, 1991, TAYLOR és mtsai, 1991 stb.).

A mikroszatellitek (MS), kett6tdl otig terjedd bazisparok (bp), megismételt
egységeibdl (repeats) allnak €s a genomban elszdrtan helyezkednek el (BUDURAM ¢és
mtsai., 2005, LITT és LUTY, 1989; TAUTZ ¢és RENZ, 1984; WEBER ¢s MAY 1989).
Az alapmotivumok szama alapjan megkiilonboztetiink  di-, tri-, tetra- és
pentanukleotidokat. Az eddig vizsgalt organizmusokban nagy szdmban fordulnak eld.
Az egész genomon beliil szétoszlanak, ezért a genom-karakterizalasi vizsgalatokban

nagyon hasznosak (SCHLOTTERER, 1998). A mikroszatellitek polimorfak, ami azt
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jelenti, hogy egy populacidban, meghatirozott génhelyen (lokusz) allélok egész sora
azonosithatd (DE WOODY ¢és AVISE, 2000). A kiilonbozo allélok, a megismételt
egységek eltérd szamabol jonnek 1étre (pl. (CA)1s, (CA)17). A repetitiv minta kedvez a
mutacionak, ami az egyik oka a mikroszatellitek nagy polimorfizmusanak. A
mikroszatellitek mutacids ratajat 10 és 5x107°-ra becsiilik (EDWARDS és mtsai, 1992;
DALLAS 1992, CRAIGHEAD és mtsai, 1995). A mutaci6 mechanizmusa régota
vitatott (LEVINSON és GUTMAN, 1987; RICHARDS és SUTHERLAND, 1994), csak
a kiilonb6z6 hosszvariancidkat eredményezé f6 mechanizmus a biztos, ami a DNS
replikacid soran bekovetkezO hiba eredménye. A mikroszatellit szekvencidban
lokalizalodo specifikus primerekkel, a hosszpolimorfizmusok PCR (lasd 4.2.1.4.
fejezet) segitségével amplifikdlhatok. Az elektroforézist kovetden, a kiilonbozd
hosszusagu DNS-fragmentek alapjan, a kiilonbség kimutathaté. Tobb specifikus
primerparral egy PCR reakcidban (multiplex PCR) kiilonb6zd mikroszatellit markerek
amplifikalhatok. Ez a lokuszok elemzését munka-, id6- és koltségtakarékosabbd teszi. A
mikroszatellit markerek fluoreszcensz primerekkel torténd aplifikaciojanal a fragmentek
1ézerfény segitségével meghatarozhatok, pl. kapillaris elektroforézissel. Ezéltal a
mikroszatellit elemzés automatizalhatd, magas probaszam esetén is viszonylag gyorsan
elvégezhetd (ACHMANN és mtsai., 2000).

A mikroszatellitekkel torténd vizsgélat hasonld adatokat eredményez, mint a
miniszatellitekkel végezhetd ujjlenyomat eljaras (BECKMANN ¢és WEBER, 1992).
Ezekkel az eredményekkel viszont sokkal konnyebben megbecsiilhetd a heterozigozitas
¢s a lokuszonkénti allélszam. A miniszatelliteknél fellépd ,,multilokuszos” adatokkal
ellentétben, a mikroszatelliteknél minden lokusz atlagos heterozigozitdsa relative
egyszerli modszerrel megbecsiilhetd (STEPHENS és mtsai, 1992). A mikroszatellitek
konnyen izoldlhatok, ezért azonositasuk az eukaridta genomban viszonylag egyszeri
(TAUTZ, 1989). A mikroszatellitek masik elénye a miniszatellitekkel szemben, a PCR
(lasd 4.2.1.4. fejezet) alkalmazésa, amivel a mikroszatellitek csekély allélhossza
(kisebb, mint 1 kb) jobban kimutathaté (BRUFORD és WAYNE 1993).

A mikroszatellit analizis tehat viszonylag konnyli molekularis genetikai
modszerek segitségével elvégezheté (WOODRUFF, 1993). Ehhez a vizsgalando
anyagnak csak minimalis kovetelménynek kell eleget tennie. A vizsgalatokhoz kis
mennyiségli vérbol, szovetbodl, hajhagymabdl vagy nyalbol izolalt DNS sziikséges
(BRUFORD ¢s WAYNE., 1993). Az egyszerli alkalmazdsnak koszonhetd, hogy a

mikroszatellitek az utdbbi években a kordbban hasznalt genetikai modszerek szerepét
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(pl. vércsoport- és biokémiai markerek) szdmos felhasznaldsi teriileten atvették.
Szamtalan genetikai tanulméanyndl felhaszndldsra keriilnek, a szdrmazasellendrzéstol
kezdve, a filogenetikai tanulmanyok és genom térképezésen at a populacidogenetikaig
(BRUFORD ¢és WAYNE, 1993; QUELLER és mtsai, 1993). A mikroszatellitek
egyarant alkalmasak fajtak ko6zotti rokonsagi vizsgalatokra, mint a fajtan beliili
genetikai soksziniiség meghatdrozasara (BUCHANAN és mtsai., 1994; HAGELBERG
és mtsai., 1991; MORIN ¢és mtsai., 1993; MAC HUCK és mtsai., 1998; ARRANZ és
mtsai., 1998; SAITBEKOVA és mtsai., 1999; DIEZ-TASCON és mtsai.,, 2000;
CANON és mtsai., 2000; PETER, 2005; VOLKER, 2005 stb.).

3.5. AKiilonbozo genetikai markerek osszehasonlitasa

Az egyes molekuldris genetikai markerek adott vizsgalathoz torténd kivalasztasat
a késobbi munkdélatok tiikrében és az adott genetikai marker tulajdonsagainak
ismeretében kell végrehajtani. A markerek tulajdonsdgainak Osszehasonlitasat az /.
tablazat mutatja be.

A PCR technika (lasd 4.2.1.4. fejezet) kifejlesztése elott, a kivalasztott markerek
kozill az RFLP-k és a miniszatellitek alltak rendelkezésre a molekularis genetikai
vizsgéalatokhoz a genomkarakterizalds, populdcidgenetika, szadrmazasellendrzés
teriiletén. Mindkét modszerhez nagy mennyiségli DNS-re van sziikség kiindulasi
anyagként, igy munka-, id0-, ¢és koltségigényilk a PCR technikara alapozott
modszerekkel (mikroszatellitek, PCR-RFLP) szemben joval nagyobb. (CRAWFORD ¢és
mtsai., 1991, WIMMERS, 1994).

Az RFLP-k és miniszatellitek kozott a 1ényeges kiilonbség a vizsgalt lokuszok
szamaban, illetve az eredményektdl elvarhatd informacidtartalomban van. Az RFLP
markereknek alacsony a polimorfizmusa, igy kevesebb informaciot szolgéltatnak, mint
a miniszatellitek (CHENG, 1997). A genomon beliili eloszlasuknak koszonhetden mégis
kedveltek (foleg baromfinadl) a genomkarakterizalasi vizsgalatokban (WEBER, 1990,
TIXIER-BOICHARD, 1993).

Csekély labortechnikai munkaval végezhetd genetikai variancia vizsgalatira
csak a PCR technika (lasd 4.2.1.4. fejezet) kifejlesztésével nyilt mdd. A
miniszatellitekkel szemben ezekhez a vizsgalatokhoz, a mintanak joval kevesebb

kovetelménynek kellett eleget tennie.
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A PCR-en alapul6 technikdk (mikroszatellitek, RAPD, PCR-RFLP) kozott az
informdaciotartalomban, lokuszok allélszaméanak kimutathatdésagaban, az eredmények
reprodukalhatésagaban van kiillonbség.

A mikroszatellitek magas variabilitast mutatnak, ezaltal nagy informdacio
tartalmu markereknek szdmitanak. Emellett a vizsgalat kétszer gyorsabban elvégezhetd
mikroszatellitekkel, mint az RFLP-kel. A RAPD-markerek mellett szol, hogy a
mikroszatellitekkel szemben nem sziikséges a primerszekvencia ismerete, ami a
mikroszatelliteknél nélkiillozhetetlen az azonositashoz, szekvencialashoz, illetve
polimorfizmus detektalashoz (CHENG, 1997). A RAPD-al végzett vizsgalatokkal
szemben, a mikroszatellitekkel kiilonbséget lehet tenni a heterozigota és homozigota
egyedek kozott (WEBER, 1990; PLOTSKY mtsai, 1995; CHENG, 1997;
MAGOULAS, 1998).

Nem lebecsiilendd az sem, hogyha az adott fajban nem 4ll rendelkezésre
mikroszatellit, akkor rokon fajok kozott a mikroszatellit markerek adaptdlasara is
lehetdség nyilik (pl. tytk— pulyka: LEVIN és mtsai, 1995; tyuk — facan: PANG és
mtsai, 1999; szarvasmarha — juh: CRAWFORD és mtsai, 1995; szarvasmarha ¢€s juh
— kecske: YANG és mtsai, 1999; szarvasmarha — bolény: MOMMENS ¢és mtsai,
1998; 16 — szamar: JORDANA ¢és mtsai, 1999), ami ismét a mikroszatellitek mellett
szol.

A mikroszatellitek szamos kedvez6é tulajdonsaguknak koszonhetdéen (magas
polimorfizmus, genomon beliili egyenletes eloszlas, csekély laborsziikséglet) a
genomkarakterizalasban, rokonsdgi és populacid vizsgalatokban, a mezdgazdasagi
hazidllatoknal, foleg a baromfitenyésztés teriileten nagyon kedveltek (JARNE ¢és
LAGODA, 1996; CHENG, 1997, DODGSON és mtsai., 1997; PRIMMER, 1997).

3.7. Molekularis genetikai markerek felhasznalasa a baromfitenyésztés teriiletén

A 2. tablazat a molekularis genetikai markerek kiilonb6z6 felhasznalasat mutatja

be a baromfitenyésztés teriiletén.
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2.tablazat

Molekularis genetikai markerek a baromfitenyésztésben

RFLP Miniszatellitek Mikroszatellitek RAPD
1. Genomkarakterizalas X X X X

2. Szarmazasellenorzés/ X X

Genetikai variabilitas mérés

- populacidn beliil X X X
(beltenyésztettség mérése)

- populacidk kozott X X X X
3. Genetikai tavolsagbecslés X X

3.7.1. Egyedazonositas és szarmazasellendrzés

Egy éllat szdrmazasanak az ismerete az allattenyésztésben alapvetd fontossagu.
A tenyészérték, ezaltal a forgalmi érték meghatdrozdsa nagyon lényeges. Abban az
esetben, ha a szdrmazds nem ismeretes, nem dallapithatdé meg az utédok oOroklott
tulajdonsagaiban a sziildk befolydsa, s igy a fajta genetikai elérehaladdsdnak
meghatarozasa is akadalyokba iitkozik. (GELDMANN és mtsai, 1986; ISRAEL ¢s
WELLER. 2000). A molekularis genetikai szarmazasellendrzés eredményei alapjan,
tulajdonképpen lehetdség nyilik a beltenyésztés elkeriilésére is, ezért ezzel kapcsolatos
vizsgéalat mar szdmos 4allatfaj esetében késziilt (szarvasmarha: HUSSEIN és mtsai.,
1996, ALHUSSEIN és MATTHES, 2000, juh: CRAWFORD ¢és mtsai.,, 1991, 16:
DUNNER ¢és mtsai, 1998, CANON ¢és mtsai., 2000, szamar: JORDANA és mtsai.,
1999, mézel6 méh: NEUMANN ¢és mtsai.,, 1999, kutya: ZAJC és mtsai., 1994,
KOSKINEN és BREDBACKA, 1999 stb.).

A baromfitenyésztés teriiletén egy egyed szarmazdsanak az azonositdsa,
szarmazasanak az ellenOrzése napjainkban mini- és mikroszatellitekkel torténik. A
markerek variabilitdsa alapjan a valdszinlisége, hogy két rokon egyednek azonos a
genotipusa miniszatellitekkel 10°-10"7 vagy 10"® (HILLEL é&s mtsai, 1989;
WIMMERS, 1994) mikroszatellitekkel (5 lokusz vizsgalata alapjan) 6 x 107
(BRUFORD és mtsai 1993). A baromfinal mindkét modszer alkalmazasa elterjedt az
egyedazonositasi vizsgalatokban (miniszatellitetk: HABERFELD és mtsai.,, 1991,
HILLEL és mtsai., 1993, DUNNINGTON és mtsai., 1994, PONSUKSILI és mtsai.,
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1996; mikroszatellitek: TAKAHASHI és mtsai., 1998, PONSUKSILI és mtsai., 1996,
1999, VANHALA és mtsai., 1998,).

3.7.2. Populaciogenetikai tanulmanyok

Kiilonb6z6 baromfivonalak €s populaciok jellemzésére (karakterizalasara) az
RFLP-k (SOURDIOUX ¢és mtsai. 1996, ZHU ¢és mtsai., 1996c), a miniszatellitek
(KUHNLEIN ¢és mtsai., 1989, WIMMERS, 1994, TIXIER-BOICHARD ¢s mtsai, 1996,
ZHU ¢és mtsai.,, 1996b, PONSUKSILI ¢és mtsai., 1998) ¢és a mikroszatellitek
(TAKAHASHI és mtsai., 1998, KAISER ¢és mtsai., 2000, WIMMERS ¢és mtsai., 2000)
a legalkalmasabbak. Tyuk, kacsa, pulyka fajok esetében, vonalon illetve populdcion
beliil szoros rokonsagi kapcsolatot RFLP-vel (BUMSTEAD ¢és mtsai., 1987 stb.),
miniszatellittel (HILLEL és mtsai., 1989, KUHNLEIN és mtsai., 1989, GRUNDER ¢s
mtsai., 1994, PLOTSKY ¢és mtsai., 1995, ZHU ¢és mtsai., 1996a, DUNNINGTON és
mtsai., 1994, YE ¢s mtsai, 1998, stb.), illetve mikroszatellittel (ZHOU és LAMONT,
1999, PONSUKSILI és mtsai (1999), VAN DUYSE és mtsai., 1999, TAKAHASHI és
mtsai., 1998, VANHALA ¢és mtsai., 1998, WIMMERS ¢s mtsai., 2000) vizsgaltak.

RAPD markerekkel is végezhetd populacidégenetikai vizsgalat (pl. ZHANG és
mtsai., 1995), bar a mikroszatellitekhez képest alacsony polimorfizmusuk miatt joval
kevesebb informdcidt szolgéltatnak, ami az eredmények megbizhatdosagat
megkérddjelezi. Ennek ellenére, a korlatozottan rendelkezésre 4ll6 baromfi-
mikroszatellitek miatt, szamos vizsgalat késziil(t) RAPD markerekkel. A
Kiséllattenyésztési €s Takarmanyozdsi Kutatdintézet 1998-ban (2006-t6l az Intézet
integraltan miikodik) kezdte a réghonosult baromfidllomanyok DNS markereinek a
felkutatasat, illetve a génbanki allomanyok vizsgalatat az OMMI megbizasabol. A
programon beliil tobb allomanyt (tyuk, pulyka, lud, gyongytytk stb.) vizsgaltak RAPD-
markerek segitségével. (HIDAS és mtsai., 1998, 2000, 2002 a., 2002 b.).

A mikroszatellitekkel végzett szdmos tanulmany koziil csak néhanyat ragadnék
ki példanak. Az egyik legatfogdbb, populacidogenetikai vizsgalat 2000-ben, az
AVIANDIV elnevezésii EU program keretén beliil tortént. 52 kiillonbozo tyukpopulacidt
22 mikroszatellit segitségével vizsgaltak, a heterozigozitast 11-66% kozottinek talaltak
(HILLEL és mtsai., 2003).

A DE-ATC Allattenyésztés- ¢és  Takarmanyozastani Tanszéken, a

Biotechnoldgiai Kutatd Intézettel egytittmiikodve, is késziilt hasonld tanulmany 2002-
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ben. A vizsgalat soran a Tanszék tulajdondban 1évé bronz- és vadpulyka populaciokat
vizsgaltdk tyukbol adaptalt, nyolc mikroszatellit segitségével. 16,5% volt a
bronzpulyka, 40% a vadpulyka populécio heterozigozitisa (NAGY, 2002).

3.8. Mikroszatellitek a vizimadaraknal

Vizimadarakkal kapcsolatos tanulmanyok mas allatfajokhoz képest korlatozott
szamban késziiltek. MAAK ¢és mtsai (2003) pekingi kacsa populacidt vizsgaltak, 18
altaluk izolalt mikroszatellittel. Ugyanebben az évben PAULUS és TIEDEMANN
(2003) 10 mikroszatellittel végeztek populdcidgenetikai elemzést a pehely récén,
amelyet TIEDEMANN ¢és mtsai (2004) is tanulmanyoztak adaptalt mikroszatellitekkel.
DENK és mtsai (2004) mulard kacsa populacidt vizsgaltak hét sajat maguk altal
meghatarozott mikroszatellittel.

Ludmikroszatellitek —azonositdsaval legelészor BUCHHOLZ ¢és mtsai
foglalkoztak 1998-ban. Tizenegy kanadai lud mikroszatellitet sikeriilt jellemezniiik a
vizsgalat soran, amibdl hét bizonyult polimorfnak.

Ludpopuléaciok genetikai szerkezetét 1998-ban CATHEY és munkatarsai is
tanulmanyoztdk. Egy kanadai ludcsapat 460 egyedének genetikai variabilitdsat ot
mikroszatellit segitségével jellemezték. Az 6t felhasznalt polimorf mikroszatellitet (a
mikroszatellitek allélszadma 7-24 kozott alakult) 0k maguk izolaltdk és karakterizaltak a
vizsgalt fajtabol. A heterozigozitas 34 — 78% kozott alakult.

A BUCHHOLZ és CATHEY munkacsoportjai (1998) altal leirt mikroszatellitek
felhasznalasaval KIM és mtsai 2003-ban atfogd populéciogenetikai elemzést végeztek
kanadai ladon.

A Bécsi Allatorvosi Egyetem munkatérsai évek ota foglalkoznak nyari lid
mikroszatellitek azonositasaval (sajat forras).

A rendelkezésre allo korlatozott mikroszatellitszamnak koszonhetden tobb
mikroszatellit adaptalassal kapcsolatos tanulmany késziilt. GUAY és MULDER (2005),
sikeresen adaptaltak pézsma kacsa mikroszatelliteket tobbek kozott a nyari ludba.
Ugyanebben az évben tizenhatbdl tizennégy tOkés réce mikroszatellitet azonositottak
HUANG ¢és mtsai (2005) a nyari ludban.

Mikroszatellitekkel végzett populaciogenetikai vizsgalatot domesztikalt

Iadon eddig sehol nem készitettek, ez az elsé ilyen jellegii tanulmany.
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4. Sajat vizsgalatok

4.1. Anyag

4.1.1. A vizsgalt populaciok

A vizsgalathoz Osszesen tizennégy, kiilonbdz0 helyrdl szarmazd, egymadssal
genetikai kapcsolatban nem allo ludcsoport, 329 ludjabol vettiink vérmintat. A 3.
tablazat a populaciok nevét, fenotipusos jellegét (tolltipus, szin), mintaszdmat ¢&s

szarmazasat tartalmazza. A 8. dbra egy térképet mutat be a populaciok szarmazasi

helyérol.
3.tablazat
A vizsgalt populaciok

Allomany Tolltipus Szin n Szarmazas
1. Fodros1 fodros Fehér e 64 Hortobagy
2. Fodros2 fodros Fehér = 24 Debrecen-Kismacs
3. Fodros3 fodros Fehér = 7  Debrecen-Kismacs
4. Fodros4 fodros Tarka ‘\\?’7 10 Debrecen-Kismacs
5.  Fodross fodros Sziirke R 12 Tapiogyorgye
6.  Fodros6 fodros Fehér = 11 Tapiogyorgye
7.  Fodros7 fodros Sziirke R 6 Hortobagy
8.  Fodros8 fodros Fehér e 7  Erdély (Romania)
9.  Oroshazi sima Fehér = 8 Oroshaza
10. Oroshazi x fodros sima Fehér = 21  Debrecen-Kismacs
11.  Parlagi sima Tarka 'T? 9 Debrecen-Jdzsa
12. Babatil sima Fehér > 64 Nyaregyhaza
13. Babati2 sima Fehér 3 23 Go6dolls
14. Emdeni sima Fehér & 63 Kisbér
15. Nyarilad sima Sziirke '@ 21 Bécs (Ausztria)
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A vérvétel a Debreceni Egyetem ATC MTK Allattenyésztés- és Takarmanyozastani
Tanszékének az iranyitasaval tortént. Az dlloméanyok Magyarorszag és Erdély (Roménia)
tertiletérdl szarmaztak. Kontrollként, egy emdeni lud illetve egy nyari lud populaciot
hasznaltunk. Az utobbi megtisztitott DNS mintait a Bécsi Allatorvosi Egyetem bocsétotta

rendelkezésre.

Fodros1

Az allomany a Debreceni Egyetem ATC-MTK Allattenyésztés- és Takarmanyozastani
Tanszékének tulajdondban van. Az allatok 2004-ben Hortobagyra keriiltek magantenyészto
gondozasaba. A ludak szine fehér, a fodrossadg gyakran nem kifejezett. Rendelkezésre allo

mintaszam: 64, a vérvétel idopontja: 2005 nyara.

Fodros2

A fodros2 4llomany a Debreceni Egyetem ATC-MTK Allattenyésztés- és
Takarmanyozastani Tanszékének Kisérleti Telepérdl szarmazott. Az elébbivel rokoni
kapcsolatban nem 4llt, legalabbis nem volt ismert. Szine fehér, tolltipusa fodros. A
rendelkezésre 4116 mintaszam: 24, vérvétel idopontja: 2002.

Fodros3

Fehér szinli, fodrostollu ludcsoport. Az eldzdekkel azonos tulajdonost, de azokkal
rokonsagban nem allg, kiilon tenyésztett mikropopulacié. A rendelkezésre all6 mintaszam
7, a vérvétel idopontja: 2002.

Fodros4

Tarka szinii, fodros tollazatu alloméany. Az el6zdekhez hasonldan tanszéki tulajdon, a

felsorolt harom minta egyedeivel nem all rokonsagban. Rendelkezésre all6 mintaszam: 10,

a vérvétel idopontja: 2002.
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Fodros5

A Tudcsapat tapiogyorgyei magantenyésztod tulajdona. Az allomanyt a tenyésztd Erdélybol
szerezte be. Kozelebbi szarmazasi helye nem ismert, legalabbis a Tanszék szamara nem
volt publikus. Szine sziirke, tolltipusa fodros. A rendelkezésre 4ll6 mintaszam: 12, a

vérvétel idopontja 2002 6sz.

Fodros6

A fodros6 allomany ugyancsak a tapidgyorgyei teny€sztd tulajdona. Szine fehér, tolltipusa
fodros. A fehér tollszinii (fodros6) és a sziirke tollszinii (fodros5) libdkat a tenyésztd kiilon
telepen tartotta. A rendelkezésre allo mintaszam: 11, a vérvétel idopontja: 2002 6sz.
Fodros7

A sziirke, fodrostollu ludakbdl all6 csapatot Hortobagyon a fehér fodros1 populéacié mellett,
elzartan tartottik. Ez a csapat kordbban a KATKI tulajdonaban volt. Vésarlas utjan keriilt
akkori tartjahoz. Rendelkezésre allo mintaszam: 6, a vérvétel idopontja: 2005 nyara.
Fodros8

Fehér szind, fodrostollu Iudcsoport. Erdély teriiletérdl Dunka Béla gyujtotte az 1990-es
évek masodik felében. Kozelebbi szarmazéasi helye nem ismert. A rendelkezésre allo
probaszam: 7, a vérvétel idopontja: 2002.

Oroshazi

A fehér szinli, simatolli dllomany Oroshaza-Székkutas tanyavildgabdl szarmazott. Kordbbi
tulajdonosa, DOké Mihdly elmondédsa szerint, az 1920-as évektdl kezdve idegen

allomannyal nem talalkozott. Valojaban beltenyésztéssel, természetes keltetéssel tartottak

fenn.
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Feltehetden a magyar lud alfoldi valtozatanak tajfajtaja. Irodalmi adatok alapjan az oroshazi
tajfajta nemesitésében az emdeni lud jatszott szerepet az 1800-as évek végén

(BOGENFURST, 2000). Rendelkezésre 4116 probaszam 8, a vérvétel idépontja: 2002.

Oroshazi x fodros

Az oroshazi és fodros2 keresztez€sébdl szarmazo allomany a Debreceni Egyetem ATC-
MTK Allattenyésztés- és Takarmanyozastani Tanszékének Kisérleti Telepérdl szarmazott.

Rendelkezésre allo mintaszam 21, a vérvétel idopontja: 2002.

Parlagi

Az allomany debrecen-j6zsai magantenyészto tulajdona. A tulajdonos elmondasa szerint, az
allomany 1910 ota zartan tenyésztett. Immigracid az allomanyba soha nem tortént. A
valaha nagy egyedszamu ladallomany Ilétszdma mara, kilenc egyedre csokkent.

Rendelkezésre all6 mintaszam: 9, a vérvétel idopontja: 2005 nyara.

Babatil

Az 1960-as évek elején Osszegylijtott - akkor kétséget kizaréan magyar ludnak vallott -
allomanyt beltenyésztésben tartottdk, de teljesitményre erdteljesen szelektaltdk a Godolloi
Agrartudomanyi Egyetem Babati Lidnemesité Allomasan. A babati majhibrid egyik
vonalat képezte. Gazdasagi okok miatt, az utdbbi idében tulajdonvaltasra keriilt sor. A
vérvétel Nydregyhazan tortént. Fehér, sima tollazati. Rendelkezésre allo6 mintaszdm 64, a

vérvétel idépontja 2005 nyara.

Babati2

A Go6dollsi Agrartudomanyi Egyetem Babati Ludnemesitd Allomas tulajdonat képezé
allomany, szintén a fentebb emlitett (babatil) nemesitési programban vett részt.
Osszegytjtése idején, szarmazasi helyében eltért az el6zOtol. A vérvétel idépontjaban,

2002-ben, Babaton volt talalhato. Rendelkezésre all6 mintaszam 23.
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Emdeni

Az emdeni populacio egy kisbéri teleprol szarmazott. Tollazata fehér, sima. Rendelkezésre

allo mintaszam: 64, a vérvétel iddpontja: 2005 nyara.

Nvari lud (kontroll)

Kontrollként egy nyari lud populéciot hasznaltunk. A nyari lud a hazi lad 6se. A populécio
Ausztridbdl szarmazott. A 21 egyedbdl allo populacido mintdit DNS formdajdban a Bécsi

Allatorvosi Egyetem bocsatotta rendelkezésiinkre.

4.1.2. Felhasznalt mikroszatellitek

Bar a mikroszatellitek felkutatdsa szdmos domesztikalt €s vadon él6 allatfajban
elérehaladott, a kiilonb6z6 vizimadar fajokra vonatkozoan, csak néhany mikroszatellit
marker 4ll rendelkezésre (SLATE ¢és mtsai 1998, MAAK és mtsai 2000). Igy, a
mikroszatellitek kivalasztdsanal a legnagyobb gondot a vizimadarakndl rendelkezésre allo
korlatozott mikroszatellitszdm okozta.

Domesztikalt lidban nem taldltunk korabban izolalt és jellemzett mikroszatelliteket. A
genetikai elemzést mas fajokbol szarmazé mikroszatellitekkel végeztiik. Igy vizsgaltuk a
ktilonbozod vizimadar mikroszatellitek ludba torténd adaptalhatdsagat is.

A vizsgélatban Osszesen 23 mikroszatellitet probaltunk a domesztikalt lad fajtdkban

azonositani. A kivalasztott fajokat a 9-71. dbrak mutatjak be.
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Tiz mikroszatellit a pehely récébdl (Somateria mollissima, 9. dbra) szarmazott. A

mikroszatelliteket PAULUS és munkatarsai 2003-ban izolaltak és karakterizaltak.

9.abra

Pehely réce (Somateria mollissima; foté: Josef Hlasek)

Ot mikroszatellit MAAK és munkatarsai altal keriilt leirasra, szintén 2003-ban a
tokés récébdl (Anas platyrhynchos, /0. dbra).

10 abra
Tokés réce (Anas platyrhynchos; foto: Josef Hlasek)
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Nyolc mikroszatellitet a kanadai ludbdl adaptaltunk (Branta canadensis, /1. abra). A
nyolc mikroszatellit izolaldsat két egymastol kiilondlld kutatocsoport végezte 1998-ban

(CATHEY és mtsai., 1998, BUCHHOLZ és mtsai., 1998).

11. abra

Kanadai lud (Branta canadensis; foté: Lubomir Hlasek)

A felhasznalt mikroszatellit primerparok szekvenciasorrendje és szdrmazdsa a 4.

tablazatban talalhato.
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4.1.3. Felhasznalt vegyszerek, gépek, segédeszkozok, enzimek és szoftverek

A legfontosabb felhasznalt vegyszerek nevét az 5. tablazat tartalmazza. A 6.
tablazatban a munka soran alkalmazott miszereket, a 7. tdbldzatban a nélkiilozhetetlen
segédeszkozoket, a 8. tabldzatban a sziikséges enzimeket €s primereket, a 9. tablazatban

pedig az értékeléshez igénybe vett szoftverprogramokat és forgalmazdjukat tiintettem fel.

5. tablazat

A felhasznalt vegyszerek és forgalmazéjuk
Termék Forgalmazo
Agardz Sigma
Ammonium-acetat Merck
Borsav Roth
Bromfenolkék Sigma
Diklormetan (Kloroform) Roth
dNTP Fermentas
EDTA Sigma
Etanol Austria Hefe AG
Etidiumbromid Sigma
GeneScan'"'— 500 ROX ™ Size Standard Applied Biosystems
Hi-Di™ Formamid Applied Biosystems
Hidrogén-klorid Merck
HPLC —viz Fluka
Izopropanol Roth
Kalium-klorid Merck
Magnézium-klorid Fluka
Nétrium-klorid Merck
Polymer 3100 POP-6™ Applied Biosystems
SDS Fluka
TRIS Roth
Triton X-100 (ZTB) Sigma
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6. tablazat

A hasznalt miiszerek és forgalmazojuk

Miiszer Forgalmazo
Elektroforézis-kamra, horizontalis, hosszu Biorad

Genetic Analyser 3100, ABI Prisma' ™ Applied Biosystems
Multipipetta 0,2-10 pl Biozyn

PCR Eppendorf

Pipettak 1000, 200, 20, 10 —1 Gilson

Termomixer (razoinkubator) Eppendorf

Asztali centrifuga Heraeus

Véakuum szaritécentrifuga

Vizfiirdé

Eppendorf (Concentrator 5301)
Grant

7. tablazat

A nélkiilozhetetlen segédeszkozok és forgalmazéjuk

Termék Forgalmazé

Feddéfolia Greiner Bio-One GmbH
Lanctetd Startedt GmbH
Eppendorf cs6 Greiner Bio-One GmbH

Genetic Analyzer talca, Septa 384-Well
Kesztyl

Pipettahegyek filter tip 200, 100, 20, 10-1
Reakcidcso tetdvel

96 Well Multiply® — PCR talca

Applied Biosystems
Health Line

Greiner Bio-One GmbH
Greiner Bio-One GmbH
Startedt GmbH




8. tablazat

A sziikséges primerek, enzimek és forgalmazéjuk

Termék Forgalmazé
MS-primerek VBC-Genomics
Proteinaz K Fermentas
Taq-DNA-Polimeraz Fermentas

9. tabldzat

Az értékelésnél igénybe vett szoftverek és forgalmazojuk, illetve elérhetéségiik

Szoftver Forgalmazdé/elérhetoség

Genepop http://wbiomed.curtin.edu.au/genepop/

GeneScan® 2.1. Applied Biosystems

Genotyper” 2.1. Applied Biosystems

Microsoft® Excel Microsoft

MSA4.00 http://i1122server.vu-
wien.ac.at/MSA/info.html/MSA info.html

Phylip http://evolution.genetics.washington.edu/phylip.html

TreeViewPPCy v.1.6.5 http://taxonomy.zoology.gla.ac.uk/rod/treeview.html

Photoshop Adobe Photoshop

4.2. Modszer
4.2.1. Labortechnikai modszerek
4.2.1.1. Mintagyiijtés és tarolas
A mintagyiijtésnél a legfontosabb szempont a vér alvadasanak megakadalyozasa volt,

mert az altalam hasznalt DNS tisztitdsi mdodszer nem alkalmas alvadt vérbol a DNS

tisztitasara. Allatonként 0,5-1 ml vért vettiink le. A vérmintékat alvadasgatlot tartalmazé
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szamozott csovekben, hilitve szallitottuk a laboratériumba, ahol azonnal lefagyasztasra

keriiltek (-20 °C-ra). A mintagyiijtést irasos és fotografikus formaban dokumentaltuk.
4.2.1.2. A DNS mintak preparalasa

A begytijtott vérmintakbol 30 pl vért mértem ki (2 ml-es eppendorf csdbe) és ehhez
hozzaadtam 1200 pl ,,A*- puffert (0,01 mol tris HCI, 0,01 M EDTA, ph:7,5). Osszekeverés
utan a mintdkat 10 percet szobahdmérsékleten allni hagytam, mikdzben 2x-3x atforgattam,
majd 3 percig centrifugéltam 13000/min fordulaton. Ezutan a feliiliszét leszivtam a csd
aljan taldlhatd csapadékrdl. A pellethez hozzaadtam 300 pl ,,A“-puffert és 10 perc utan
megismételtem a centrifugalast. A mintakrol leszivtam a feliiliszot és a csé aljan maradt
tiledékhez hozzamértem elészor 450 ul NLS-t (0,1 mol tris, 0,065 mol KCI, 0,065 mol
MgCl,, 0,065 mol NaCl, 0,025 mol EDTA, deszt. HO), majd 14 pl 20%-o0s SDS-t. Ezt
kiegészitettem 2 pl proteindz K-val (8 mg/ml) és alaposan 0sszekevertem. A mintdkat 1,5
6ran at 55 °C-on razatva inkubaltam, majd szobahémérsékletre hiitottem. Ezutdn az
oldathoz hozzdadtam 30 pl 7,5 mol NHy-acetatot és 300 ul 5 mol NaCl-t, majd
osszekevertem. Ezt kovetSen, 4 °C-on 30 percig, 13000/min fordulaton centrifugaltam. Uj
eppendorf csébe 400 pl izopropanolt mértem €s hozzdadtam a feliluszot. 10 percig
szobahdmérsékleten inkubaltam, mikozben tobbszor dvatosan atforgattam. A DNS-t 3
percig torténd, 13000 ford/min centrifugélassal gytijtottem Ossze. A feliiluszot dvatosan
leszivtam a csé aljan 16v6 pelletrdl és 300 ul 70%-os etanollal atmostam. Ujabb 3 perces,
13000 ford/min centrifugélds utan a feliiluszot ismét leszivtam és 15 percig steril fiilkében
szaritottam. A szaritas utan 100 pl TE puffert adtam hozzd és 1 oran 4t 65 °C-os
vizfiirdében inkubaltam, majd szobahdmérsékletre hiitottem és a tovabbi felhasznalasig 4

9C-on taroltam.
4.2.1.3. Agarozgél-elektroforézis

A DNS izolalas sikerességének az ellendrzése, illetve a DNS mennyiség
szemikvantitativ becslése érdekében, a DNS probdkat agarozgélre vittem fel. Ehhez 0,8%-
os agarozgélt készitettem. A gél nagysagat, illetve a géltdskdk szamat a DNS probak

szamatol tettem fuggdévé. A gélhez, az agardézt TBE- pufferban oldottam fel ¢és
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mikrohullamu siitében 3 percig foztem. Allando kavargatds mellett, 60 °C-ra hiitottem,
mieldtt etidium-bromidot adtam hozza (Sul/50 ml gél). A gélt gélkamraba ontottem és
megvartam megszilarduldsat. A probdk  géltaskakbol torténd  difftzidjanak a
megakadalyozasa, illetve az elektroforetikus felfutds megfigyelése végett, minden egyes
probat bromfenolkék pufferral kevertem. A gélkamrat TBE-pufferral toltottem fel. A 45
percig tartd elektroforézis alatt a DNS-duplahélix bazisparjai kozé helyezkedett etidium-

bromid ultraviola fény mellett lathatéva valt.

4.2.1.4. Polimeraz lancreakcié (Polymerase Chain Reaction-PCR)

A polimerdz-lancreakcio, roviden PCR, lehetévé teszi barmilyen eredetli DNS,
tetszoleges szakaszanak gyors, akar sokezerszeres, in vitro felszaporitasat. Az alkalmazas
elofeltétele, hogy a kérdéses szakasz két végén 10-20 nukleotid sorrendje ismert legyen
(MULLIS és mtsai., 1986). A technika lényegében a természetes replikaciot végzd DNS-
polimerdz enzim miikodésén alapul, ami a termalvizekben ¢él0 Thermus aquaticus
baktériumbdl készitett DNS-szintetizald enzim. Az enzim a szdrmazési organizmusa utin a
Tag-polimeraz nevet kapta (SAIKI és mtsai., 1988).

A DNS fragmentek sokszorozodasa harom reakcidlépés ciklikus megismétlodése révén
valosul meg. Az elso lépésben a kettds fonalu DNS-t 94°C-on, két percig denaturaljuk,
mikézben a kettds szalak két egyfonalasra valnak. A masodik lépésben a primerek
specifikus homérsékletének megfelelden azok feltapadasat idézziik eld az ellentétes
(komplemeter) DNS szalakra (Annealing). Az oligonukleotid primerek egyediilallé DNS
molekuldk, amik a DNS ismert szekvencia szakaszanak komplementereit képezik. A
harmadik lépésben a lanchosszabbitas valosul meg a polimerdz enzim révén, ami a
primerekt6l tovabbépiti a DNS lancot (Extension). A harom 1épés egyiittesen egy ciklust

crer

2000). A PCR miikodését a 12. abra mutatja be.
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12. abra

PCR miikodésének sémaja (NEWTON és GRAHAM 1994)

PCR 1. ciklus . Ciklus ismétlés n-szer
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4.2.1.4.1. PCR-optimalizalas

Mivel az alkalmazott primereket mas allatfajokbdl adaptaltam, alkalmazasuk elétt a
vizsgalt allatokban valé miikodésiikrol meg kellett gy6zddni. Ehhez a PCR koriilmények
optimalizalasara volt sziikség. A PCR termék mindsége szamos tényezdtol fiigg. A modszer
érzékenysége miatt, az amplifikacié kortilményeinek legkisebb valtoztatasa is befolyasolja
annak eredményességét (WILLIAMS ¢és mtsai.,, 1990, HARDYS ¢és mtsai.,, 1992). A
reakcio optimalizalasanak folyaman megallapitottam a vizsgalt fajokban (hazilud, nyari

lud) a primerek feltapadasanak homérsékletét, illetve meghataroztam a PCR ciklusok

érdekében minden mikroszatellit esetében teszt PCR-t végeztem.

A feltapadas a reakcionak a legfontosabb, specifitast meghatarozo 1épése. A

denaturadlas soran egyszaluva lett és hirtelen lehiitott DNS, mérete miatt nem tud elég
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gyorsan egyesiilni, viszont lehetdévé teszi a feleslegben 1évo kisméretli primer molekulak
egy részének, komplementer szekvencidjuk (kiegészitd bazis sorrend) megtalalasat és
ahhoz hozzatapadasat. A feltapadés valoszintisége kiillondsen fiigg az elsé néhany ciklusban
a kiindulési célkopidk szamatdl, a rendelkezésre all6 1d6tdl és a feltapadasi hdmérséklettdl.
A feltapadéasi homérséklet optimuma altalaban az olvadasi homérséklet koriil van.
Viltoztatasanak lehetdsége kulcsfontossdgu a reakcid optimalizaldsa szempontjabol. Ha a
feltapadasi homérséklet igen magas, akkor nem kapunk terméket (a primerek egyszala
allapotban maradnak, képtelenek hozzatapadni a komplementeriikh6z), ha alacsony, akkor
a feltapadas nem specifikus és sok mellékterméket kapunk (FESUS és mtsai, 2000).

Egyes vegyliletek eldsegithetik a végtermék képzddését a PCR reakcioban
(BLANCHARD ¢és mtsai, 1993). Ilyen vegyiilet a magnéziumion, ami a nukleinsavak ¢&s
nukleotidok negativ t6ltésti cukorfoszfat részébe €piil be. Ha a beépiild nukleotidok és/vagy
a célszekvencia mennyisége til magas, az a magnéziumionokat kivonja az oldatbol, ami a
magnéziumfiiggé polimerdz enzim miikodését rontja, illetve leallitja. Altalanossdgban a
szabad Mg”" koncentracié novelése az adott hatarokon beliil intenzivebb savokat
produkalo, de kevésbé specifikus termékek képzddésének kedvez, mig a csokkentése a
specifikussag novelését segiti elé (FESUS és mtsai, 2000). A 10. tdbldzat a polimorf,

mikodo mikroszatellitek PCR 0sszetevoit tartalmazza.

10. tablazat:

PCR osszetétele az optimalizalas utan

Komponensek Smo7, Smo12, APH12, APH13, Bcapl, TTUG-5
Bcecap3, TTUGI, TTUG-2, Bcap9
DNS 2l 2 ul
Primermix Tul 0,8 ul
dNTP’s 2wl 2ul
Puffer 2ul 1,6 pl
MgCI2 - 0,4 ul
Taq-Polimeraz 0,2 ul 0,2 ul
H,O 12,8 ul 13 ul
Osszesen 20 pl 20 ul

50



A 11. tdbldazatban a PCR- folyamat taldlhato. A homérséklet és a ciklusszdm

primerenként kiillonb6zo.

11. tablazat

PCR folyamat
Fazisai Hoémérséklet Idé Ciklusszam
Denaturalas 94 °C 2 min 1x
Denaturalas 94 °C 40 sec
PCR-ciklus  Primerek feltapadasa (lasd 12. tab.) 49-61°C 50 sec 26-30 x
Lanchosszabbodas 72 °C 55 sec
Kihtlés 25°C 15 min 1 x

Az optimalizalas kiindulasakor az irodalomban meghatarozott feltapadasi
hémérséklettel probalkoztam. A 2. tabldzat a mikroszatellit primerek nevét €s feltapadasi
hémérsékletét mutatja be az irodalmi adatok alapjan (MAAK és mtsai 2003, PAULUS ¢és
mtsai 2003, CATHEY ¢és mtsai 1998, BUCHHOLZ ¢és mtsai 1998). A tablazatban a
miik6dd primerek kiemelésre kertiltek.

A Smo7 és Smol2 primerek esetében a ciklusszamot 38-r6l 29-re csokkentettem, a
feltapadasi homérsékletet nem valtoztattam. A TTUG-1, TTUG-2, TTUG-5 mikroszatellit
primerek megemelt ciklusszdmmal, az irodalmi adatoknak megfeleld homérséklet mellett
mikodtek. A Beap-1, Becap-3 mikroszatellit primereknél a homérsékletet csokkentettem
egy fokkal, a Bcapu-9 primer esetében a ciklusszamot noveltem eggyel. A monomorf és az
APHI12, APH13 primerek PCR profilja az irodalomban meghatarozott PCR-profil alapjan

muikodoének bizonyult.
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12. tablazat

Mikroszatellitek neve, primerek feltapadasi homérséklete és a PCR ciklusok

szama
Feltapadasi PCR-

No. Mikroszatellit homérséklet ciklusszam

1. Smol 54°C 38

2. Smo4 55°C 38

3. Smob6 65°C 38

4. Smo7 60°C 38 =29

5. Smo8 54°C 38

6. Smo9 61°C 38

7. Smol0 50°C 38

8. Smoll 61°C 38

9. Smo12 49°C 38 —29
10. Smol3 65°C 38
11. APHO02 62°C 29
12. APHOS8 58°C 29
13. APH12 52°C 30
14. APH13 52°C 30
15. APH16 52°C 29
16. TTUG-1 55°C 35 -30
17. TTUG-2 55°C 35 —30
18. TTUG-3 53°C 35
19. TTUG-4 55°C 35
20. TTUG-5 59°C 35 -27
21. Bceapl 56°C — 57°C 27
22. Bcap3 56°C — 57°C 27
23. Bcap9 56 °C 26
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4.2.1.4.2. PCR-szettek kialakitasa

A termékméret és a fluoreszcens megjelolés alapjan elkiiloniild, miikodo
mikroszatellitekb6l multiplex PCR-t alakitottam ki. Multiplex polimeraz lancreakciordl
akkor beszéliink, ha tobb lokusz egyiittes vizsgalatat végezziik. Igy t5bb mikroszatellit egy
reakcidban torténd amplifikalasat értem el. Ez id6 €s pénz megtakaritdsi szempontbdl is
elonyds. A szetteket ugy alakitottam ki, hogy az egy reakcioban amplifikalt
mikroszatelliteket egymastdl fiiggetleniil is detektalni tudjuk ugy, hogy egyik se zavarja a
masikat. A mikroszatelliteket kétfajta (kék €s zold) fluoreszcensz festékkel jeloltem meg. A
kimutatasnal ezt a két szint az ABI 3100 genetikai analizalo késziilék (lasd 4.2.1.6. fejezet)
tokéletesen elkiilonitette, igy sem a detektdlandd lokusz féterméke, sem az esetlegesen
képzodo altermék nem befolyasolta a masik festékkel jelzett mikroszatellit kimutatasat.
Nyolc egyed eredményei alapjan, a miikodd, polimorf mikroszatellitekbdl, a PCR-hez

harom mikroszatellit szettet sikeriilt kialakitani. A szetteket a /3. tabldzat mutatja be.

13. tablazat
PCR-hez kialakitott szettek

Szett Mikroszatellit Hossz Fluoreszcensz-szinezéanyag

Smo7 188-190 FAM

1. Smol2 73-75 HEX
APHI2 150-154 FAM

2. APHI3 162-164 HEX
Bceapl 111-121 FAM

3. Bcap3 151-160 HEX
4. TTUG-1 110-114 FAM
5. TTUG-2 108-124 FAM
6. TTUG-5 170-231 HEX
7. Bcap9 104-118 FAM
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4.2.1.5. A PCR-amplifikacio eredményességének ellendrzése

A PCR-amplifikédcid eredményességét a 4.2.3.1. fejezetben leirt agarozgél-
elektroforézishez hasonldan ellendriztem. A kiilonbség az agarozgél dsszetétele volt, mert a
PCR terméket nem 0,8%-0s, hanem 2,5%-0s agardzgélen futtattam fel. A gélhez 5%-os
etidium-bromidot kevertem. 45 perces elekroforézist kovetéen, a PCR termékek
hosszuknak megfelelden felfutottak, elektromossag hatdsara a negativ oldalrdl a pozitiv felé

vandoroltak (/3. dbra).

13.dbra

A DNS felfutasa elektroforézis hatasara

o] ©

Y
@

Osszehasonlit-mértékként hosszstandardot (100 és 50 bp) hasznaltam. A PCR
termék savozottsagat UV-fény mellett ellendriztem. Ezzel egy iddben egy hozzavetdleges
fragmenthosszt is meghatdroztam. A gélen kimutatott sdvozottsdgot fotografikusan

dokumentaltam.

4.2.1.6. Kapillaris elektroforézis

A fragmenthosszt 1ézerrel rendelkezé kapillaris elektroforézis segitségével
allapitottam meg. Ehhez ABI PrismTM 3100 genetikai analizalo késziilék (Applied
Biosystems, Bécs) 4llt rendelkezésre.

Az ABI PrismTM 3100 genetikai analizalo, egy olyan kapillaris elektroforézissel

rendelkez6 automata fragmentizald késziilék, amellyel lehetséges egy adott DNS szakasz
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hosszanak vagy bazis sorrendjének a megallapitasa. A kapilléaris gélelektroforézis soran az
elvalasztds folyékony polimerrel toltott kapillarisban torténik. A primerhez kotott
fluoreszcens festéket Iézerfény gerjeszti, aminek hatdsara az eltérd hulldmhossza
emisszidkat a kapillaris egy adott pontjan a késziilékhez kotott szamitdégép elemzi. A
termékek hosszat és intenzitasat egy standardhoz viszonyitva értékeli a gép.

A kapillaris elektroforézishez a PCR termékiinkbdl 0,7 pl hasznéltam fel. Minden
egyes termékhez 9,6 ul formamidot (Applied Biosystems, Bécs) adtam és 5 percig 80 °C-on
denaturaltam.  Hosszstandardként ~ GeneScan'™-500 ROX™-ot alkalmaztam. A
kapillarisokat 3100 POP-6"™ polimerrel t5ltsttem fel.

Azokndl a polimorf mikroszatelliteknél, amelyeknél az eltérd feltapadasi homérséklet
miatt nem sikeriilt PCR szettet kialakitani, a kapillaris elektroforézisnél lehetdség nyilt az
egyiittes vizsgalatra. gy a TTUG-5 és a TTUG-2 mikroszatellitekb8l alakitottam ki egy
diplexet, a TTUG-1-bdl és az 1. szettbél (Smo7, Smol2), illetve a Bcapu9-bol és a 2.
szettbol (APH12, APHI13) egy-egy triplexet. A [4. tabldazatbhan a kapillaris

elektroforézishez kialakitott négy szett talalhato.

14. tablazat

Kapillaris elektroforézishez kialakitott szettek

Szett Mikroszatellit Hossz  Fluoreszcen-szinezéanyag

Smo7 188-190 FAM

1. Smol2 73-75 HEX
TTUG-1 110-114 FAM

APH12 150-154 FAM

2. APHI3 162-164 HEX
Bcap9 104-118 FAM

Bcapl 111-121 FAM

3. Bcap3 151-160 HEX
TTUG-2 108-124 FAM

4. TTUG-5 170-231 HEX
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4.2.1.7. Tipizalas kiértékelése

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 adatokb6l hatdrozta meg a detektdlt DNS fragmentek hosszat a
hosszstandardnak megfeleloen. A Genotyper® 2.1. ezeket a fragmenthosszakat rendelte
hozz4 a definialt allélekhez. A 14. dbra a Genotyper® 2.1 program segitségével lathatéva
tett allélhosszakat mutatja be egy egyed példdjan. Az abran az adott allat 10 lokuszan
azonositott allélek fragmenthossza lathato.

A meghatarozott alléleket minden allat esetében egy Microsofi® Excel tdblazatba
gyljtottem. A minden egyes allatra és DNS mikroszatellitmarkerra kapott genotipus-matrix

adta a tovabbi kiértékelés alapjat.
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14.dabra
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4.2.2. Statisztikai kiértékelés

4.2.2.1. Genetikai diverzitas

Az kiértékeléséhez minden olyan adatot felhasznaltam, ami az adott genotipus
esetében kompletten tartalmazta a kimutatott markereket. A populdcidok genetikai
diverzitasat az allélok szdma €s megoszlasa alapjan becsiiltem meg. Minél t6bb allél fordult
elé az adott populacidban és minél egyenletesebben oszlott el, annél valtozatosabbnak volt
mondhaté az adott allomany. Az allélok szamat és gyakorisagat lokuszonként (EWENS
1972; KIMURA ¢és OHTA 1975) az MSA4.00 szoftverprogram (DIERINGER ¢és
SCHLOTTERER, 2002) segitségével hataroztam meg.

Az allélgyakorisdg (p) meghatarozasa a kovetkezd képlet alapjan torténik két allélos

rendszerben:

A allélok szama

Y
P A allélok szama + B allélok szama

p 4= A allél gyakorisédga a populacidban

A vart (expected heterozygosity -He) és valos heterozigozitas (observed
heterozygosity -Ho) - ami a heterozigdtdk részaranyat jelenti a populacion belil - is
alkalmas a genetikai valtozatossdg kimutatisara. A vart heterozigozitast az
allélgyakorisagbol szamoltam ki. A valos heterozigozitds a populdcioban ténylegesen
megfigyelhetd heterozigodta allatok szdma alapjan allapitottam meg. Ezeket az értékeket is
MSA4.00 szoftverprogram (DIERINGER és SCHLOTTERER, 2002) segitségével kaptam

meg.

Vart heterozigozitas (He) egy lokuszra szamitva:

He:I—sz

Vart heterozigozitas (He) tobb lokuszra nézve:
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m = lokuszok szama
k = lokuszon talalhato allélek szama

p = allélgyakorisag

4.2.2.2. Mikroszatellit markerek informacio tartalmanak (PIC-érték) kiszamitasa

Egy marker polimorfizmusfokdnak ¢&s informdacidtartalmanak meghatérozasara
alkalmas a PIC-érték (Polymorphic information content = PIC). Ez az allélok szdman,
illetve azok gyakorisdgan alapszik (BOTSTEIN ¢és mtsai., 1980). Tehat egy marker
informécidtartalma, ebbdl kovetkezéen mindsége, fliigg az allélok szdmatol, illetve azok
populacidban vald gyakorisagatdl. Minél tobb allélja van egy lokusznak, és minél
egyenletesebb azok eloszldsa a populacioban, annal nagyobb a valdsziniisége, hogy az
allomany egy egyede heterozigota.

A PIC-érték egy lokuszra nézve a kovetkezd képlet alapjan szamolhaté ki:

n n-1 n
PIC=1-( 3. p; )=2. > 2pip;
a=1 a=1 b=a+1

n = allélok szama

Pa pp=alilletve b allél gyakorisaga

A PIC-értékeket MSA 4 00 (DIERINGER és SCHLOTTERER, 2002) szoftverprogrammal

szamitottam ki.

4.2.2.3. Hardy-Weinberg egyensuly

Egy Hardy-Weinberg egyensulyban (HWE) levd populéacioban, tobb feltevésnek

kell teljestilnie. A végtelen nagysagi populacioban véletlen parosodasnak (panmixis) kell
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érvényestilnie, migracio, szelekcid, mutacid génsodrodas hatdsa nem léphet fel. A HWE-t6l
valo eltéréshez az vezethet, hogy a felsorolt tényezok koziil egy vagy tobb nem teljesiil.
Tovabbi magyardzata a WAHLUND hatds, ami azt jelenti, hogy térben izolalt
egyedcsoportokra valod feloszlas az egész populacio teljes genetikai elkeveredését
meggatolja.

Ha a részpopulaciok genetikai szerkezete eltérd, akkor a teljes populacio
tekintetében heterozigota hiany léphet fel. A heterozigdta deficit miatt - amiben nagy
szerepet jatszik a betenyésztettség - a populacio HWE-t6l valo eltérést fog felmutatni.

Adott lokusz allélgyakorisaganak ismeretében megvizsgaltam, hogy érvényesiil-e a
Hardy-Weinberg egyensuly (HWE). A Hardy-Weinberg egyensuly alapjan a populdcion
beliil egy lokusz allélgyakorisaga és a genotipusok kozti kapcsolat alapjan vonhaté le az
Osszefiiggés. A Hardy-Weinberg egyensulytol valdé szignifikdns eltérés esetén
feltételezhetd, hogy a vizsgalt lokuszra nézve a populacié nem idedlis, pl. a parosodas nem
véletlenszerl (aszortativ parosodas), az egyedek szdma nagyon kicsi (genetikai sodrodas),
vagy a zigotak életben maradasi esélye attol is fiigg, hogy a lokusz mely alléljat hordozzak
(szelekcid) (http://bio.univet.hu/SALVE/GENE/pop/H-W/!!!start.htm).

Fischer-féle exakt teszttel (FISHER, 1922) minden egyes lokuszra, illetve a
lokuszok Gsszességére is meghataroztam, hogy érvényesiil-e a Hardy-Weinberg egyensuly
az adott populaciokban. Ezt Genepop v.3.4d. (RAYMOND ¢é&s ROUSSET, 1995)

szoftverprogram segitségével végeztem.

4.2.2.4. F-statisztika

Az F-statisztika értékei Fis, Fit és Fst, fixaciés indexekbdl allnak. Ez eredetileg
WRIGHTTOL ered (1951, 1965). A XX. szdzad otvenes éveiben keriiltek bevezetésre, a
késobbiekben tobb tudos altal tovabbfejlesztett értékek. Ezekkel az értékekkel strukturalt
populaciok kozotti genetikai differencia (kiilonbség) megbecsiilheté (HARTL és CLARK,
1997). A Fis-érték az egyes egyedeket a hozzajuk tartozd szubpopulacioval hozza
kapcsolatba. A Fit-érték az egyedeket a teljes populacidhoz hasonlitja és a leggyakrabban
hasznalt Fst-érték, ami a szubpopulaciok és a teljes populacid kozotti kapcsolatra utal. A
harom értékkel a heterozigdta veszteség hatarozhaté meg (HARTL és CLARK, 1997). Fst

a szubpopulaciok genetikai differencidjanak tekinthetd, értéke mindig pozitiv. Ha a
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szubpopulacion belil, a véletlen parosodas ellenére a heterozigdtdk szama a teljes
populacio viszonyaban csokken, akkor a szubpopulacid egyedei rendszerint azonos 6sokkel
rendelkeznek. Az értéke 0 (ilyenkor nincs kiilonbség a szubpopulaciok kozott) és 1 (ez a
kiilonb6zd populdcidkon beliil a meghatarozott allélek fixalodasara utal) kozott valtozhat.

A Fis ¢s Fit értékek a szubpopulécion, illetve a teljes populacion belili HWE-t6l
valo eltérés meghatiarozasara alkalmasak. A pozitiv értékek a heterozigdta veszteséget
bizonyitjdk, mig a negativ értékek heterozigota tobbletre utalnak (HEDRICK, 2000). A
Fis-érték egy szubpopulacid egyedei kozott eléforduld heterozigdta genotipusok ardnyat
hasonlitja a véletlen parosodds esetén elvart heterozigdtak részaranyahoz a mindenkori
szubpopulacion beliil. Ezért gyakran emlegetik ezt az értéket dnmagdban beltenyésztési
koefficiensként.

NEI (1977) a fixacios indexek kiszamitasat viszonylag egyszertien a megfigyelt €s

elvart heterozigozitasi értékek alapjan adja meg. Ez a kovetkez6 kapcsolaton alapszik:

Fis= Hs-Ho/ Hs
Fit = HT-H()/ HT
Fst= HT-Hs/ HT

Ho = megfigyelt heterozigozitasi rata kozépértéke egy szubpopulacion belill az Gsszes
lokuszra nézve,

Hg = az elvart heterozigozitasi rata kozépértéke a szubpopulacion beliil az 6sszes lokuszra
nézve,

Hrt = az elvart heterozigozitasi rata kozépértéke a teljes populacidban az 6sszes lokuszra

nézve.

Az F-statisztika értékeit WEIR és COCKERHAM (1984) alapjan az MSA4.00
szoftverprogram (DIERINGER és SCHLOTTERER, 2002) segitségével szamitottam ki. Az
Fst értékeket egyrészt minden lokuszra és populacidra nézve, atlagolva megallapitottam,
masrészt az egyes populaciokat parosaval dsszehasonlitottam. gy, az Fst értékekkel az

altalunk vizsgalt populéacidk kozotti genetikai tdvolsagot is meghataroztam.
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4.2.2.5. Populaciok kozotti genetikai kiilonbség meghatarozasa

4.2.2.5.1. Privat allélek

Minden populécioban vizsgéaltam a privat allélek eléfordulasat és gyakorisagat.
Privat allélnak azokat az alléleket nevezziik, amelyek csak egy adott populaciéban
azonosithatok. A privat allélok jelenléte egy adott populdcioban bizonyiték az adott
populécio tobbi populdciotdl vald genetikai eltérésére. Minél tobb és gyakoribb privat
alléllal rendelkezik az adott populdcio, annal alatdmasztottabb az adott és a tobbi populaciod

kozotti genetikai kiillonbség.

4.2.2.5.2. Genetikai kiilonbség

A vizsgalt  allomanyok  kozotti  genetikai  hasonlésagot/kiillonbséget
szamszerUsitettem. A genetikai differenciadt az allél, illetve genotipus eloszlas alapjan
hatdroztam meg. Nullhipotézisként feltételeztem, hogy az allél- illetve genotipus-
gyakorisagok a populacidkon beliil azonosak. A genetikai kiilonbséget meghatidroztam
minden populacid, minden egyes lokuszara nézve és kiszamoltam populacidparonként a
genetikai tdvolsagot.

A populacidparok kozotti genetikai tavolsag kétféleképpen keriilt meghatarozasra:

- Nei-féle standard genetikai tavolsag (NEI, 1978),

- koz0os allélek alapjan szamolt genetikai tavolsag (“proportion of shared alleles® = POSA)
(BOWCOCK és mtsai, 1994) alapjan.

Az értékeket MSA4.00 (DIERINGER és SCHLOTTERER, 2003) szoftverprogram
segitségével szamitottam ki.

A genetikai tadvolsdg szemléltetésére alkalmas a filogenetikai fa. A populaciok
filogenetikai fajat, azaz a dendrogramjat, a kozos allélek alapjan szamolt (POSA) genetikai
tavolsdgoknak (BOWCOCK ¢és mtsai.,, 1994) megfelelden szerkesztettem meg. A
filogenetikai fa a “szomszéd Osszekapcsolas” (Neighbor-Joining)-eljaras (SAITOU ¢és NEI,
1987) alapjan késziilt. A dendrogram szerkesztésénél a Phylip (FELSENSTEIN, 1993), a
megjelenitésnél pedig TreeViewPPC’ v.1.6.5. (PAGE, 1996) szoftverprogramokat

hasznaltam.
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S. Eredmények

5.1. DNS izolalas eredményei

Tizennégy allomany (az elsdszdmu kontrollként kezelt nyari lad populéacio
megtisztitott DNS mintdit a Bécsi Allatorvosi Egyetem munkatarsai bocsatottak
rendelkezésre) 329 egyedének Osszes vérmintajabdl a DNS-t sikeresen megtisztitottam. A
DNS tisztitds eredményességét a DNS probak agardzgélen vald kimutatdsa is igazolta. Az

izolalt DNS mennyiség a PCR vizsgalathoz tobb mint elegenddnek bizonyult.

5.2. Mikroszatellit adaptalas eredményei

A populacidelemzéshez kivalasztott 23 mikroszatellit miikodését eloszor nyolc
egyeden teszteltem. A mikroszatellitek miikodését agardzgélen, -elektroforézissel
ellendriztem. A domesztikalt ladban tizennégy mikroszatellit lokuszt tudtam kimutatni,
amibdl tiz bizonyult polimorfnak.

Tizen6t mikroszatellit kacsabol szarmazott. Ebbdl a tizendt kacsa mikroszatellitbdl
nyolc esetében sikertilt lud-specifikus alléleket meghatarozni, amibdl négy volt polimorf
(Smo7, Smo12, APH12, APH13).

A kanadai ludbol szarmazd nyolc mikroszatellitbdl hatot azonositottam a domesztikalt
ludban, ezek mind polimorfnak bizonyultak. Két ludmikroszatellit kimutatasat (TTUG-3,
TTUG-4) a PCR optimalizalasa utan sem értem el.

Tobb mikroszatellitet csak a PCR kortilmények tobbszoros megvaltoztatasaval sikertilt
a vizsgalt egyedekben kimutatni (TTUG-5, Smo7, Smol2). A TTUG-5 mikroszatellit
esetében a PCR termékhez magnéziumiont adtam és ezzel a PCR-termék mennyiségét

fokoztam.

5.3. Mikroszatellitek karakterizalasa

A polimorf mikroszatellit lokuszok alléljeinek szamat ¢&s hosszat Genotyper

szoftverprogram segitségével hataroztam meg, amit a /5. tablazat mutat be.
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15. tablazat

Vizsgalt mikroszatellitek allélszama és hossza az irodalmi adatokkal valo

osszehasonlitasban
Allélhossz (bp) Allélszam Allélhossz Allélszam
No. Mikroszatellit az irodalom az irodalom (bp) vizsgalt a vizsgalt
alapjan alapjan lddegyedekben ludegyedekben
1. Smol ~143 3 160 1
2. Smo4 ~190 16 - -
3. Smob6 ~111 7 - -
4. Smo7 ~182 2 188-190 2
S. Smo8 ~95 3 - -
6. Smo9 ~156 6 - -
7. Smol0 ~103 13 - -
8. Smoll ~143 6 121 1
9. Smol2 ~83 5 73-75 3
10. Smol3 ~186 4 204 1
11. APHO02 ~100 3 - -
12. APHOS8 ~166 4 - -
13. APHI2 ~165 2 150-154 4
14. APHI13 ~179 6 162-164 2
15. APHI16 ~146 4 130 1
16. TTUG-1 ~119 7 110-114 3
17. TTUG-2 ~136 24 108-124 2
18. TTUG-3 ~79 14 - -
19. TTUG-4 ~194 18 - -
20. TTUG-5 ~206 18 170-231 12
21 Bceapl ~138 6 111-121 6
22, Bcap3 ~167 9 151-160 3
23. Bcap9 ~109 6 104-118 4
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A tablazat a vizsgalt mikroszatellit lokuszokon talalt allélek szamat és hosszisagat
mutatja be, illetve hasonlitja 0ssze az irodalmi adatokkal (PAULUS és mtsai., 2003,
MAAK ¢és mtsai.,, 2003, CATHEY és mtsai., 1998, BUCHHOLZ ¢és mtsai., 1998). Az
allélek szdma a tizenot vizsgalt populacioban ketté (Smo7, Smol2, TTUG-2) és tizenkettd
(TTUG-5) kozott valtozott. Az allélszambol az MSA 4.00 szoftverprogram segitségével
meghatdroztam a polimorf mikroszatellitek alléljeinek gyakorisdgat a Iudcsapatok

Osszességeben (16. tablazat).

16. tablazat

A tiz polimorf mikroszatellit alléljeinek gyakorisaga a 15 populicioban

Smo7 Smol2 APHI12 APHI13 TTUG1 TTUG2 TTUGS Bceapl Beap3 Bceap9

1. 0828 0897 0,768 0532 0929 0,657 0226 0,749 0,539 0,828
2. 0,172 0,100 0,144 0468 0,067 0343 0204 0,121 0450 0,118
3. - 0,003 0,072 - 0,004 - 0,187 0,047 0011 0,033
4. - - 0,016 - - - 0,139 0,038 - 0,021
5. - - - - - - 0,100 0,029 - -
6. - - - - - - 0,061 0016 - -
7. - - - - - - 0,050 - - -
8. - - - - - - 0,012 - - -
9. - - - - - - 0,009 - - -
10. - - - - - - 0,007 - - -
1. - - - - - - 0,003 - - -
2. - - - - - - 0,002 - - -

Az allélgyakorisagok alapjan, valamennyi vizsgalt allomany atlagaban kiszadmitottam
a polimorf mikroszatellitek vart és valds heterozigozitas értékeit. Ezt a /7. tablazat mutatja
be. A valos heterozigozitési értékek 0,01 (TTUG-1) és 0,72 (TTUG-5) kozott valtoztak. Az
adott lokuszokat Hardy-Weinberg egyensulyra teszteltem, aminek eredményeit szintén a /7.

tablazat tartalmazza.
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17. tablazat

Mikroszatellitek jellemzdi

Lokusz n @ Ho & Hg pHW

Smo7 344 0,29 0,30 0,9995 n.s.
Smol2 343 0,09 0,08 0,9609 n.s.
APH12 331 0,31 0,37 0,0001 otk
APHI3 345 0,38 0,46 0,4831 n.s.
TTUG-1 346 0,01 0,03 0,4616 n.s.
TTUG-2 330 0,39 0,36 0,9643 n.s.
TTUG-5 325 0,72 0,78 0,0002 oAk
Beapl 346 0,40 0,39 0,3501 n.s.
Bcap3 347 0,47 0,48 0,5832 n.s.
Bcap9 345 0,30 0,28 0,9994 n.s.

n = adott lokuszra vizsgalt egyedek, & HO = atlagos valds heterozigozitas és & HE = atlagos vart
heterozigozitas a 14 populacioban, pHW = Hardy-Weinberg egyensutlytdl valo szignifikans eltérés
(*** =p<0,001; n.s.= p>0,05)

Smo?7

A Smo 7 mikroszatellit lokuszon két allélt (188, 190) talaltam a vizsgalt
populaciokban (15.dbra). A lokusznak egy f6- (190) és egy mellékallélja (188) volt. A
foallél 83%-ban, a mellékallél 17%-ban volt kimutathatd. A mellékallél gyakorisaga csak a
parlagi populacidban volt kifejezett, ahol 50-50%-o0s volt mindkét allél eloszlasa. Az
oroshazi dllomanyban egyaltalan nem taldltam mellékallélt, 100%-ban a fdallél volt jelen.
Az Osszes tobbi allomany a két allélra heterozigota volt, de a mellékallél gyakorisaga
mindenhol 40% alatt maradt. A Smo7 lokusz alléljainak eloszlasat a [15. dabrdn
szemléltetem.

Bar a valds heterozigozitas (0,29) az elvart érték (0,30) alatt maradt, nem tapasztaltam

Hardy-Weinberg egyensulytol valo eltérést a Smo 7 lokuszon.
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15. dbra

Smo 7 lokusz alléljainak gyakorisaga
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Smo 12

A Smol2 lokuszon harom allélt (73, 74, 75) talaltam (/6.dbra).A domesztikalt
egyedekben a 74-es allél féallélként 89%-ban volt jelen. Tiz populécid volt homozigota az
adott allélra (fodros3, fodros4, fodros5, fodros6, fodros7, fodros8, oroshazi, oroshazi x
fodros, parlagi, babati2). A 73-as allél gyakorisaga a domesztikalt egyedekben 10%-0s volt.
A fodros1, fodros2, babatil, emdeni populacidkban lehetett azonositani. A 75-6s allél 1% -
os gyakorisaggal, a fodrosl ¢€s babatil néven jelolt csoportokban volt kimutathato. A nyari
Itd populacidban a Smo 12 lokusz alléljainak gyakorisdga a fentiektdl eltérden alakult. A
73-as allél 58%-ban fordult eld a vadliba egyedekben, igy ebben a populacidban ez
tekinthet6 foallélnak, a 74-es allél 42%-os jelenléttel a mellékallélnak. 75-6s allélt a vadliba

populécioban nem talaltam.
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Az adott lokuszon a heterozigdta egyedek aranya a 15 populdcidban 10% alatt maradt,

Hardy-Weinberg egyensulytol vald eltérést nem tapasztaltam.
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APH 12

Az APH 12 lokuszon négy allélt (150, 152, 153, 154) azonositottam (/7.dbra). A
hazilad egyedekben leggyakoribb, a 154-es allél volt, 80%-o0s jelenléttel. A magyar és
emdeni ludakban 11%-ban talaltam 153-as allélt. Az allél 4-50% kozotti értékben fordult
elé. Legnagyobb szazalékban a fodros7 csoportban regisztraltam, ahol a 154-es alléllal, 50-
50%-os gyakorisaggal azonositottam. A 152-es allél Osszességében 10%-ban volt jelen a
domesztikalt lud populacidk koziil kilencben (fodrosl, fodros2, fodros4, fodros6, fodross,

oroshazi x fodros, babatil, babati2, emdeni). A vadlud valtozatban a 153-as allél tekinthetd
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a foallélnak, 82%-os gyakorisaggal. A 150-es allélt 11%-ban azonositottam. A hazilud
csapatok foallélja, a 154-es allél, 7 %-ban volt jelen.

A 15 populacio egyedeinek 30%-a volt heterozigota. Az atlagos valds
heterozigozitas (0,31) joval az elvart érték atlaga alatt maradt (0,37), ami a heterozigotak

hidnyara és a Hardy-Weinberg egyensulytdl valo eltérésre utalt. Az eltérést a HWE teszt is

bizonyitotta.
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APH 13
Az egyes csoportokban az APH 13-as lokusz két allélja (162, 164) kiegyenlitett

gyakorisaggal fordult elé (/8.dbra). A 162-es allél 53%-ban, mig a 164-es allél 47%-ban

volt jelen. A fodrosl, fodros7, oroshazi, oroshdzi x fodros, babatil, emdeni és nyari lud
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mintakban a 162-es allél, a t6bbi nyolc populacioban (fodros 2, fodros 3, fodros 4, fodros 5,
fodros 6, fodros 8, parlagi, babati 2) a 164-es volt a foallél.

A valods heterozigozitas atlaga Ho = 0,38, mig az elvart heterozigozitasé Hg = 0,46
volt. A vizsgalt egyedek 38%-a volt heterozigéta. Hardy-Weinberg egyensulytdl vald

eltérést nem tapasztaltam.
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TTUG-1

A TTUG-1 lokuszon harom allélt (110, 112, 114) azonositottam a vizsgalt
egyedekben (/9.abra). A domesztikalt populdciokban a 112-es volt a {6 allél 98%-os
gyakorisaggal. 1,6%-ban talaltam 110-es allélt és nagyon elenyészd, 0,4%-ban 114-es
allélt. A 14 domesztikalt populaciobol tiz (fodros2, fodros3, fodrosS, fodros6, fodros7,

fodros8, oroshézi, oroshazi x fodros, babati2, emdeni) a 112-es allélra homozigdta volt. A
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110-es allél a fodrosl, fodros4, parlagi, babatil populaciokban jelent meg. A 114-es allél
mindossze a fodros1 populacidban volt azonosithato, 2%-os gyakorisaggal. A hazi lud dse,
a nyari lad a 110-es mellékallélra nézve teljes mértékben homozigotanak bizonyult.

A hetrozigozitds nagyon alacsony volt az adott lokusz tekintetében. A valds
heterozigozitas Ho= 0,01, a vart Hg = 0,03 volt. A HWE teszt nem mutatott egyensulytol

valo eltérést.
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TTUG-2

A TTUG-2 lokuszon két allélt azonositottam (20.abra). A 124-es allél gyakorisaga
66%-ot, a 108-as allélé 34%-ot tett ki. Az elemzett tizenot csoportbol kettd volt
homozigéta. A fodros7 populécioban a 124-es, a vadlibdkndl a 108-as allél esetében

tapasztaltam teljes homozigdciat. Igen figyelemre méltd, hogy a parlaginak jelolt
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csoportban tulstilyban volt a vadliba populacidra jellemzd 108-as allél (89%). Mas
mintdknal egyébkent 50% alatt maradt a gyakorisaga.
A populéciok homozigozitdsa 39%-os volt (Ho = 0,39; HE= 0,36%). A Hardy-

Weinberg egyensulytol nem tapasztaltam eltérést.
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TTUG-2 lokusz alléljainak gyakorisaga
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TTUG-5

A TTUG-5 lokuszon tizenkét allélt azonositottam, a 170-231 bazispar kozotti
tertileten (21.dbra). A 206-os allél gyakorisaga (23%) volt a legnagyobb. Tiz szazalék felett
tapasztaltam a 196 (19%), 211 (14%), 216-0s (20%) allélok jelenlétét. A teljes vizsgalt
adatmennyiségre nézve igen ritka allélnak tekinthetdk (1% alatt maradt) a 170, 185, 190, és
a 226-os allélok. Az alacsony gyakorisagu allélok koziil harom (170, 185, 190), csak a
nyari ludakban fordultak elé. A maradék allélok (175, 201, 221, 231) gyakorisaga 6-10%
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kozott alakult. Egy-egy fajta 1étszamcsokkenésébol adodod génveszteséget igen jol
alatdmasztotta, hogy a legtobb allélt (10 db), a nyari ludtél szarmazo mintakban talaltam.
Nyolc allélt sikeriilt azonositani a fodros4, babatil és emdeni populdcidkban. Hat allélja
volt az adott lokuszon a fodros3, fodros6, fodros2, oroshazi x fodros, babati2
populécioknak. Négy allélt taldltam a fodros7, fodros8 és oroshazi csapatokban.
Legkevesebb allélja, 6sszesen 3 (201, 206, 216) a parlagi populécidnak volt.

Bar a vizsgalt tiz lokusz koziil Osszességében a TTUG-5-nek volt a legnagyobb a
heterozigozitasa (Ho = 0,72, Hg = 0,78), Hardy-Weinberg egyensulytol valo szignifikans

eltérést tapasztaltam.
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Bcap-1

A Bcap-1 lokuszon hat allélt talaltam (22.abra). A héazilad csapatok {6 allélja a 119-
es, 75%-ban volt jelen. A vadliba populaci6 6 allélja a 117-es allél, a magyar és emdeni
lud populacidk tiz szazalékadban volt azonosithato. Tiz szazalék alatti gyakorisaga volt a
111, 113, 115, 121-es alléloknak. A fodros5 populacidban csak homozigota egyedeket
talaltam. Mindossze két azonosithatd allélja volt a fodros7 €s parlagi populacioknak. Két
populacidban (oroshazi, fodros8) volt hdrom allél jelen. Leggyakoribb a négy allél jelenléte
volt. Négy allélt a fodrosl, fodros2, fodros3, fodros4, fodros6, babati2, nyari lad
populaciokban taladltam. Az oroshazi x fodros, babatil, emdeni populdciokban 6t allél volt
meghatarozhato.

Bcap-1 lokusz esetében a tényleges heterozigozitas értéke 0,40, a vart heterozigozitasé

0,39 volt. Hardy-Weinberg egyensulytol valo szignifikans eltérést nem tapasztaltam.
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Bcap-3

A Bcap-3 lokusznak harom allélja (151, 155, 160) volt (23.dbra). A magyar és
emdeni ludakndl a 160-as allél volt a fdallél, 52%-os gyakorisdggal. A 155-6s allél
gyakorisaga 47% volt. A 151-es allél mindossze 1%-ban fordult eld, mivel csak két
populacioban (fodrosl, babatil) volt azonosithatd. A vadludak 6 allélja ezen a lokuszon a
160-as volt, tekintélyes, 83%-os gyakorisdggal. A 155-60s mellékallélra 17%-os
gyakorisagot kaptam.

A tizenot populécio mindegyike heterozigdta volt az adott lokuszra nézve. A valds
heterorigozitas értéke 0,47 a varté 0,48 volt. A HWE teszt nem mutatott egyensulytol valo

eltérést.
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Bcap-9

A Bcap-9 lokuszon négy allélt (104, 110, 114, 118) azonositottam (24.dbra).
Leggyakoribb a 110-es allél volt, 83%-o0s gyakorisaggal. Alacsony, mindossze 12%-o0s
gyakorisadga volt a 118-as allélnak, s csupan 2%, illeve 3%-o0s gyakorisaggal észleltem a
114-es és a 104-es allélokat. A tizenot populacidé mindegyike heterozigdtanak bizonyult az
adott lokusz tekintetében.

A valds heterozigozitas értéke 0,30 a vart heterozigozitas értéke 0,29 volt. Nem

tapasztaltam Hardy-Weinberg egyensulytol vald szignifikéns eltérést.
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5.4. A mikroszatellitek informaciotartalma (PIC)

Kiszamoltam a felhasznalt mikroszatellitek informaciotartalmat, roviden PIC-
értékét (Polymorphic Information Content) a vizsgalt mintdkban. A PIC-érték annal
nagyobb, minél magasabb egy lokusz alléljeinek szdma a vizsgalt populacioban €s minél
egységesebb az allélok gyakorisaga. A 18. tablazat a tiz mikroszatellit PIC-értékeit mutatja
be.

18. tablazat
Mikroszatellitek PIC-értékei

Mikroszatellit PIC-érték
1. Smo7 0,25
2. Smo12 0,17
3. APHI2 0,35
4. APHI13 0,37
5. TTUG-1 0,12
6. TTUG-2 0,34
7. TTUG-5 0,83
8. Bcapl 0,40
9. Bcap3 0,39
10. Bcap9 0,28

A legmagasabb PIC-érték 0,83 volt, amit a TTUG-5 lokusz esetében kaptam. A
legalacsonyabb értéket (0,12) a TTUG-1 lokusznal tapasztaltam. Ennek nyilvanval6 oka az,
hogy a TTUG-5 lokusz esetében volt a legmagasabb az azonositott allélok szama. Ellenben
a TTUG-1 lokuszon a legkevesebb allélt és a legalacsonyabb heterozigozitasi értékeket

szdmoltam. A polimorf mikroszatellitek PIC-értékeinek atlaga 0,35 volt.
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5.5. A populaciok genetikai valtozatossaga

A kiilonb6z6 helyrdl szarmazd mintacsoportokban, 6sszesen 40 allélt talaltam a vizsgalt
lokuszokon. Az allélok atlaga a tizenét populaciora nézve 2,6 lett. A 19. tablazat
populaciokra bontva, mikroszatellitenként mutatja be az allélok szamat.

A legtobb allél (3,4) a fodros1, a legkevesebb a parlagi és fodros7 populacidkban (2)
fordult el6. Harom alatti atlagos allélszamot hataroztam meg a fodros2 (2,8), fodros3 (2,4),
fodros4 (2,7), fodros5 (2,2), fodros6 (2,6), fodros8 (2,3), oroshazi (2,1), oroshazi x fodros
(2,7) és babati2 (2,7) elnevezéssel jelolt ludakban. A babatil populdcioban 3,3, az emdeni
populacioban 3,2 volt az atlagos allélszam. A vadlibak esetében 3,1 allélt talaltam a tiz

mikroszatellit 6sszességében.
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Egy éallatdllomany genetikai variabilitasarol az alléldiverzitds mellett a populacion
beliili heterozigozitas ad felvilagositdst. Ez a populdcion beliil a heterozigota allatok
szamabdl ered. A 25. abra a tizen6t populacid heterozigozitasat mutatja be. A valds €s a

vart heterozigozitas értékek a tiz lokusz esetében 28-37% kozott alakultak.

25. abra

A 15 populicié valés és vart heterozigozitasa
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MW He
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Cirosxzfod

Bahatil

Bahati?

Emdeti

Myari hid

A valds és vart heterozigozitasi értékeket populacionként és lokuszonként a 20.
tabldazatban foglaltam 06ssze. A populaciok hetrozigozitdsa kozott nem mutatkozott
szamottevd kiillonbség. A legnagyobb heterozigozitast a fodros5 populacié (Ho=0,37), a
legkisebbet pedig a fodros6 populaci6 (Ho=0,26) mutatta. A tablazat O értékei a

heterozigota egyedek hidnyara utalnak.
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A Hardy-Weinberg egyensulytol vald szignifikdns eltérést a vizsgalt populdciok
esetében a Genepop elnevezésii program segitségével teszteltem. A 2. tablazat ennek
eredményeit mutatja be.

A TTUG-5, APH12, APHI3, Bcap-1 lokuszok esetében tobb populécional
szignifikdnsan eltért a heterozigotdk szama a Hardy-Weinberg egyensulytol. Ezek a
fodros1, fodros4, fodros6, fodros8, babatil, babati2, emdeni populacidk voltak. A Bcap-3
lokusz esetében egyetlen esetben sem tapasztaltam Hardy-Weinberg egyensulytol
szignifikans eltérést.

Egyes populacidknal, bizonyos lokuszokon, nem volt lehetséges az egyensuly
tesztelése a heterozigotdk hidnya miatt. A TTUG-1 lokusz a vizsgélt tizendt populacio
koziil tizenegyben homozigdtanak bizonyult. Harom populacidban viszont (fodrosl,
parlagi, emdeni), nem tért el a heterozigotak szama az egyensulytol.

Megallapitottam, hogy a fodros1 populdcioban minden lokusz heterozigéta volt, am
két mikroszatellit esetében (TTUG-5, APH12) egyensulytdl vald szignifikdns eltérést
tapasztaltam. A fodros4 populacidban is eltérést talaltam a TTUG-5 illetve az APHI13
lokuszok esetében. Ebben a populdcidban négy lokuszra abszolut homozigdcia jellemzd
(TTUG-1, TTUG-2, APH 12, Bcap-9). A fodros2, fodros3, fodros5, fodros7, oroshazi,
oroshazi x fodros, parlagi populacidk heterozigota lokuszai nem tértek el szignifikdnsan.
A fodros6 populacioban a TTUG-5 lokuszon, a fodros8 populaciéban az APH 13 lokuszon
tapasztaltam egyensulytol valo eltérést, tovabba a TTUG-1, Smol2 lokuszokon teljes
homozigdciat. A babati libdk esetében két lokuszon kaptam HWE-t6l szignifikans eltérést.
A babatil az APH12, a babati2 a Bcap-1 lokuszon mutatott erdteljes szelekcios hatast. Az
emdeni populdcioban a TTUG-5 lokuszon volt HWE-t6l valé eltérés. A nyari lad

egyedeknél minden heterozigéta lokuszon fennallt az egyensuly.
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A populacidk variabilitdsdnak Osszesitését a 22. tablazat mutatja be. A tablazat
tartalmazza a populacidonkénti egyed- és allélszamot, a vart és a valds hererozigozitast,

valamint a Hardy-Weinberg egyenstlyra vonatkozo p-értékeket.

22. tablazat

A populaciok variabilitasa

Populacio n Allélszam Ho Hg pHW
Fodrosl 64 3.4 0,36 0,38 0,001  ***
Fodros2 24 2,8 0,33 0,35 0,575 ns.
Fodros3 7 2,4 0,36 0,36 0,999 ns.
Fodros4 10 2,7 0,31 0,35 0,566 n.s.
Fodros5 12 2,2 0,37 0,34 0,910 n.s.
Fodros6 11 2,6 0,28 0,35 0,044 *
Fodros7 6 2 0,35 0,31 0,806 n.s.
Fodros8 7 2.3 0,35 0,43 0,280 n.s.
Parlagi 9 2 0,35 0,33 0,872 n.s.
Oroshazi 8 2,1 0,31 0,33 0,623 n.s.
Oroshazi x fodros 21 2,7 0,32 0,34 0,437 n.s.
Babatil 64 3.3 0,35 0,36 0,133 ns.
Babati2 23 2,7 0,33 0,32 0,440 n.s.
Emdeni 62 3,2 0,35 0,37 0,204 n.s.
Nyari lud 21 3,1 0,31 0,35 0,249 ns.

n = egyedszam; Ho = atlagos valos heterozigozitas, Hg = atlagos vart heterozigozitas,
pHW = Hardy-Weinberg egyensulytdl vald eltérés a 10 lokusz dsszességében (* = p <0,05; **= p<0,01;
¥k = p<0,001; n.s.>0,05)
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5.6. Populaciok kozotti genetikai kiilonbség meghatarozasa

5.6.1. Allélgyakorisag

Az allélgyakorisdg, az egyes populdciokban taldlt allélok szama alapjan
lokuszonként kertlt kiszamitdsra. Az allélgyakorisdgban fixalodott kiilonbséget nem
lehetett egyértelmiien megallapitani, mert gyakoriak voltak a kozos allélok a kiillonb6zo
ltdcsoportokban. Minden génhelyen voltak olyan allélok, amelyek csak nagyon alacsony
gyakorisaggal fordultak el6 a vizsgalt allomanyokban. Ilyen volt példaul a Smol2 lokusz
75-6s allélje, aminek gyakorisaga minddssze 1% volt és csak két populacioban (fodrosl,
babatil) fordult el6.

A TTUG-2 lokusz 124-es alléljanak gyakorisdgdban adodott a legnagyobb
kulonbség a vizsgalt populdciok kozott, mivel ez az allél 10%-os (parlagi) és 100%-o0s
(fodros7) gyakorisaggal is eldfordult.

Egyes allélok specifikusak voltak. A TTUG-1 marker 114-es allélja csak a fodrosl
jeli mintdkban volt kimutathato. A TTUG-5 170, 185, 190 alléljait csak a nyari lad
populacioban azonositottam, a tobbiben az adott allélokat nem lehetett megtalalni.

A mikroszatellit lokuszok allélgyakorisagat a kiilonb6zd populdciokban a 23-32.

tablazatok mutatjak be.
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5.6.2. Privat allélok

Egy fajtaban, illetve populacioban eléfordulo privat allélokat, genetikai disztanciaként
(ktilonbség/hasonlosag) lehet értelmezni. Minél tobb privat allélt tud felmutatni az adott
populacié és minél kevesebb azonos allélje van a tobbi populdcidoval szemben, annal
nagyobb a genetikai kiillonbség kozte és a tobbi populacid kozott.

Privat allélt csupan, a fodrosl és nyari 1ud populdcidkban azonositottam. A fodrosl
populécioban a mar emlitet 114-es allél a TTUG-1 lokuszon, a nyari ladban a 170, 185 és
190-es allélok a TTUG-5 lokuszon fordultak eld. Egyes allélok csak két vagy harom
populacioban voltak jelen. Ilyen volt a Bcapu-3 lokusz 151-es allélja, amit csak a fodros1 és

babatil jelii csoportokban talaltam.

5.6.3. F-statisztika

A harom fixacids index, Fis, Fit és Fst értékeit a 10 mikroszatellitre nézve, a 33.

tablazat 6sszesiti.

33. tablazat:

F-statisztika a vizsgalt populaciok dsszesitésében

Lokusz Fis Fit Fst

Smo7 -0,032128 0,015289 0,045941
Smol2 0,027682 0,226858 0,204847
APHI12 0,209349 0,229059 0,024929
APH13 0,035350 0,084639 0,051095
TTUG-1 0,206272 0,862260 0,826464
TTUG-2 -0,093154 0,156377 0,228266
TTUG-5 0,108357 0,156772 0,054299
Bceapl -0,017707 0,066246 0,082493
Bcap3 0,105341 0,137801 0,036283
Bcap9 -0,037060 -0,021086 0,015403
Total 0,049187 0,158126 0,114574
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A genetikai variabilitas szerkezetének tanulmanyozéasara alkalmas az F-statisztika,
amelyben a populacidk teljes variancidja (Fir) oszthatd fel populacion beliili (Fis) és
populacidk kozotti (Fsr) komponensekre. Az eredmények alapjan, a teljes genetikai
variancia (Fir = 0,158126) legnagyobb része a csoportok kézotti komponensre esett (Fsr
= 0,114574; Fis = 0,049187), jelezve, hogy egyes alloméanyok elkiiloniilnek egymastol. A
lokuszok egyenkénti vizsgélatanal hat esetében, az Fsr- értékek bizonyultak nagyobbnak.
Ezen markerek (Smol2, APH13, TTUG-1, TTUG-2, Bcapl, Bcap9) variabilitdsa nagyobb
volt az egyes populaciokon beliil, mint a kiilonb6z6 csoportok kozott.

A Fis-, és a Fyr —értékek a heterozigocia novekedés meghatarozéasara és a Hardy-
Weinberg egyensuly meglétének, illetve hidnydnak kimutatdsara is alkalmasak. A Fis
pozitiv értékei lecsokkent heterozigozitasra (beltenyésztettség), negativ értékei alacsony
homozigozitasra utalnak (BALLOUX ¢és MOULIN, 2002). Negativ értékeket a Smo7,
TTUG-2, Bcapl, Becap9 lokuszok esetében kaptam, ami a szubpopulacidk dsszességében
magas heterozigozitasra utalt. Pozitiv értéket mutattak a Smo12, APH12, APH13, TTUG-1,
TTUG-5, Bcap3 mikroszatellitek, ezen beliil is kiemelkedden magas értékei az APH12
(0,2093) és TTUG-1 (0,2062) lokuszoknak voltak. A pozitiv értékek a homozigotak
talsulyat feltételezi a populaciokon beliil.

A Fir—értékek a Hardy-Weinberg egyensuly meglétét, illetve hianyat mutatjadk a
vizsgalt allomdnyokban. Minél magasabb pozitiv értéket tapasztaltam az adott lokuszon,
anndl nagyobb heterozigdta hidny volt a teljes populacioban. A Bcap9 markert kivéve,
minden esetben pozitiv értéket kaptam. Legmagasabb értékekei a Smol2, APHI12 és
TTUG-1 mikroszatelliteknek voltak.

Az egyes allomanyok elkiiloniilés mértékének meghatarozasara és a csoportok
kozotti genetikai kiillonbség szamszertiisitésére, a populacionként kiszamitott Fgsr értékek
alkalmasak. Ezt populacionként meghatdroztam és paronként osszehasonlitottam, aminek
eredményeit a 34. tabldazatban foglaltam 6ssze. Az Fgsr értékek alapjan a szubpopulaciok
kozotti kapesolatok a kovetkezoképpen alakulnak (WRIHGT 1978, HARTL és CLARK
1997):

- 0-0,05 kozotti Fsr értékek alacsony genetikai differencialtsagra,
- 0,05-0,15 kozotti Fgsr értékek kozepes genetikai differencialtsagra,
- 0,15-0,25 kozotti Fgsr értékek magas genetikai differencialtsagra,

- >0,25 nagyon magas genetikai differencialtsagra utalnak.
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Az allomanyok nagyon egyontetiinek bizonyultak, mivel a legtobb szubpopulacid
kozott nem lehetett szignifikans kiilonbséget kimutatni. Az elsddleges kontrollnak szamito,
kiils6 csoportot képezd nyari Iid populacion kiviil kettd, a fodros7 és a parlagi jelli mintdk
tértek el az Osszes tobbitdl szignifikansan. A fodros7 és a tobbi populacio kozott
meghatarozott Fgr értékek 0,064-0,45 kozott alakultak. A parlagi és a masik 14 csoport
Osszehasonlitasaban ez 0,114-0,42 ko6zott valtozott. A fodrostolluak koziil a fodross és a
fodros6 kozott kaptam szignifikdns eltérést és 0,054-es Fsr értéket, ami kifejezetten
alacsony differencialtsagra utalt. A sima €s fodrostolluak 6sszehasonlitdsaban az oroshazi,
a fodros3, a fodros5 és a fodros6 allomanyoktdl, az oroshazi x fodros a fodros6, a babatil
¢s a fodros5 nevii csapatoktdl tért el szignifikdnsan. Az Fsy értékek kozepes
differencialtsagra utaltak. Az emdenitél a fodros5, fodros6, fodros7, oroshazi és parlagi
populéciok tértek el szignifikansan. A maradék nyolc (fodrosl, fodros2, fodros3, fodros4,
fodros8, oroshazi x fodros, babatil, babati2) és az emdeni kozott nem lehetett kiillonbséget
kimutatni. Az Fst értékek minden esetben 0,42 alatt maradtak. Az emdenitél valo
legkisebb differencialtsagot a fodros3 populaciéo mutatta. A simatolli magyar ludak koziil,
a babatil - oroshazi, babati2 — oroshazi x fodros allomanyok mutattak szignifikans

eltérést.

5.6.4. Genetikai tavolsag (disztancia)

Az MSA 4.00 szoftverprogram segitségével, a genetikai tavolsdgot az
allélgyakorisagbol POSA és Nei moédszerével (BOWCOCK és mtsai., 1994; NEI, 1978)
szamoltam ki. A tizenot ludpopulacio kozott kapott disztancia értékeket a 35. tdbldzat
tartalmazza. Noha, a Nei-féle genetikai tavolsag értékek alapvetden alacsonyabbak voltak,
a POSA modszerrel szamoltakndl, azonos eredményt hoztak €s a homogenitas-teszt soran
megallapitott genetikai differencial értékeket alatamasztottak. A hazilud populacidk kozott,
a legnagyobb genetikai tadvolsdgokat a homogenitds-teszthez hasonléan a parlagi és a
fodros7 jellieknél tapasztaltam. Ennél a két allomanyndl, szembetiinden magas értékeket
mértem (Nei-féle= 0,219, POSA-féle= 0,325) egymas, illetve a tobbi populacioval torténd
Osszehasonlitasban is. Az emdenitél mindkét mddszer ugyanannal a nyolc populdcidnal
mutatta a legkisebb genetikai tavolsagot (fodrosl, fodros2, fodros3, fodros4, fodrosS,
oroshazi x fodros, babati 1, babati 2), amelyeknél a legalacsonyabb Fgy értékeket kaptam.
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A populaciok kozotti genetikai tavolsdgok grafikus abrazoldsanak modja, a
filogenetikai fa, mas néven dendrogram feldllitdsa. Ehhez a POSA-féle genetikai disztancia
értékeket valasztottam. Ezek kelléen reprezentativan &brazoljdk az olyan szoros
rokonsagban 1évd szubpopuldciok kozott is a genetikai kapcsolatokat (BOWCOCK és
mtsai, 1994), mint amilyenek a vizsgélt allomanyok voltak. Az értékekbdl felallitott
filogenetikai fat a 26., 27. abrak szemléltetik. A 26. abra esetében a kontrollként hasznalt
nyari lad populaciot kiilsé csoportnak valasztottam, igy a program a kiilsd csoporthoz

viszonyitva abrazolta a populdcidk kozotti genetikai tavolsagot.

26.abra
A POSA értékekbdl felallitott dendrogram
Gyokérnélkiili fa. (BOWCOCK és mtsai., 1994)
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A 27. dbra esetében nem valasztottam kiils6 csoportot, a program a populacidok
egymas kozotti viszonyaban készitette el a dendrogrammot a POSA értékek alapjan. A

dendrogram gyokere alatt a feliilnézetbdl lathatd kozéppontjat értjiik.

27. abra
A POSA értékekbdl felallitott dendrogram, gyokérrel
(BOWCOCK és mtsai., 1994)
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Mindkét dendrogram esetében ugyanazok a szubpopulaciok képezték a csoportokat.
Egy bokrot adtak a fodros2, fodros3, fodros4, fodros5, fodros8 populaciok. A fodrosl,
babatil, babati2, emdeni populacidk képeztek egy masik, az oroshazi, oroshazi x fodros és
a fodros7 allomanyok egy harmadik csoportot. A fodros6, illetve a parlagi jelii ludcsapatok
a tobbitdl viszonylag tavol, kiilon-kiilon képeztek egy-egy csoportot. A nyari ludtol a

parlagi tavolodott el legkevésbé, bar ez is jelentds tdvolsagot mutatott.
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6. Eredmények kiértékelése

6.1. Mikroszatellit adaptalas eredményeinek kiértékelése

A baromfifajok esetében a genetikai markerek szama korlatozott. Kiilonosen
érvényes ez a haziasitott viziszarnyasokra és a vad vizimadar fajokra, amelyek esetében, a
mikroszatellit markerek nagyon behataroltan allnak rendelkezésre (MAAK, 2000). A
mikroszatellitek azonositdsa és jellemzése folottébb koltséges és iddigényes, igy a
markerek interspecifikus adaptacidjaval kapcsolatos tanulmanyoknak - mint amilyen ez is -
nagy jelentdségiik van (REED és mtsai 2000).

A disszertacid alapjat képezd populdcidgenetikai vizsgélatok elvégezhetdségéhez
elengedhetetlentil fontos volt, a kacsa (t0kés és pehely réce) és kanadai lud mikroszatellitek
adaptalasa a domesztikalt és nyari lud fajokba. Elsddleges feladatom volt tehat, a
mikroszatellit primerek szdmara, a legmegfelelobb koriilményeket megteremtése, a PCR
reakcio megfeleld kortilményeinek meghatdrozasan keresztiill, a 23 vizsgalt
mikroszatellitbdl tizennégyet (61%) sikeresen adaptaltam a vizsgalt magyar és emdeni
ludfajtakba, valamint ezek vadon ¢€l6 0Osébe, a nyari ludba. Az éaltalam adaptalt
mikroszatellitek szamat Osszehasonlitottam  kiillonb6zd  vizimadar mikroszatellit
adaptalasaval foglalkoz6 tanulmanyok eredményeivel, amit a 36. tabldzat mutat be.

MAAK és mtsai 2003-ban sajat munkacsoportjuk altal leirt mikroszatellitek adaptalasara
tettek kisérletet. A vizsgalt 18 mikroszatellitbol tizenegyet (61%) sikeresen adaptaltak a
nyari ladba, tizet (55%) a hattyulidba és szintén tizet (55%) a kanadai lidba. PAULUS és
munkacsoportja az altaluk izolalt tiz pehely réce mikroszatellitbol hatot apaca ludba (60%)

¢s nyolcat (80%) tokés récébe adaptalt (MAAK ¢és mtsai., 2003; PAULUS és mtsai, 2003).
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36. tablazat

Mikroszatellit adaptalas eredményeinek osszehasonlitasa

Mikroszatellitek Kiindulasi Adaptalhaté
szarmazasa Adaptalo faj mikroszatellit szam  mikroszatellit szam %
Pekingi kacsa Sziirke lad' 18 11 61%
Pekingi kacsa Hattyu lad' 18 10 55%
Pekingi kacsa Kanadai lud' 18 10 55%
Pehely réce Apaca lad® 10 6 60%
Pehely réce Tékés réce * 10 8 80%
Pehely réce Hazi lad’ 10 5 50%
Tokeés réce Hazi lud’ 5 3 60%
Kanadai lud Hazi lad’ 8 6 75%

1. = MAAK ¢és mtsai., 2003; 2. = PAULUS és TIEDEMANN, 2003; 3. = Sajat munka

Az altalunk vizsgalt tiz pehely réce mikroszatellitbdl 6tot (50%), az 6t tokés réce
mikroszatellitbdl harmat (60%) és a nyolc kanadai 1ad mikroszatellitb6l hatot (75%)
sikeresen adaptaltam a nyari ludba és néhany haziasitott viziszarnyas fajtaba.

Az eredményeim alapjin elmondhato, hogy a vdlasztott mikroszatellitek jol

adaptalhatok a vizsgalt fajokba

6.2. Adaptalt mikroszatellitek kiértékelése

A tizennégy azonositott mikroszatellitbdl tiz bizonyult polimorfnak (71%) és négy
monomorfnak (29%). A populaciok genetikai vizsgélatit a tiz polimorf mikrosztallittel
végeztem. A tiz lokusz esetében, a vizsgalt tizennégy hazilud csapatban az allélszam 2-12,
a nyari ludban 1-10 kozott valtozott.

A 37. tablazatban a populéaciogenetikai vizsgalathoz felhasznalt mikroszatellitszett
kertilt ~ Osszehasonlitasra, mas  populacidégenetikai  tanulmanyban  alkalmazott
mikroszatellitszettel és a lokuszonkénti allélszdmmal. KUZNETSOV (1998) két havasi lud
populacio 340 egyedét vizsgalta nyolc mikroszatellit segitségével. A mikroszatellit

lokuszok allélszama kettd €s hat kozotti értékeket vett fel és 3,7 volt atlagban. ZHOU és
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LAMONT (1999) egy new hampshire vonalat tanulmanyoztak 6t mikroszatellittel, amelyek
allélszama egy és ot kozott valtozott, atlaga pedig 2,6 volt. NAGY (2002) a DE-ATC
Allattenyésztés- és Takarméanyozastani Tanszék tulajdonaban 1év6 bronzpulyka allomany
159 egyedének variabilitasat elemezte nyolc, tyukbol adaptalt mikroszatellit segitségével.
Az allélszamot 2-4 kozott talalta, atlagban pedig 3,1 volt. TIEDEMANN ¢&s mtsai (2004)
tizenegy pehely réce populdciot (175 egyed) vizsgaltak ot mikroszatellittel és az
allélszamot 6-12 kozott adtdk meg. Az 6t mikroszatellit atlagos allélszama 8,8 volt.
SCRIGNER ¢és mtsai (2003) tizenegy kanadai lad populacié 239 egyedénél készitett
populéciogenetikai tanulmanyt. A vizsgéalatnal 6t mikroszatellitet hasznaltak, 8,2-es atlagos
allélszammal.

Az altalam alkalmazott tiz polimorf mikroszatellit esetében, a vizsgalt tizenharom
magyar lad fajtanak tekintett allomany 277 egyedénél, 2-9 kozotti allélszamot (atlagban
3,7) allapitottam meg. Az emdeni ludak 63 egyedénél 3,2-es atlagos allélszam mellett 2-8
allélt taldltam a vizsgdlt tiz lokuszon. A vizsgalt nyari lud populacidé 21 egyedében két

mikroszatellit bizonyult monomorfnak, igy az allélszam 1-10 kozott alakult.

37. tablazat
A felhasznalt mikroszatellitszett 6sszehasonlitasa mas tanulmanyban hasznalt

mikroszatellitszettel

Tanulmany n Allélszam/Lokusz 19
2 havasi lad populaci6’ 340 2 6 2 4 4 3 45 - - 37
1 new hampshire vonal® 79 1 4 4 2 2 - - - - - 26
1 bronzpulyka populacié’ 159 3 2 3 3 3 4 43 - - 31
11 pehely réce populacié* 175 12 10 5 16 - - - - - 88
11 kanadai Idd populaci6> 236 6 6 4 7 18 - - - - - 82
13 magyar lad populacié® 277 3 2 9 2 3 4 2 6 3 3 37
1 emdeni lud populéci66 63 2 2 8 2 2 3252 432
1 nyari lid populicio® 21 1 1 10 2 2 3 2 4 3 3 31

1.=KUZNETSOV, 1998; 2. = ZHOU és LAMONT., 1999; 3.=NAGY, 2002
4. =TIEDEMANN ¢s mtsai., 2004; 5. = SCRIGNER ¢s mtsai.,2003; 6. = Sajat munka
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A mikroszatellitek jellemzdit (allélszamanak Osszehasonlitdsat az eredeti és a
vizsgalt fajban, PIC-értékeit €s heterozigozitdsat) a 38. tdbldzat mutatja be. A polimorf
lokuszokon 0Osszesen 40 allélt talaltam a tizenot populacioban. Osszességében
megallapithatd, hogy az altalam vizsgalt allatokban kevesebb allél volt azonosithatd, mint a
kiindulasi fajokban. Kivétel volt a pehely réce APH 12 lokusza, ahol eredetileg két allélt
talaltak, nekem viszont négy, illetve harom allélt sikeriilt kimutatnom. Nem valtozott az
allélszam a Smo7 (2) és a Bcapl (6) lokuszokon. A maradék hét polimorf mikroszatellit
allélszdma az eredeti faj allélszama alatt maradt. Ez a jelenség altalanosnak tekinthetd
abban az esetben, ha vadon €16 allatokbol szarmazé mikroszatelliteket domesztikalt fajokba
adaptalunk. Ennek oka, hogy a vadon €16 allatpopulécidk altaldban nagyobb variabilitast
mutatnak, mint a tenyésztett fajtdk allomdnyai. Természetesen ezt befolyasolhatja a
kiindulési és az adaptald populacié kozotti nagy egyedszambeli kiilonbség is. Munkam

soran ez az eshetdség sem zarhato ki.

38. tablazat

Mikroszatellitek jellemzdi

Allélszam

Mikroszatellitek Tokés Pehely  Kanadai  Domesztikalt — Nyari Het. PIC-

réce’  réce’ had** lad’ had® érték
Smo7 2 - - 2 2 29% 0,25
Smol2 5 - - 2 2 9% 0,17
APH12 - 2 - 4 3 31% 0,35
APH13 - 6 - 2 2 38% 0,37
TTUG-1 - - 7 3 1 1% 0,12
TTUG-2 - - 24 2 1 39% 0,34
TTUG-5 - - 18 9 10 72% 0,83
Beapl - - 6 6 4 40% 0,40
Bcap3 - - 9 3 3 47% 0,39
Bcap9 - - 6 4 3 30% 0,28

1.=PAULUS és mtsai., 2003; 2.= MAAK ¢és mtsai., 2003; 3.= CATHEY és mtsai., 1998,
4.= BUCHHOLZ és mtsai., 1998; 5. = Sajat munka
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Az adaptalt mikroszatellitek heterozigozitasa valtozd. A sort, 72 széazalékos
heterozigociaval, a TTUG-5 mikroszatellit nyitja. Viszonylag magas heterozigozitast
mutattak a Bcap3 (47%), Bcapl (40%) lokuszok is. 30-40% kozott alakult az APH 12,
APH 13, TTUG-2, Bcap9 mikroszatellitek heterozigozitdsa. A homozigdcia a Smol2 és a
TTUG-1 markerek esetében volt a legnagyobb. Ezeknél a mikroszatelliteknél mindossze
9%, illetve, 1%-os heterozigozitast tapasztaltam.

A nagyobb heterozigozitas gyakran a mikroszatellitek magas allélszdmaval van
Osszefiiggésben (BOWCOCK ¢és mtsai 1994, YANG és mtsai 1999), ezért WIMMERS és
mtsai. (2000) elvetik a kizardlag nagy variabilitisu markerek hasznalatat a
populaciogenetikai tanulményokban. Ennek oka, hogy a magas polimorfizmusu
mikroszatellitek, az eredményeket torzithatjdk, mivel a populdcidok heterozigozitasa
konnyen tulbecsiilhetd (WIMMERS ¢és mtsai, 2000). A heterozigozitas megbizhatobb
becsléséhez kutatdomunkam soran, kiilonbozo variabilitasti mikroszatelliteket hasznaltam.

Tekintettel arra, hogy a mikroszatellit lokuszokat az altalam vizsgalt hazi és nyari
lud fajokban kordbban nem hasznéltdk, minden lokusznak kiszdmitottam a PIC-értékét
(Polymorphism Information Content). A PIC-érték tulajdonképpen az adott mikroszatellit
informaciotartalmat adja meg. Ertéke 0 és 1 kozé esik. Legnagyobb informacié tartalma, a
legmagasabb polimorfizmust mutaté TTUG-5 lokusznak (0,83) volt. Magas informacio
tartalmu markerek kozé sorolhatok az APH12, TTUG-2, Bcapul, Becap3 mikroszatellitek
(PIC: 0,34-0,40) is. A mindossze két alléllal rendelkezd APH13 lokusz (0,37) is a magas
informacid tartalmu markerek kozé tartozott, ami a vizsgalt fajokban tapasztalt magas
heterozigozitasanak volt tulajdonithats. Osszességében a felhasznalt tiz mikroszatellit PIC
értéke 0,12-0,83 kozott valtozott. WIMMERS és mtsai. (1999) egy nigériai tyuk vonal 60
egyedét tizenkét, 0,20-0,60 kozotti PIC értékli mikroszatellit segitségével tanulmanyoztak.
Egy évvel késobb a kutatocsoport afrikai, dél-amerikai €s azsiai tyukfajtak 405 egyedét
vizsgalta meg, tizenharom 0,20-0,60 kozotti PIC-értékii mikroszatellittel (WIMMERS ¢és
mtsai., 1999, 2000).

Korabbi szakirodalommal torténd osszehasonlitisban, az allészam, heterozigozitds
és a PIC-értékek alapjdan, az dltalam kivalasztott mikroszatellitek jol alkalmazhatok, mind

a hazilud (magyar és emdeni fajta), mind a nydri lud populdciogenetikai jellemzéséhez.
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6.3. A vizsgalt populaciok genetikai diverzitasanak kiértékelése

A vizsgalt allomanyokban az atlagos allélszamot 2,1 és 3,4 kozott talaltam. A
magyar ludak elvart heterozigozitasa 31-43%, valos hetrozigozitasa 28-37% kozott
valtozott. Az emdeni fajtat képviseld csoportban (3,2 atlagos allélszam mellett) 37%-os vart
és 35%-os valos heterozigozitast, a nyari lud populdcioban (3,1 atlagos allészam mellett)
35%-os vart és 31%-os valds heterozigozitast tapasztaltam.

A 39. tablazat kilonbozo allatfajok - mikroszatellitekkel végzett — heterozigozitas

vizsgéalatanak eredményeit mutatja be és hasonlitja 6ssze az altalam kapott eredményekkel.

39. tabldzat

Mikroszatellit vizsgalattal meghatarozott heterozigozitas dsszehasonlitasa kolonb6zo

allatfajoknal

Vizsgalt faj Mikroszatellitszam * Atlagos heterozigozitas
4 belga sertésfajta’ 7 (8,4-9,7) 0,54 - 0,63
Kataléniai szamar® 3 (2,0-4,0) 0,60
Nori (osztrak hidegvérii 1)’ 5(3,0-38,0) 0,63

5 spanyol kutyafajta® 4(5,0-17,0) 0,70 - 0,77
5 kinai lqacskefajta5 6(7,3-8,2) 0,78 - 0,82
1 new hampshire vonal® 23 (1-3) 0,38

12 magyar lad populz’tci()7 10 (1,3-5,8) 0,28-0,36
1 emdeni lad populacié’ 10 (2-8) 0,37

1 nyari lid populacié’ 10 (1-10) 0,35

1.= VAN ZEVEREN és mtsai, 1995; 2.= JORDANA és mtsai., 1999; 3.= HAMANOVA és mtsai., 1999;
4.= MORERA ¢és mtsai., 1999; 5.= YANG és mtsai., 1999; 6.= IRGANG, 2001; 7.= Sajat munka

(* atlagos mikroszatellitszam zardjelben)

Az Osszehasonlitasként felsorolt fajok koziil a legalacsonyabb heterozigozitasi
értékek a tyuk (new hampshire) vonalnadl és a négy belga sertésfajtanal voltak.

CROOIIMANS ¢és mtsai (1996) szerint mas allatfajokkal szemben, a mezdgazdasagi
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haszonallatoknal (féleg igaz ez a baromfifajtdkra (CRAWFORD, 1990)) mindig
alacsonyabb heterozigozitasi értékeket lehet tapasztalni, ami az erds szelekcionak, illetve a
kicsiny effektiv populacioméretnek koszonhetd. A tablazatbdl kitlinik a - szaz egyedet
szamlalo, emiatt erdsen veszélyeztetett- kataldoniai szamdr, hiszen 59,5%-o0s (magas)
heterozigozitasa, fejlett fajtafenntartd stratégiara utal (JORDANA ¢és mtsai, 1999).

Osszességében a populacidkban tapasztalt heterozigozitds alacsony volt, 0,28-0,36
kozott valtozott.

A magyar lud fajtanak véltek koziil, a legalacsonyabb heterozigozitasi értéket (28%)
a fodrosé6 jeli populacioban kaptam. Ebben a csoportban az allélszam atlaga 2,6 volt. A
valos heterozigozitas (0,28) joval az elvart érték (0,35) alatt maradt, ami a Hardy-Weinberg
egyensulytdl vald eltérésrol arulkodott ( p = 0,044 < 0,05).

Legmagasabb heterozigozitast a fodros5 populacié mutatta (valds heterozigozitas:
37%, vart heterozigozitas: 35%). A fodros3 (n=7), fodros5 (n=12), fodros7 (n=6) és
parlagi (n=9) csoportokban rogzitettem a legkevesebb allélt (atlagban: 2-2.4). A
heterozigozitasi értékek viszont mind a négy populacioban - a tobbi populacio atlagahoz
viszonyitva - magasak voltak (valos: 35-37%, vart: 31-34%). Az értékek alapjan
feltételezhetd ezeknek, vagy egy joval nagyobb egyedszamot szamlalé allomanybol vald
szarmazasa, vagy a létszam csokkenés kozelmultban vald elszenvedése. Ez utobbi esetben,
az egyedszam csokkenés oOta nem telt el annyi id6, hogy variabilitascsokkenés is
végbemenjen. Ha ez all fenn, akkor a populécidk a palacknyak jelenség (bottleneck) kezdeti
stadiuméaban vannak és 1étszam novelés hidnyaban a homozigozitds rohamosan névekedni
fog (NEI és mtsai 1975). A populéciok jelen allapotaban még nincs eltérés a HWE-tol.

A fodrosl populacidban szamitottam a legmagasabb atlagos allélszamot (3,4). A tiz
lokusz mindegyike heterozigotanak bizonyult, ezzel magyarazhatd, hogy a populacio
heterozigozitasa is az egyik legmagasabbnak (36%) mutatkozott. A heterozigozitasi értékek
¢s az allélszam alapjan a populacid variabilitdsa a tobbi allomanyhoz mérten magas volt,
viszont a Hardy-Weinberg egyensulytdl eltérést tapasztaltam. Ez az eredmény nem
magyardzhatd a til kicsi egyedszdmmal, mivel a populacid 1étszama a legnagyobb volt. Az
eltérés oka feltehetden a migracioban, szelekcioban, esetleg mutacioban keresendd, vagy
nem allt fenn a panmixis az dllomanyban.

A fodros2, fodros4 populaciok eredményei nagyon hasonldan alakultak. Az 4tlagos

allélszam mindkét esetben 2,7 illetve 2,8 volt. 0,31-0,33-0s valdés és 0,35-os vart

106



heterozigozitast tapasztaltam. A fodros2 populacié esetében egy lokusz, a fodros4
populécio esetében két lokusz bizonyult teljesen homozigétanak. A két populdcioban nem
kaptam Hardy-Weinberg egyensulytol vald eltérést a tiz lokusz dsszességében.

A fodros8 populacidban, a tiz mikroszatellit atlagaban, 2,3 allélt hatdroztam meg.
Az elvart heterozigozitas (0,43) joval meghaladta a valds értéket (0,35), ami a populaciéban
heterozigota hidnyt feltételez. Ezt alatdmasztja az is, hogy a vizsgalt lokuszok koziil harom
homozigdtanak bizonyult.

Az oroshazi és az oroshadzi x fodros keresztezett populaciokban az atlagos allélszam
2,2 illetve 2,7 volt. Heterozigota egyedek 31%, illetve 32 %-ban fordultak elé a mintakban.
Az oroshazi esetében harom, a keresztezett populacio esetében kettdé lokuszon tapasztaltam
teljes homozigociat. Egyik populdcidban sem volt HWE eltérés. Az azonositott allélszam
nagyon alacsony volta, a heterozigozitas viszonylag magas értéke, egybeesést mutat ebben
a két populacidban a korabban jellemzett fodros3, fodros5, fodros7, parlagi dlloméanyokkal.

A babatil és babati2 jelli ludak kozott a variabilitas az atlag felett volt. Mind az
allélszam, mind a valds és vart heterogenitas értékek (foleg a babatil populacidban)
magasnak bizonyultak. Hardy-Weinberg egyensulytol vald szignifikans eltérést egyik
populacioban sem tapasztaltam.

Hasonldan alakultak az emdeni ludak eredményei is. A mintakban azonositott 32
allél mellett, a 35%-0s heterogenitas a vizsgalt csoport magas variabilitasarol taniskodott.

A vadlud egyedekben, mint ahogy az varhat6 volt, az alacsony egyedszam ellenére
is az egyik legmagasabb allélszamot (viszonylag magas heterozigozitast (31%)
tapasztaltam.

Osszességében: hdrom populicié (fodrosl, fodros6, fodros8) tért el a Hardy-
Weinberg egyensulytol, ami a csoportokon beliil a homozigota egyedek tulsulydra utalt.
Hdrom fodrostollu (fodros3, fodros5, fodros7), két simatollu (oroshdzi, parlagi) és a
keresztezett (oroshazi x fodros) dllomdnyokndl az alacsony allélszam és a viszonylag
magas hetrozigozitasi értékek alapjan feltételezheto, hogy a palacknyak jelenség kezdeti
stadiumdban vannak. Két fodrostollu (fodros2, és fodros4) és két simatollu magyar
(babatil, babati2) ludcsapatban dtlag feletti (2,6) volt az allélszam és a heterozigozitds,
HWE-tol nem tapasztaltam eltérést. A kontrollként haszndlt emdeni és nydri ludakndl
szintén dtlag feletti allélszamot és a tobbi populdcio viszonydaban magas heterogenitdst

dllapitottam meg.
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6.4. Populaciok kozotti genetikai tavolsagok kiértékelése

A vizsgélt ludallomanyok gyakori k6zos alléljai miatt, nem lehetett egyértelmu
kiilonbséget kimutatni kozottiik, az allélgyakorisagok €s a privat allélok alapjan. Ez a tény
az allomanyok homogenitasara utalt. A magyar lidcsapatok koziil, mindossze a fodrosl
populécioban azonositottam egy privat allélt. A nyari lidban harom privat allélt talaltam.

Az éllomanyok kozti szignifikdns kiilonbséget az F-statisztika Fsy értékei alapjan
hataroztam meg. A fodrostollu csapatok nagyon homogénnek bizonyultak, mindossze a
fodros7 allomany tért el szignifikdnsan a tobbi fodrostollutdl. A simatolliakon beliil, a
parlagi populdcio minden mds simatollutdl kiillonbozott. Eltérést allapitottam meg a babatil
— oroshazi €s a babati2 — oroshazi x fodros populaciok kozott is.

A fodrostollu-simatollu ludak Osszehasonlitasaban mar t6bb  kiilonbséget
tapasztaltam. Eltérést taldltam az oroshdzi és masik négy fodrostollu populédcié (fodros3,
fodros5, fodros6, fodros7) kozott. A keresztezett, oroshazi x fodros populacio, a fodros6 €s
a fodros7 jelii ludcsapattol tért el szignifikansan. A babatil-t6] a fodros5, fodros7, a babati2
—t6l a fodros7 kiilonbozott.

A legtobb magyar lud csoport és az emdeni lud kozott nem lehetett szignifikans
eltérést megallapitani. Szignifikansan nem kiilonboztek az emdenitdl: a fodrosl, fodros2,
fodros3, fodros4, fodros8 populaciok a fodrostolluak koziil €s oroshazi x fodros, babatil,
babati2 populaciok a simatolliak koziil. A nyari lud populaciotél minden domesztikalt
allomany szignifikansan eltért.

A homogenitds-teszt eredményeit aldtdmasztottdk a Nei- mddszere és a kozos
allélok (POSA) alapjan szamolt disztancia értékek, amikkel a genetikai tavolsagot a
populaciok kozott szamszertsitettem.

Osszességében a populiciok nagyon egyontetiinek bizonyultak. A fodrostolliiak
koziil a fodros7, a simatolluak koziil a parlagi kiilonbozott legjobban a tobbitol. Az 1900-
as években emdenivel valo keresztezés hatisa (HREBLAY, 1909 b.) a magyar
dllomdnyokban ma is érezheto, mivel a tizenhdrom magyar lud populdacio koziil,
minddssze ot (fodrosS, fodrosé6, fodros7, oroshdzi, parlagi) tért el szignifikansan a német

fajtitol.
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. Uj tudomanyos eredmények

Huszonharom mikroszatellitbdl tizennégyet sikeresen adaptaltam domesztikalt és
vadlud fajokba. Az adaptalhatosag 61%-os volt. A tizennégy lokusz koziil tiz volt
polimorf, melyek jol alkalmazhatdk a ladallomanyok genetikai variabilitdsanak a
vizsgalatdhoz. Az eredményeim aldtdmasztjak, hogy a mikroszatellitek jol

adaptalhatok a kiilonbozd vizimadar fajok, illetve fajtak kozott.

A polimorf mikroszatellitek esetében meghataroztam az allélszamot, vart és valos

heterozigozitast, illetve PIC-értékeket.

A hazai ladallomanyokban kimutattam a palacknyak hatast, amire a viszonylag
alacsony allélszam mellett, a relative magas heterozigota gyakorisagbdl lehet
kovetkeztetni. Ez egyuttal azt is jelzi, hogy a genetikai sodrodéas tovabbi karos

hatdsénak elkeriilése végett, novelni kell az allomanyok 1étszamat.

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

szoros rokonsdgara utaltak.

A homogenitas-teszt eredményei alapjan tobb kis 1étszamu ludcsapat kozott nem
tapasztaltam  szignifikdns kiilonbséget. gy a kis egyedszami allomanyok
Osszevonasanak megvan az esélye, ami lehetové teszi a bennik fellépd

beltenyésztés karos hatasanak a csokkentését.

. A vizsgélataim kimutattdk, hogy az 1900-as években emdenivel vald keresztezés

hatdsa a magyar dllomanyokban ma is érezheto.
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8. Osszefoglalas

Ez a munka a Széchenyi-terv: ,,Hagyomdnyos dllatfajtiak genetikai és gazdasdgi
értékeinek tudomdnyos feltardsa“ kutatasi program részeként — az orszag hatarain kiviil és
beliil fellelhetd sima és fodrostolli ludallomanyok felkutatasara, a populaciok genetikai
diverzitasanak meghatarozasara ¢és a kozottikk feltételezett genetikai tavolsag becslésére
irdnyult. A magyar 1ad két véaltozata, a fodros- és simatollu lud, értékes génrezerv fajtank.
Ebben a munkédban célom, a magyar lad fajtdhoz sorolt, de szdrmazasi dokumentacidval
nem rendelkezd allomanyok homogenitdsanak meghatarozasa, a populaciok kozotti
kiilonbség feltarasa volt. Kontrollként emdeni ludat, illetve egy nyari lud populaciot
hasznaltam, vizsgalva ezzel a magyar lud és az emdeni lad kozotti genetikai kapcsolatot is.

A kutatomunka soran Osszesen nyolc fodros, 6t simatolli és egy emdeni lud
populaciobol sikeriilt vérmintdhoz és egy nyari lud populdciobdl DNS mintdhoz jutnunk. A
genetikai variabilitds meghatarozasahoz mikroszatelliteket hasznaltam. A mikroszatelliteket
mas fajokbol kellett adaptalnom (pehely récébdl (Somateria mollissima), tokés récébol
(Anas platyrhynchos), kanadai ludbdl (Branta canadensis)), mivel mindezidaig sehol a
vildgon nem izolaltak és karakterizaltak domesztikalt lad mikroszatelliteket.

A huszonhdrom vizsgalt mikroszatellitbdl tizennégyet sikeriilt a vizsgalt fajokban
azonositanom, amibdl tiz bizonyult polimorfnak (71%) és négy monomorfnak (29%). A tiz
polimorf lokuszon Gsszesen 40 allélt talaltam. Az allélszam lokuszonként 2-12 ko6zott
valtozott, a heterogenitas 1% ¢€s 72%, a PIC értékek pedig 0,12 és 0,83 kozott alakultak. Az
eredményeket a szakirodalmi adatokkal Osszevetve megallapitottam, hogy az daltalam
adaptalt kiilonboz6 allélszamu és heterozigozitasi markerszett hazi €s nyari lud populaciok
genetikai szerkezetének elemzéséhez jol hasznalhato.

A tiz polimorf mikrosztellittel tanulmdnyoztam a kisérleti mintdk genetikai
diverzitasat. Megallapitottam, hogy harom populacié (fodrosl, fodros6, fodros8) eltér a
Hardy-Weinberg egyensulytdl, ami a csoportokon beliil allélveszteségre és a homozigdta
egyedek talsulyara utal. Harom fodrostollu (fodros3, fodros5, fodros7), két simatollu
(oroshézi, parlagi) és a keresztezett (oroshdzi x fodros) allomanyoknal az alacsony
allélszam és a viszonylag magas hetrozigozitasi értékek alapjan, a palacknyak jelenség
kezdeti stadiumdra kovetkeztettem. Két fodrostolli (fodros2, fodros4) és két simatollu

magyar (babatil, babati2) Iudcsapatban atlag feletti allélszamot és heterozigozitast
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mutattam ki, a HWE-t6l nem tapasztaltam eltérést. A kontrollként hasznalt emdeni és nyari
ludban szintén atlag feletti allélszamot és a tobbi populacid viszonyadban magas
heterozigozitast hataroztam meg.

Osszességében a populaciok kifejezetten homogénnek bizonyultak. Legfébbképpen
a fodrostolliak, amik kozott a kiilonbozd szinli populdcidk sem tértek el egymastol
szignifikdnsan. Mindossze a fodros7 populacid mutatott szignifikdns kiilonbséget a tobbi
magyar — mind fodros, mind simatolli — dllomanyoktol. A simatolli populacidk koziil az
oroshazi — babatil és az oroshdzi x fodros - babati2 populaciok kozott allapitottam meg
szignifikans eltérést. Kiilonos értéket képviselhet a parlagi jelii csoport, mert, a fodros7
populacidhoz hasonloan, minden mas allomanytol szignifikdnsan kiilonbozott. A Nei-
modszerével €s a “kozos allélok” (POSA) alapjan szamszer(sitett genetikai tdvolsagok is a
fodros7 és parlagi populaciok Osszes tobbitdl vald elkiiloniilését bizonyitottak. A
legnagyobb genetikai tavolsag értékeket mindkét moddszerrel, e két populacié kozott
talaltam.

Megallapitottam, hogy az 1900-as években tortént emdenivel valo keresztezés
hatasa ma is erdteljesen érezhetd a magyar dllomanyokban. Erre az szolgal bizonyitékul,
hogy a tizenharom magyar lud populacio koziil, mindossze 6t (fodros5 fodros6, fodros7,
oroshdazi, parlagi) tért el szignifikdnsan a német fajtatol.

Ennek a munkénak az eredményei jol felhasznalhatok a fajtafenntart6 tenyésztésben,
hiszen a nemzeti kincsé nyilvanitott magyar lud, veszélyeztetett létszamra csokkent,
allomanyanak fenntartdsa elképzelhetetlen széleskorli populacidgenetikai ismeretek nélkiil.
A szarmazasi dokumentacioval nem rendelkezd lud csoportok homogenitasanak
meghatarozasaval, a populaciok kozotti kiillonbség feltarasaval, lehetdség nyilik a fajta
fenntartasahoz sziikséges hosszii tavu stratégia kidolgozasara. A jovoben az altalam
kidolgozott mikroszatellitszett segitségével, a betenyésztettség valtozasa folyamatosan és
rutinszerien nyomonkovethetd. El nem hanyagolhatd a jelentdsége annak, hogy a
kidolgozott markerekkel a réghonosult fajtanak szdmitdé magyar lud mellett mas hazilud

fajtak molekularis genetikai jellemzésére is lehetdség nyilik.
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9. Summary

This essay — as the part of the Széchenyi-plan entitled “Scientfic evaluation of the
genetic and economic value of traditional livestock breeds” is aimed at evaluating the
plain and curled feathered livestocks, and estimating the genetic distance between the
populations as well as defining genetic variability within the populations through molecular
genetic markers in-, and around Hungary.

There are not many genetic markers to help researchers in relation with poultry species, and
this is especially true for goose. Thus, our main objectives were as follows: to adopt
microsatellites into domestic goose, to optimalize the microsatellite primers for our
examinations and, characterizing the microsatellites found in domestic goose from different
species (Common Eider (Somateria mollissima), Mallard duck (4nas platyrhynchos),
Canada goose (Branta canadensis)). Our other objectives were to define the genetic
variability of livestocks and to estimate the genetic distance with the adaptable
microsatellites between the groups, which are claimed to be the curly and plain feathered
Hungarian goose, but have no documentation of origin. For the examination we took blood
samples from 329 geese, from 14 different places which are not in genetic relation with
each other. We used two species for control. One of them was the Greylag goose, the native
domestic goose. The other one was the Emden goose, wich was brought to Hungary in the
early 1900’s. We examined the genetic relation between the Emden goose and the
Hungarian goose as well, because there are more records from the past century regarding

the crossing of the Emden breed with the Hungarian goose.

From the examined 23 microsatellites we adapted fourteen (61%) to the examined
Hungarian-, and Emden goose breeds. Ten out of the fourteen microsatellites were
polimorph (71%), and four were monomorph (29%). In the case of the ten locus the number
of alleles were between 2—12 in the examined fourteen domestic goose population. Two
microsatellites in 21 birds proved to be monomorph from the observed Greylag goose
population, the allele number was between 1-10. The expected heterozygote rate was 3%-
78%, the observed heterozygote rate was 1-72%. The PIC-rates were between 0.42 and
0.83. In this dissertation, the different variability, adapted microsatellites were perfectly
suitable for defining the variability of goose-livestocks diversity and to difference the

populations. We have found 40 different alleles on ten locuses in the 15 population all
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together. The average of the alleles in the population of 15 was 2.6. There were three
different populations from the Hardy-Weinberg balance, which indicates overweight
homozygote birds inside the population. In three curly feathered, two plain feathered and
the crossed populations we can assume that, they are at the early phase of the ,,bottle-neck”
phenomena based on the low rates of the allele numbers and the relatively high rates of the
heterozygosis. In two curly feathered and two plain feathered Hungarian populations the
allele number and heterozygosis were above the average (2.6). There were no significant
differences from the Hardy-Weinberg balance. In the Greylag goose and Emden-goose
populations, which are used for control we detected the allele number to be above the
average compared to the high heterogeneity of other populations.

The curly feathered populations were very homogeneous, only the Curly7 stock was
significantly different from the other curly feathered birds. Inside the plain-feathered
populations the Parlagi population was different from all others. We found differences
between the Babatil- Oroshazi and Babati2- Oroshazi x curly populations as well. We
found more differences upon comparing the curly-feathered with the plain-feathered
populations. We detected differences between the Oroshazi and four other curly feathered
(Curly3, Curly5, Curly6, Curly7) populations. It was a significant difference from the
Oroshazi x curly the Curly6 and Curly7. The Curly7 was significantly different from the
Babatil the Curly 5, and from Babati 2. The effect of crossing with the Emden breed in the
19001S is even traceable today in the Hungarian populations, because no significant
differences were detected between most Hungarian and Emden goose populations.

Genetic research of the curly-, and plain feathered versions of Hungarian goose,
wich is declared to be our National treasure has never been carried out before. Although the
birds decreased to an endangered number, (under 1000) so it is highly unlikely to sustain
the livestocks without the much needed population genetic information background. There
is an opportunity to work out a strategy for the long run by determining the homogeneity of
a population without the documentation of origin. In this dissertation the adopted and
characterised microsatellites could be the basis of an easily used marker-set in the future.
Repeating the observations frequently with the microsatelites we applied, changes in
genetic failure can be detected in ancient and traditional livestocks. Furthermore with the
calculated markers there is an opportunity to characterise not only the ancient Hungarian

goose, but also some other domestic goose breeds.
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11. Melléklet

11. 1. Roviditések jegyzéke

°C
DNA
dNTP
EDTA
ENSZ

FAM
FAO
Hg
HEX
H,O
Ho
HWE
KCl
LINEs

MgCI2
mg

ml

mM
MS
NaCl
n.s.

NH4

Bazispar

Celsius fok

Dezoxiribonukleinsav

2 - dezoxiribonukleinsav — 5 trifoszfat
Etiléndiamintetra-ecetsav

Egyestilt Nemzetek Szovetsége
Beltenyésztési koefficiens
6’-carboxyfluorescein

Food and Agriculture Organization
Vart heterozigozitasi rata

4,7,2°,4°,5° 7-hexaclor-6-carboxyfluorescein
Viz

Val6s heterozigozitasi rata
Hardy-Weinberg egyensuly
Kaliumklorid

Long interspersed nucleotide elements (Hosszt nukleotid
ismétlések)

Magnézium-klorid

Miligramm

Mililiter

Mol

Milimol

Mikroszatellit

Natriumklorid

Nem szignifikans

Ammonium

Mikroliter
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p Valoszintiségérték

PCR Polymerase Chain Reaction (Polimeraz lancreakcio)

pH pH-érték

PIC Polymorphic Information Content (informacidtartalom)

POSA Proportion of shared alleles
(kozos allélok alapjan szamolt genetikai tdvolsag)

ProtK ProteinazK

RAPD Random Amplified Polymorphic DNA
(Véletlenszeriien amplifikalt polimorf DNS)

RFLP Restriction Fragment Legth Polymorphism
(Restrikcios fragment hosszpolimorfizum)

SDS Natriumdodecilszulfat

SINEs Short interspersed nucleotide elements (rovid nukleotid ismétlések)

Taq Thermus aquaticus

TBE Tris-borsav-EDTA

TE Tris-EDTA

TRIS Tris (hydroxymethil)-aminometan

U Units (egység)
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11. 2. Tablazatok jegyzéke

A S BT L o B

10.
11.
12.

13.
14.
15.

16.

17.

18.

19.

20.

21.

22.
23.

tablazat

tablazat
tablazat
tablazat
tablazat
tablazat
tablazat
tablazat
tablazat

tablazat
tablazat
tablazat

tablazat
tablazat

tablazat

tablazat

tablazat

tablazat

tablazat

tablazat

tablazat

tablazat
tablazat

A populaciogenetikai elemzéseknél rendszerint hasznalt molekularis

genetikai markerek tulajdonsagainak 6sszehasonlitdsa (baromfi)
Molekuléris genetikai markerek a baromfitenyésztésben

A vizsgalt populaciok

A felhasznalt mikroszatellit markerek primerszekvencidja

A felhasznalt vegyszerek és forgalmazdjuk

A hasznalt miiszerek és forgalmazojuk

A nélkiilozhetetlen segédeszk6zok és forgalmazdjuk

A sziikséges primerek, enzimek €s forgalmazojuk

Az értékelésnél igénybe vett szoftverek és forgalmazdjuk, illetve

elérhetdségiik

PCR 06sszetétele az optimalizalas utan

PCR-folyamat

Mikroszatellitek neve, primerek feltapadasi homérséklete és

a PCR ciklusok szdma

PCR-hez kialakitott szettek

Kapillaris elektroforézishez kialakitott szettek

Vizsgalt mikroszatellitek allélszama €s hossza az irodalmi adatokkal
vald Osszehasonlitasban

A tiz polimorf mikroszatellit alléljeinek gyakorisaga a 15
populécioban

Mikroszatellitek jellemzoi

Mikroszatellitek PIC-értékei

Allélok szama mikroszatellit lokuszonként az egyes populacidkban
A populaciok valds és vart heterozigozitasi értékei
mikroszatellitenként

Hardy-Weinberg egyensulytol vald szignifikdns eltérés vizsgalatanak
eredményei

A populaciok variabilitdsa

Smo7 mikroszatellit alléljainak gyakorisdga az egyes populacidkban
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tablazat
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tablazat

Smo12 mikroszatellit alléljainak gyakorisaga az egyes populaciokban
APH12 mikroszatellit alléljainak gyakorisaga az egyes populacidkban
APH13 mikroszatellit alléljainak gyakorisaga az egyes populdciokban
TTUGI mikroszatellit alléljainak gyakorisaga az egyes populaciokban
TTUG?2 mikroszatellit alléljainak gyakorisaga az egyes populaciokban
TTUGS mikroszatellit alléljainak gyakorisaga az egyes populacidkban
Bcap-1 mikroszatellit alléljainak gyakorisaga az egyes populacidkban
Bcap-3 mikroszatellit alléljainak gyakorisdga az egyes populacidkban
Bcap-9 mikroszatellit alléljainak gyakorisaga az egyes populdciokban
F-statisztika a vizsgalt populaciok osszesitésében

Homogenitéas-teszt eredménye a tiz mikroszatellit lokusz alapjan
Populaciok kozti genetikai tavolsag

Mikroszatellit adaptalas eredményeinek dsszehasonlitasa

Felhasznalt mikroszatellitszett 6sszehasonlitdsa mas tanulméanyban
hasznalt mikroszatellitszettel

Mikroszatellitek jellemzdi

Mikroszatellit vizsgalattal meghatarozott heterozigozitas

Osszehasonlitasa kolonbozo allatfajoknal
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11.3.Abrik jegyzéke
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Libatartas a 18.-19.sz.-ban (Forras: BODO, 2000)

Magyar ludak a babati tenyészetbdl (Fotd: Aliczki K.)

A fodrostolli magyar lud tarka szinvaltozata (Foto: Aliczki K.)
Emdeni ludak az istalloban (Foto: Aliczki Katalin)

Alapité hatas (SPERLICH, 1988)

Palacknyak jelenség tipusai (WILSON, 1985)

Az eukariota genom szekvencia szakaszainak csoportositasa, funkcio,

szerkezet és ismétlodési rata alapjan (WIMMERS, 1994)
Az allomanyok szdrmazasi helyei

Pehely réce (Somateria mollissima, foto. Josef Hlasek)
Toékés réce (Anas platyrhynchos, foto: Josef Hlasek)
Kanadai lud (Branta canadensis, foto: Lubomir Hlasek)
PCR miikodésének séméaja (NEWTON ¢€s mtsai. 1994)
A DNS felfutasa elektroforézis hatasara

Egy egyed tiz lokuszan azonositott allélok

Smo 7 lokusz alléljainak gyakorisaga

Smo 12 lokusz alléljainak gyakorisaga

APH 12 lokusz alléljainak gyakorisaga

APH 13 lokusz alléljainak gyakorisaga

TTUG-1 lokusz alléljainak gyakorisaga

TTUG-2 lokusz alléljainak gyakorisaga

TTUG-S5 lokusz alléljainak gyakorisaga

Bcap-1 lokusz alléljainak gyakorisdga

Bcap-3 lokusz alléljainak gyakorisaga

Bcap-9 lokusz alléljainak gyakorisaga

A 15 populacié valds és vart heterozigozitasa

A POSA értékekbdl felallitott dendrogram. Gyokérnélkiili fa.
A POSA értékekbol felallitott dendrogram, gyokérrel
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12. Fiiggelék

Genotipusok

Fodrosl

Nr. | Smo7 Smol2 | APH12 | APH13 | TTUG1 | TTUG2 | TTUGS | Beapl Bcap3 | Becap9
1. 190/190 | 74/74 | 154/154 | 164/164 | 112/112 | 108/108 | 196/201 | 113/113 | 155/155 | 110/110
2. 188/190 | 74/74 | 154/154 | 164/164 | 112/112 | 108/108 | 176/206 | 113/113 | 160/160 | 110/110
3. 190/190 | 73/74 | 154/154 | 164/164 | 112/112 | 108/124 | 201/216 | 113/113 | 155/160 | 110/118
4. 190/190 | 74/74 | 154/154 | 164/164 | 112/112 | - 206/216 | 113/117 | 155/160 | 110/110
5. 190/190 | 74/74 | 154/154 | 162/164 | 112/112 | 124/124 | 196/201 | 113/117 | 155/160 | 110/110
6. 190/190 | 74/74 | 154/154 | 162/164 | 112/112 | 124/124 | 196/201 | 113/117 | 160/160 | 110/110
7. 190/190 | 74/74 | 154/154 | 162/164 | 112/112 | 108/124 | 206/211 | 113/113 | 155/160 | 110/118
8. 190/190 | 74/74 | 154/154 | 162/164 | 112/112 | 124/124 | 196/201 | 113/117 | 160/160 | 110/110
9. 188/190 | 74/74 | 153/153 | 162/164 | 112/112 | 108/124 | 201/221 | 113/113 | 155/155 | 110/110
10. | 188/190 | 74/74 | 154/154 | 162/164 | 112/112 | 124/124 | 176/176 | 113/117 | 155/160 | 104/110
11. | 190/190 | 74/74 | 154/154 | 162/164 | 112/112 | 108/124 | - 113/113 | 160/160 | 110/118
12. | 190/190 | 74/74 | 154/154 | 164/164 | 112/112 | 124/124 | 201/216 | 113/113 | 160/160 | 110/110
13. | 190/190 | 74/74 | 154/154 | 162/162 | 112/112 | 108/108 | 216/216 | 113/113 | 155/155 | 110/110
14. | 190/190 | 73/74 | 154/154 | 164/164 | 112/112 | 108/124 | 196/196 | 113/113 | 160/160 | 110/110
15. | 190/190 | 74/74 | 154/154 | 162/162 | 112/112 | 108/124 | 216/216 | 113/113 | 155/160 | 110/110
16. | 188/190 | 74/74 | 150/154 | 164/164 | 112/112 | 108/124 | 176/196 | 113/113 | 160/160 | 110/118
17. | 190/190 | 74/74 | 154/154 | 162/162 | 112/112 | 124/124 | 201/206 | 121/121 | 155/160 | 110/110
18. | 190/190 | 74/74 | 154/154 | 162/162 | 110/112 | - 201/216 | 113/117 | 160/160 | 110/110
19. | 190/190 | 74/74 | 153/153 | 164/164 | 112/112 | 124/124 | 196/206 | 113/113 | 155/160 | 110/110
20. | 188/190 | 74/74 | 154/154 | 162/162 | 112/112 | 124/124 | 206/226 | 113/113 | 155/160 | 110/110
21. | 190/190 | 73/74 | 152/154 | 164/164 | 112/112 | 108/124 | 201/216 | 113/113 | 155/160 | 110/110
22. | 190/190 | - 154/154 | 162/162 | 112/112 | 124/124 | 211/216 | 113/117 | 155/155 | 110/110
23. | 188/190 | 74/74 | 154/154 | 164/164 | 112/112 | 108/124 | 216/216 | 113/115 | 155/155 | 110/118
24. | 188/190 | 74/74 | 154/154 | 164/164 | 112/112 | - 201/211 | 113/113 | 155/155 | 110/110
25. | 190/190 | 74/74 | 154/154 | 162/162 | 112/112 | 108/108 | 211/216 | 113/113 | 155/160 | 110/110
26. | 188/190 | 74/74 | 154/154 | 162/162 | 112/112 | 108/124 | - 113/113 | 155/160 | 110/110
27. | 190/190 | 74/74 | 154/154 | 164/164 | 112/112 | 108/124 | 196/196 | 113/117 | 155/160 | 110/110
28. | 190/190 | 74/74 | 154/154 | 164/164 | 112/112 | 108/124 | - 113/113 | 160/160 | 110/110
29. | 190/190 | 74/74 | 154/154 | 164/164 | 112/112 | 108/124 | 206/226 | 113/121 | 151/160 | 110/110
30. | 190/190 | 73/74 | 154/154 | 162/162 | 112/112 | 108/108 | 201/216 | 113/113 | 155/160 | 110/110
31. | 190/190 | 74/74 | 154/154 | 164/164 | 112/112 | 124/124 | 176/211 | 113/117 | 155/160 | 104/110
32. | 190/190 | 74/74 | 154/154 | 164/164 | 112/112 | 108/124 | 206/211 | 113/113 | 155/160 | 104/118
33. | 190/190 | 74/74 | 154/154 | 164/164 | 112/112 | 108/124 | 206/211 | 113/113 | 155/160 | 110/118
34. | 190/190 | 74/74 | - 164/164 | 112/112 | 124/124 | 196/211 | 113/113 | 155/160 | 110/118
35. | 188/190 | 74/74 | - 164/164 | 112/112 | 108/124 | 211/216 | 113/113 | 155/160 | 110/110
36. | 190/190 | 73/74 | - 164/164 | 112/112 | 124/124 | 206/211 | 113/121 | 160/160 | 110/110
37. | 190/190 | 74/74 | - 164/164 | 112/112 | 108/124 | 196/196 | 113/113 | 155/155 | 110/118
38. | 190/190 | 74/74 | - 164/164 | 112/112 | 108/108 | 176/211 | 113/113 | 155/160 | 110/110
39. | 190/190 | 73/74 | - 164/164 | 112/112 | 108/108 | 196/201 | 113/117 | 160/160 | 118/118
40. | 190/190 | 74/74 | - 164/164 | 112/112 | 108/124 | 206/206 | 113/113 | 160/160 | 104/110
41. | 190/190 | 74/74 | - 162/162 | 112/112 | 124/124 | 211/211 | 113/113 | 155/160 | 110/110
42. | 188/190 | 73/74 | 154/154 | 162/162 | 112/114 | 108/124 | - 113/117 | 160/160 | 110/118
43. 1 190/190 | 74/74 | 154/154 | 164/164 | 112/112 | 108/124 | - 113/121 | 160/160 | 110/118
44. | 190/190 | 73/74 | 153/153 | 164/164 | 112/112 | 108/124 | 196/196 | 113/117 | 155/160 | 110/118
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Nr. | Smo7 Smol2 | APH12 | APH13 | TTUG1 | TTUG2 | TTUGS | Beapl Bcap3 Bcap9
45. | 190/190 | 74/74 154/154 | 164/164 | 112/112 | 124/124 | 176/211 | 113/113 | 160/160 | 110/118
46. | 190/190 | 73/74 154/154 | 164/164 | 112/112 | 124/124 | 206/216 | 113/121 | 160/160 | 110/110
47. | 188/190 | 74/74 154/154 | 164/164 | 112/114 | - 206/206 | 113/113 | 155/160 | 110/110
48. | 190/190 | 73/74 152/154 | 164/164 | 112/112 | 108/124 | 206/216 | 113/117 | 155/160 | 110/118
49. | 190/190 | 74/74 154/154 | 162/162 | 112/112 | 108/108 | 196/206 | 113/113 | 155/160 | 104/118
50. | 188/190 | 73/74 154/154 | 164/164 | 112/112 | 108/124 | 176/176 | 113/113 | 155/160 | 110/118
51. | 190/190 | 73/74 153/153 | 164/164 | 112/112 | 124/124 | 196/196 | 113/113 | 155/160 | 110/110
52. | 190/190 | 74/74 154/154 | 164/164 | 112/112 | 124/124 | 201/201 | 113/113 | 155/160 | 110/110
53. | 190/190 | 74/74 153/153 | 162/162 | 112/112 | 108/124 | - 117/117 | 160/160 | 110/110
54. | 190/190 | 74/74 154/154 | 164/164 | 112/112 | 108/124 | - 113/121 | 155/160 | 110/118
55. | 190/190 | 74/74 154/154 | 164/164 | 112/114 | 124/124 | - 113/117 | 160/160 | 104/110
56. | 188/190 | 74/74 154/154 | 162/162 | 112/112 | 124/124 | - 113/113 | 155/160 | 104/110
57. | 190/190 | 74/74 150/154 | 164/164 | 112/112 | 108/124 | 201/201 | 113/113 | 155/160 | 110/110
58. | 190/190 | 74/74 154/154 | 164/164 | 112/112 | 124/124 | - 113/113 | 155/155 | 110/118
59. | 190/190 | 74/74 154/154 | 164/164 | 112/112 | - - 113/115 | 155/160 | 110/118
60. | 190/190 | 74/74 154/154 | 162/162 | 112/112 | 108/124 | - 113/117 | 160/160 | 110/110
61. | 190/190 | 74/74 154/154 | 164/164 | 112/112 | 124/124 | - 113/121 | 160/160 | 110/110
62. | 188/190 | 73/74 154/154 | 164/164 | 112/112 | 108/124 | 196/196 | 113/113 | 155/160 | 110/110
63. | 190/190 | 73/74 154/154 | 164/164 | 112/112 | 124/124 | 196/196 | 113/121 | 151/160 | 110/110
64. | 188/190 | 74/74 154/154 | 162/162 | 112/112 | 124/124 | - 113/117 | 155/155 | 110/118
Fodros2

Nr. | Smo7 Smol2 | APH12 | APH13 | TTUG1 | TTUG2 | TTUGS | Beapl Bcap3 Bcap9
1. 190/190 | 74/74 150/152 | 164/164 | 112/112 | 108/124 | 196/201 | 113/113 | 155/155 | 110/110
2. 188/190 | 74/74 152/154 | 162/164 | 112/112 | 108/124 | 196/206 | 113/113 | 155/155 | 110/110
3. 190/190 | 74/74 152/154 | 164/164 | 112/112 | 124/124 | 206/211 | 113/119 | 160/160 | 104/110
4. 190/190 | 73/74 154/154 | 162/164 | 112/112 | 108/124 | 196/206 | 113/113 | 155/160 | 110/118
5. 190/190 | 74/74 154/154 | 162/164 | 112/112 | 108/124 | 201/206 | 113/113 | 155/160 | 110/110
6. 190/190 | 74/74 153/154 | 164/164 | 112/112 | 108/124 | 206/216 | 113/113 | 155/160 | 110/110
7. 190/190 | - 154/154 | 162/164 | 112/112 | 108/124 | 211/216 | 113/113 | 155/155 | 104/110
8. 190/190 | 74/74 154/154 | 162/164 | 112/112 | 108/124 | 196/206 | 113/113 | 155/160 | 110/110
9. 190/190 | 74/74 154/154 | 162/164 | 112/112 | 124/124 | 201/201 | 113/113 | 155/160 | 110/110
10. | 188/190 | 74/74 154/154 | 162/164 | 112/112 | 108/124 | 196/196 | 113/115 | 160/160 | 104/110
11. | 190/190 | 74/74 153/154 | 164/164 | - 108/108 | - 113/119 | 160/160 | 110/118
12. | 188/190 | 74/74 154/154 | 164/164 | 112/112 | 108/124 | 196/196 | 113/117 | 160/160 | 110/110
13. | 190/190 | 74/74 154/154 | 162/164 | 112/112 | 124/124 | 196/196 | 113/113 | 155/160 | 110/110
14. | 188/190 | 73/74 154/154 | 162/164 | 112/112 | 108/124 | 206/206 | 113/117 | 155/155 | -

15. | 188/190 | 73/74 152/154 | 162/164 | 112/112 | 108/124 | 206/206 | 113/113 | 155/160 | 110/110
16. | 190/190 | 74/74 154/154 | 162/164 | 112/112 | 108/124 | 206/206 | 113/113 | 155/155 | 110/110
17. | 188/190 | 74/74 154/154 | 164/164 | 112/112 | 108/124 | - 113/113 | 160/160 | 110/110
18. | 190/190 | 74/74 154/154 | 162/164 | 112/112 | 108/124 | - 113/113 | 160/160 | 110/110
19. | 190/190 | 74/74 154/154 | 162/164 | 112/112 | 108/108 | 196/201 | 113/113 | 155/160 | 110/110
20. | 190/190 | 74/74 154/154 | 164/164 | 112/112 | 108/124 | 201/206 | 113/113 | 155/160 | 110/118
21. | 190/190 | 74/74 154/154 | 164/164 | 112/112 | 124/124 | 206/221 | 113/113 | 155/155 | 110/110
22. | 188/190 | 74/74 154/154 | 164/164 | 112/112 | 124/124 | 216/216 | 115/117 | 160/160 | 110/118
23. | 190/190 | 74/74 154/154 | 164/164 | 112/112 | 108/124 | 201/216 | 113/113 | 155/160 | 110/110
24. | 188/190 | - 154/154 | 164/164 | 112/112 | 108/124 | 196/211 | 113/113 | 155/155 | 110/110
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Fodros3

Nr. | Smo7 Smol2 | APH12 | APH13 | TTUGI1 | TTUG2 | TTUGS | Bcapl | Bcap3 | Becap9
1. 190/190 | 74/74 | 154/154 | 162/164 | 112/112 | 108/124 | 206/216 | 113/121 | 155/155 | 110/110
2. 190/190 | 74/74 | 153/154 | 162/162 | 112/112 | 124/124 | 211/211 | 113/117 | 155/155 | 104/110
3. 188/190 | 74/74 | 154/154 | 162/164 | 112/112 | 108/108 | 216/216 | 113/113 | 155/155 | 110/110
4. 188/190 | 73/74 | 154/154 | 162/164 | 112/112 | 124/124 | 196/206 | 113/113 | 160/160 | 110/110
5. 190/190 | 74/74 | 154/154 | 162/164 | 112/112 | 124/124 | 216/226 | 113/113 | 155/160 | 110/110
6. 190/190 | 74/74 | 153/154 | 162/164 | 112/112 | 124/124 | 206/211 | 113/119 | 155/160 | 110/110
7. 188/190 | - 153/154 | 164/164 | 112/112 | 108/124 | 206/231 | 113/117 | 155/160 | 110/110
Fodros4

Nr. | Smo7 Smol2 | APH12 | APH13 | TTUG1 | TTUG2 | TTUGS | Bcapl | Becap3 | Beap9
1. 190/190 | 74/74 | 153/154 | 162/164 | 112/112 | 124/124 | 201/216 | 113/113 | 155/160 | 110/110
2. 190/190 | 74/74 | 154/154 | 162/162 | 110/112 | 108/124 | 196/211 | 113/113 | 155/160 | 104/110
3. 190/190 | 74/74 | 154/154 | 164/164 | 112/112 | 108/108 | 176/201 | 113/117 | 155/160 | 110/110
4. 188/190 | 74/74 | 152/154 | 164/164 | 112/112 | 108/124 | 176/201 | 113/117 | 155/160 | 110/110
5. 190/190 | 74/74 | 153/154 | - - 124/124 | 206/216 | 113/119 | 155/160 | 110/110
6. 190/190 | 74/74 | 154/154 | 164/164 | 112/112 | 124/124 | 206/206 | 113/117 | 155/155 | 110/110
7. 190/190 | 74/74 | 154/154 | 164/164 | 112/112 | 124/124 | 216/216 | 113/117 | 160/160 | 110/110
8. 188/190 | 74/74 | 152/154 | 162/162 | 112/112 | 108/124 | 206/206 | 113/113 | 155/155 | 110/110
9. 190/190 | 74/74 | 154/154 | 164/164 | 112/112 | 124/124 | 211/216 | 113/113 | 155/160 | 110/110
10. | 190/190 | 74/74 | 154/154 | 162/162 | 112/112 | 108/124 | 221/231 | 113/117 | 160/160 | -
Fodros5

Nr. | Smo7 Smol2 | APH12 | APH13 | TTUGI1 | TTUG2 | TTUGS | Beapl Bcap3 | Becap9
1. 190/190 | 74/74 | 153/153 | 164/164 | 112/112 | 108/124 | 211/231 | 113/113 | 160/160 | 110/110
2. 188/190 | 74/74 | 154/154 | 162/164 | 112/112 | 108/124 | 196/211 | 113/113 | 155/160 | 110/118
3. 190/190 | 74/74 | 153/154 | 164/164 | 112/112 | 108/108 | 176/201 | 113/113 | 155/160 | 110/118
4. 190/190 | 74/74 | 154/154 | 162/162 | 112/112 | 124/124 | 176/201 | 113/113 | 155/160 | 110/118
5. 188/190 | 74/74 | 154/154 | 162/164 | 112/112 | 108/108 | 206/216 | 113/113 | 160/160 | 110/110
6. 188/188 | 74/74 | 153/154 | 162/164 | 112/112 | 108/124 | 206/206 | 113/113 | 155/160 | 110/118
7. 190/190 | 74/74 | 154/154 | - 112/112 | 124/124 | 216/216 | 113/113 | 155/160 | 110/118
8. 188/190 | 74/74 | 154/154 | 164/164 | 112/112 | 108/124 | 206/206 | 113/113 | 155/160 | 110/110
9. 190/190 | 74/74 | 154/154 | 164/164 | 112/112 | 108/124 | 211/216 | 113/113 | 155/160 | 110/110
10. | 190/190 | 74/74 | 154/154 | 162/164 | 112/112 | 124/124 | 221/231 | 113/113 | 155/160 | 110/110
11. | 188/190 | 74/74 | 154/154 | 164/164 | 112/112 | 108/124 | 206/216 | 113/113 | 155/155 | 110/110
12. | 190/190 | 74/74 | 154/154 | 162/164 | 112/112 | 108/124 | 206/216 | 113/113 | 155/160 | 110/110
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Fodros6

Nr. | Smo7 Smol2 | APH12 | APH13 | TTUGI1 | TTUG2 | TTUGS | Bcapl | Bcap3 | Beap9
1. 190/190 | 74/74 | 150/150 | 162/164 | 112/112 | 124/124 | 196/196 | 113/113 | 160/160 | 110/110
2. 190/190 | 74/74 | 152/152 | 162/164 | 112/112 | 108/124 | 196/196 | 113/113 | 155/160 | 110/110
3. 190/190 | 74/74 | 154/154 | 162/164 | 112/112 | 124/124 | 206/216 | 113/121 | 160/160 | 110/110
4. 190/190 | 74/74 | 154/154 | 164/164 | 112/112 | 108/124 | 206/216 | 113/121 | 160/160 | 110/118
5. 190/190 | 74/74 | 154/154 | 164/164 | 112/112 | 108/108 | 201/206 | 113/113 | 155/160 | 110/118
6. 190/190 | 74/74 | 154/154 | 162/162 | 112/112 | 124/124 | 211/216 | 113/117 | 160/160 | 110/110
7. 190/190 | 74/74 | 153/153 | 162/162 | 112/112 | 108/124 | 196/196 | - - 110/110
8. 190/190 | - - 164/164 | 112/112 | 124/124 | 196/196 | 113/113 | 160/160 | 110/110
9. 190/190 | 74/74 | 153/154 | 162/162 | 112/112 | 124/124 | 196/196 | 113/117 | 160/160 | 110/110
10. | 188/190 | 74/74 | 153/153 | 162/164 | 112/112 | 124/124 | 206/216 | 111/113 | 155/160 | 110/110
11. | 188/190 | 74/74 | 153/153 | 164/164 | 112/112 | 124/124 | 201/231 | 113/113 | 155/160 | 110/110
Fodros7

Nr. | Smo7 Smol2 | APH12 | APH13 | TTUGI1 | TTUG2 | TTUGS | Beapl Bcap3 | Becap9
1. 190/190 | 74/74 | 154/154 | 162/162 | 112/112 | 124/124 | 206/216 | 113/113 | 155/160 | 110/118
2. 190/190 | 74/74 | 153/154 | 162/164 | 112/112 | 124/124 | 201/231 | 113/113 | 155/160 | 104/110
3. 188/190 | 74/74 | 153/153 | 162/164 | 112/112 | 124/124 | 206/206 | 113/113 | 155/160 | 110/110
4. 188/190 | 74/74 | 153/154 | 162/162 | 112/112 | 124/124 | 201/206 | 113/113 | 155/160 | 110/110
5. 188/190 | 74/74 | 153/153 | 162/162 | 112/112 | 124/124 | 206/216 | 113/113 | 155/160 | 110/110
6. 188/188 | 74/74 | 154/154 | 162/162 | 112/112 | 124/124 | 206/216 | 113/117 | 155/160 | 110/110
Fodros8

Nr. | Smo7 Smol2 | APH12 | APH13 | TTUGI1 | TTUG2 | TTUGS | Bcapl | Bcap3 | Becap9
1. 188/190 | 74/74 | 154/154 | 164/164 | 112/112 | 108/124 | 176/206 | 113/113 | 155/155 | 110/110
2. 188/190 | 74/74 | 153/153 | 164/164 | 112/112 | 108/124 | 176/206 | 111/111 | 155/160 | 110/110
3. 188/190 | 74/74 | 153/154 | 164/164 | 112/112 | 108/108 | 176/211 | 113/117 | 160/160 | 110/110
4. 190/190 | 74/74 | 154/154 | 164/164 | 112/112 | 108/124 | 176/211 | 113/117 | 155/160 | 110/110
5. 190/190 | 74/74 | 154/154 | 162/162 | 112/112 | 124/124 | 196/211 | 113/113 | 155/160 | 104/110
6. 190/190 | 74/74 | 152/154 | 162/162 | 112/112 | 124/124 | 196/211 | - 155/155 | 104/110
7. 190/190 | 74/74 | 152/154 | 162/162 | 112/112 | 124/124 | 206/206 | 113/117 | 155/160 | 110/114
Oroshazi

Nr. | Smo7 Smol2 | APH12 | APH13 | TTUGI1 | TTUG2 | TTUGS | Becapl | Bcap3 | Beap9
1. |- 74/74 | 153/154 | 164/164 | 112/112 | 108/124 | 206/221 | 110/110 | 160/160 | 110/110
2. 190/190 | 74/74 | 153/154 | 162/164 | 112/112 | 108/108 | 196/196 | 110/110 | 155/155 | 110/110
3. 190/190 | 74/74 | 154/154 | 162/164 | 112/112 | 108/124 | 206/206 | 110/110 | 155/155 | 110/110
4. 190/190 | 74/74 | 153/154 | 162/164 | 112/112 | 108/124 | 206/206 | 110/110 | 155/155 | 110/110
5. 190/190 | 74/74 | 153/154 | 162/164 | 112/112 | 124/124 | 196/196 | 104/110 | 155/160 | 104/110
6. 190/190 | 74/74 | 154/154 | 162/164 | 112/112 | 108/124 | 206/206 | 104/110 | 160/160 | 104/110
7. 190/190 | 74/74 | 154/154 | 162/164 | 112/112 | 108/124 | 196/201 | 104/110 | 155/155 | 104/110
8. 190/190 | 74/74 | 153/154 | 162/164 | 112/112 | 108/124 | 201/206 | 110/110 | 160/160 | 110/118
9. 190/190 | 74/74 | 153/154 | 162/164 | 112/112 | 108/124 | 196/206 | 104/110 | 155/160 | 104/110
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Oroshazi x fodros

Nr. | Smo7 Smol2 | APH12 | APH13 | TTUGI1 | TTUG2 | TTUGS | Becapl | Beap3 | Beap9
1. 190/190 | 74/74 | 154/154 | 164/164 | 112/112 | 108/124 | 216/221 | 111/113 | 111/113 | 110/110
2. 190/190 | 74/74 | 154/154 | 162/164 | 112/112 | 108/124 | 206/221 | 113/113 | 113/113 | 110/110
3. 190/190 | 74/74 | 154/154 | 162/162 | 112/112 | 108/124 | 196/206 | 113/113 | 113/113 | 110/110
4. 190/190 | 74/74 | 154/154 | 162/162 | 112/112 | 108/124 | 201/206 | 113/113 | 113/113 | 110/110
5. 188/190 | 74/74 | 154/154 | 164/164 | 112/112 | 108/124 | 206/206 | 113/113 | 113/113 | 110/118
6. 188/190 | 74/74 | 154/154 | 164/164 | 112/112 | 108/108 | 206/206 | 113/119 | 113/119 | -

7. 190/190 | 74/74 | 153/153 | 162/162 | 112/112 | 108/124 | 196/216 | 111/113 | 111/113 | 110/110
8. 190/190 | 74/74 | 153/154 | 162/162 | 112/112 | 108/124 | 196/216 | 111/113 | 111/113 | 110/110
9. 190/190 | 74/74 | 153/154 | - 112/112 | 124/124 | 196/206 | 113/113 | 113/113 | 110/110
10. | 190/190 | 74/74 | 154/154 | 162/164 | 112/112 | 124/124 | 206/216 | 113/113 | 113/113 | 110/118
11. | 190/190 | 74/74 | 154/154 | 162/164 | 112/112 | 108/124 | 201/206 | 113/113 | 113/113 | 110/110
12. | 190/190 | 74/74 | 153/154 | 162/164 | 112/112 | 124/124 | 201/211 | 113/121 | 113/121 | 110/110
13. | 190/190 | 74/74 | 154/154 | 162/162 | 112/112 | 108/124 | 201/216 | 113/113 | 113/113 | 110/110
14. | 190/190 | 74/74 | 154/154 | 162/162 | 112/112 | 124/124 | 206/221 | 113/119 | 113/119 | 104/110
15. | 190/190 | 74/74 | 154/154 | 162/162 | 112/112 | 108/124 | - 113/119 | 113/119 | 110/110
16. | 188/190 | 74/74 | 154/154 | 162/162 | 112/112 | 108/124 | 211/216 | 113/113 | 113/113 | 118/118
17. | 190/190 | 74/74 | 154/154 | 162/164 | 112/112 | 124/124 | 206/206 | 113/119 | 113/119 | 110/110
18. | 190/190 | 74/74 | 154/154 | 162/164 | 112/112 | 108/124 | 196/206 | 113/113 | 113/113 | 110/118
19. | 190/190 | 74/74 | 152/154 | 164/164 | 112/112 | 108/128 | 206/206 | 113/113 | 113/113 | 110/110
20. | 190/190 | 74/74 | 154/154 | 162/162 | 112/112 | 108/124 | 206/206 | 113/117 | 113/117 | 110/118
21. | 188/190 | 74/74 | 154/154 | 162/162 | 112/112 | 108/124 | 196/206 | 111/113 | 111/113 | 110/110
Parlagi

Nr. | Smo7 Smol2 | APH12 | APH13 | TTUGI1 | TTUG2 | TTUGS | Beapl Bcap3 | Beap9
1. 188/188 | 74/74 | 154/154 | 164/164 | 112/112 | 108/124 | 201/216 | 111/113 | 155/155 | 110/118
2. 188/190 | 74/74 | 154/154 | 164/164 | 112/112 | 108/108 | 201/206 | 111/113 | 155/160 | 110/110
3. 188/190 | 74/74 | 153/154 | 164/164 | 112/112 | 108/108 | 201/206 | 111/113 | 155/160 | 110/110
4. 190/190 | 74/74 | 153/154 | 162/164 | 112/112 | 108/108 | 201/201 | 111/113 | 160/160 | 110/110
5. 188/190 | 74/74 | 153/154 | 162/164 | 112/112 | 108/108 | 201/206 | 111/113 | 160/160 | 110/110
6. 188/190 | 74/74 | 153/154 | 162/164 | 112/112 | 108/108 | 201/206 | 111/111 | 160/160 | 110/110
7. 188/190 | 74/74 | 154/154 | 164/164 | 112/112 | 108/108 | 201/206 | 111/113 | 160/160 | 110/110
8. 188/188 | 74/74 | 154/154 | 164/164 | 110/110 | 108/108 | 201/201 | 113/113 | 160/160 | 110/110
9. 190/190 | 74/74 | 154/154 | 164/164 | 112/112 | 108/124 | 201/216 | 111/113 | 155/160 | 110/110
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Babatil

Nr. | Smo7 Smol2 | APH12 | APH13 | TTUGI1 | TTUG2 | TTUGS | Bcapl | Bcap3 | Beap9

1. 190/190 | 74/74 | 154/154 | 162/162 | 112/112 | 124/124 | 211/216 | 113/113 | 151/160 | 110/110
2. 188/190 | 74/74 | 152/154 | 162/162 | 112/112 | 108/124 | 196/196 | 113/113 | 155/160 | 110/110
3. 188/190 | 74/74 | 154/154 | - 112/112 | - 176/211 | 113/113 | 155/160 | 110/118
4. 190/190 | 74/74 | 152/154 | 164/164 | 112/112 | - 206/211 | 113/113 | 155/155 | 110/118
5. 190/190 | 74/74 | 150/154 | 162/162 | 112/112 | 124/124 | 196/196 | 113/117 | 155/160 | 110/110
6. 188/190 | 74/74 | 154/154 | 162/162 | 112/112 | 124/124 | 216/221 | 113/113 | 160/160 | 110/110
7. 190/190 | 74/75 154/154 | 164/164 | 112/112 | 124/124 | 196/221 | 113/115 | 160/160 | 110/110
8. 190/190 | 74/74 | 154/154 | 162/162 | 112/112 | 108/124 | 211/211 | 113/113 | 155/155 | 110/118
9. 190/190 | 74/74 | 152/154 | 162/164 | 112/112 | 108/124 | 206/206 | 113/119 | 160/160 | 110/110
10. | 188/190 | 74/74 | 152/154 | 164/164 | 112/112 | - 211/216 | 113/115 | 160/160 | 110/110
11. | 188/190 | 73/74 | 153/153 | 162/162 | 112/112 | 124/124 | 196/206 | 113/113 | 155/160 | 110/110
12. | 190/190 | 74/74 | 154/154 | 162/164 | 112/112 | - 206/206 | 113/113 | 160/160 | 110/118
13. | 190/190 | 74/74 | 154/154 | 162/164 | 112/112 | 108/124 | 216/216 | 113/113 | 155/155 | 110/110
14. | 190/190 | 74/74 | 152/154 | 162/164 | 112/112 | 124/124 | 196/206 | 113/113 | 155/160 | 110/118
15. | 190/190 | 74/74 | 152/154 | 162/162 | 112/112 | 124/124 | 206/206 | 113/121 | 160/160 | 110/114
16. | 188/190 | 74/74 | 154/154 | 162/162 | 112/112 | 124/124 | 216/216 | 113/113 | 160/160 | 110/110
17. | 190/190 | 74/74 | 152/154 | 162/164 | 112/112 | 124/124 | 206/216 | 113/121 | 155/155 | 110/110
18. | 188/190 | 74/74 | 154/154 | 162/162 | 112/112 | 124/124 | 201/211 | 113/117 | 155/160 | 110/118
19. | 188/190 | 74/74 | 154/154 | 162/164 | 112/112 | 108/124 | 206/216 | 113/117 | 160/160 | 110/110
20. | 188/190 | 74/74 | 152/152 | 162/162 | 112/112 | 124/124 | 216/216 | 113/113 | 160/160 | 110/110
21. | 190/190 | 73/74 | 154/154 | 162/162 | 112/112 | - 176/221 | 113/121 | 155/155 | 110/110
22. | 188/190 | 74/74 | 152/154 | 162/164 | 112/112 | - 211/221 | 113/115 | 155/155 | 110/110
23. | 190/190 | 74/74 | 154/154 | 162/164 | 112/112 | 124/124 | 196/221 | 113/113 | 160/160 | 110/110
24. | 190/190 | 73/74 | 154/154 | 162/164 | 112/112 | 124/124 | 206/211 | 113/117 | 160/160 | 110/110
25. 1 190/190 | 74/74 | 154/154 | 162/164 | 112/112 | 124/124 | 196/211 | 113/113 | 155/160 | 114/118
26. | 188/190 | 74/74 | 154/154 | 162/164 | 112/112 | 124/124 | 196/196 | 113/115 | 155/160 | 110/110
27. | 188/190 | 74/74 | 152/154 | 162/164 | 112/112 | 124/124 | 196/206 | 113/117 | 155/160 | 110/110
28. | 190/190 | 74/74 | 154/154 | 162/164 | 112/112 | 124/124 | 176/211 | 113/115 | 155/160 | 110/110
29. | 190/190 | 74/74 | 154/154 | 164/164 | 112/112 | 124/124 | 196/216 | 113/113 | 155/160 | 110/110
30. | 190/190 | 74/74 | 154/154 | 164/164 | 112/112 | 124/124 | 176/196 | 113/113 | 160/160 | 110/118
31. | 190/190 | 74/74 | 153/154 | 162/162 | 112/112 | 108/124 | 206/216 | 117/117 | 155/155 | 110/110
32. | 190/190 | 74/74 | 154/154 | 162/164 | 112/112 | 124/124 | 196/211 | 113/113 | 160/160 | 110/118
33. | 190/190 | 74/74 | 152/154 | 162/164 | 112/112 | 124/124 | 206/216 | 113/121 | 155/160 | 110/118
34. | 188/190 | 74/74 | 152/154 | 162/164 | 112/112 | 108/124 | 206/211 | 113/113 | 155/155 | 110/110
35. | 188/190 | 74/74 | 154/154 | 162/162 | 112/112 | 124/124 | 176/211 | 115/115 | 155/160 | 110/110
36. | 190/190 | 74/74 | 152/154 | 164/164 | 112/112 | 124/124 | 211/216 | 113/113 | 160/160 | 110/110
37. 1 190/190 | 74/74 | 154/154 | 162/164 | 112/112 | 108/124 | 206/216 | 113/117 | 160/160 | 110/118
38. | 190/190 | 74/74 | 154/154 | 162/164 | 112/112 | 124/124 | 216/216 | 113/115 | 160/160 | 110/110
39. | 190/190 | 74/74 | 152/154 | 162/164 | 112/112 | 108/124 | 211/216 | 113/113 | 155/160 | 118/118
40. | 190/190 | 74/74 | 154/154 | 162/164 | 112/112 | 124/124 | 221/221 | 113/113 | 160/160 | 110/114
41. | 190/190 | 74/74 | 154/154 | 162/164 | 112/112 | 108/124 | 176/211 | 113/117 | 155/155 | 110/114
42. | 188/190 | 74/74 | 154/154 | 162/164 | 112/112 | 124/124 | 206/231 | 113/113 | 155/155 | 110/110
43. | 188/190 | 74/74 | 152/152 | 162/164 | 112/112 | 124/124 | 196/216 | 113/115 | 155/160 | 110/110
44. | 190/190 | 74/74 | 154/154 | 162/164 | 112/112 | 108124 | 211/221 | 113/115 | 155/155 | 110/110
45. 1 190/190 | 74/74 | 154/154 | 162/164 | 112/112 | 108/124 | 196/211 | 113/117 | 160/160 | 110/118
46. | 190/190 | 74/74 | 154/154 | 162/164 | 112/112 | 124/124 | 196/216 | 113/113 | 160/160 | 110/110
47. | 188/190 | 74/74 | 154/154 | 162/162 | 112/112 | 124/124 | 211/221 | 113/113 | 160/160 | 110/118
48. | 190/190 | 74/74 | 150/154 | 162/164 | 112/112 | 108/124 | 211/216 | 113/113 | 155/155 | 110/110
49. | 190/190 | 74/74 | 152/154 | 162/164 | 112/112 | 108/124 | 176/206 | 113/113 | 155/160 | 110/118
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Nr. | Smo7 Smol2 | APH12 | APH13 | TTUGI1 | TTUG2 | TTUGS | Bcapl | Becap3 | Beap9
50. | 188/190 | 74/74 | 154/154 | 162/164 | 112/112 | 124/124 | 176/196 | 113/117 | 160/160 | 110/118
51. | 188/190 | 74/74 | 154/154 | 162/164 | 112/112 | 108/124 | 196/211 | 113/117 | 155/155 | 110/110
52. 1 190/190 | 74/74 | 154/154 | 162/162 | 112/112 | 124/124 | 176/196 | 115/115 | 155/160 | 110/110
53. | 190/190 | 73/74 | 154/154 | 162/162 | 112/112 | 124/124 | 211/211 | 115/121 | 155/160 | 110/110
54. | 190/190 | 74/74 | 154/154 | 162/164 | 112/112 | 124/124 | 196/216 | 113/113 | 160/160 | 110/110
55. | 188/190 | 74/74 | 154/154 | 162/164 | 112/112 | 124/124 | 196/216 | 113/113 | 160/160 | 110/110
56. | 190/190 | 74/74 | 154/154 | 162/164 | 112/112 | 124/124 | 176/206 | 113/113 | 155/160 | 110/110
57. | 190/190 | 74/74 | 154/154 | 162/162 | 112/112 | 124/124 | 176/176 | 113/115 | 155/160 | 110/110
58. | 188/190 | 74/74 | 153/154 | 162/164 | 112/112 | 124/124 | - 113/117 | 155/160 | 110/118
59. | 188/190 | 74/74 | 154/154 | 162/162 | 112/112 | 108/124 | 196/216 | 113/113 | 155/160 | 110/110
60. | 190/190 | 74/74 | 154/154 | 162/164 | 112/112 | 108/124 | 176/196 | 113/113 | 155/160 | 110/118
61. | 190/190 | - 153/154 | 164/164 | 112/112 | 124/124 | 216/216 | 113/113 | 155/160 | 110/110
62. | 190/190 | 74/74 | 154/154 | 164/164 | 112/112 | 124/124 | 206/216 | 113/115 | 160/160 | 110/118
63. | 188/190 | 74/74 | 154/154 | 162/164 | 112/112 | 124/124 | 221/221 | 113/113 | 160/160 | 110/114
64. | 190/190 | 74/74 | 153/154 | 162/164 | 112/112 | 124/124 | 211/216 | 113/113 | 160/160 | 110/118
Babati2

Nr. | Smo7 Smol2 | APH12 | APH13 | TTUGI1 | TTUG2 | TTUGS | Beapl Bcap3 | Becap9
1. 190/190 | 74/74 | 152/154 | 164/164 | 112/112 | 124/124 | 216/216 | 115/117 | 155/160 | 110/110
2. 190/190 | 74/74 | 154/154 | 162/162 | 112/112 | 124/124 | 196/216 | 115/119 | 155/155 | 110/110
3. 190/190 | 74/74 | 154/154 | 162/164 | - 124/124 | - 113/113 | 155/160 | 110/110
4. 190/190 | 74/74 | 154/154 | 164/164 | 112/112 | 124/124 | 196/221 | 113/117 | 160/160 | 110/118
5. 190/190 | 74/74 | 152/154 | 164/164 | 112/112 | 124/124 | 176/206 | 113/113 | 155/160 | 110/110
6. 190/190 | 74/74 | 154/154 | 162/164 | 112/112 | 124/124 | 206/211 | 113/113 | 155/160 | 110/110
7. 188/190 | 74/74 | 154/154 | 162/164 | 112/112 | 108/124 | 211/211 | 113/115 | 155/155 | 110/118
8. 190/190 | 74/74 | 152/154 | 162/164 | 112/112 | 108/124 | 176/196 | 113/113 | 155/160 | 110/118
9. 188/190 | 74/74 | 154/154 | 162/164 | 112/112 | 124/124 | 211/221 | 113/113 | 155/160 | 110/110
10. | 190/190 | 74/74 | 154/154 | 162/164 | 112/112 | 124/124 | 176/211 | 115/117 | 155/160 | 110/114
11. | 190/190 | 74/74 | 150/154 | 162/164 | 112/112 | 124/124 | 211/216 | 113/113 | 160/160 | 110/118
12. | 190/190 | 74/74 | 153/154 | 164/164 | 112/112 | 124/124 | 176/216 | 113/113 | 155/155 | 110/110
13. | 190/190 | 74/74 | 154/154 | 162/164 | 112/112 | 124/124 | 196/216 | 113/113 | 160/160 | -

14. | 190/190 | 74/74 | 154/154 | 164/164 | 112/112 | 124/124 | 196/211 | 113/113 | 155/160 | 110/110
15. | - 74/74 | 154/154 | 162/164 | 112/112 | 108/124 | 211/221 | 113/113 | 155/160 | 110/110
16. | 188/190 | 74/74 | 154/154 | 164/164 | 112/112 | 108/124 | 211/216 | 113/113 | 160/160 | 110/118
17. | 190/190 | 74/74 | 152/152 | 162/164 | 112/112 | 124/124 | 176/211 | 115/117 | 155/155 | 110/114
18. | 190/190 | 74/74 | 152/154 | 164/164 | 112/112 | 124/124 | 216/216 | 113/113 | 160/160 | 110/110
19. | 190/190 | 74/74 | 154/154 | 162/164 | 112/112 | 108/124 | 196/216 | 113/113 | 160/160 | 110/110
20. | 190/190 | 74/74 | 153/154 | 162/164 | 112/112 | 124/124 | 196/221 | 113/113 | 155/160 | 110/110
21. | 190/190 | 74/74 | 154/154 | 164/164 | 112/112 | - 216/216 | 113/113 | 155/160 | 110/118
22. | 190/190 | 74/74 | 154/154 | 162/162 | 112/112 | 108/124 | 206/216 | 113/113 | 155/160 | 110/110
23. | 190/190 | 74/74 | 153/154 | 164/164 | 112/112 | 108/124 | 211/216 | 113/113 | 160/160 | 110/110
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Emdeni

Nr. | Smo7 Smol2 | APH12 | APH13 | TTUGI1 | TTUG2 | TTUGS | Bcapl | Bcap3 | Beap9
1. 190/190 | 74/74 | 153/153 | 162/162 | 110/112 | 124/124 | 196/196 | 113/117 | 155/160 | 110/110
2. 188/190 | 74/74 | 154/154 | 162/162 | 112/112 | 124/124 | 196/216 | 113/113 | 155/160 | 110/118
3. 188/190 | 74/74 | 153/154 | 162/162 | 112/112 | 124/124 | 206/211 | - - 110/110
4. 190/190 | 73/74 | 153/154 | 162/164 | 112/112 | 108/124 | 206/221 | 113/113 | 155/155 | 110/110
5. 190/190 | 74/74 | 154/154 | 162/164 | 112/112 | 124/124 | 206/216 | 117/117 | 155/155 | 110/110
6. 190/190 | 74/74 | 154/154 | 162/162 | 112/112 | 108/124 | 206/216 | 113/113 | 155/160 | 110/110
7. 190/190 | 74/74 | 154/154 | 162/164 | 112/112 | 124/124 | 211/221 | 113/117 | 155/155 | 110/118
8. 190/190 | 74/74 | 154/154 | 162/162 | 112/112 | 124/124 | 196/216 | 113/113 | 160/160 | 110/110
9. 190/190 | 74/74 | 152/154 | 162/164 | 112/112 | 124/124 | - 113/113 | 155/160 | 110/114
10. | 188/190 | 73/74 | 154/154 | 162/164 | 112/112 | 108/124 | 196/196 | 113/113 | 155/155 | 110/110
11. | 188/190 | 73/74 | 154/154 | 162/162 | 112/112 | 124/124 | 206/211 | 111/113 | 155/160 | 110/110
12. | 190/190 | 74/74 | 154/154 | 164/164 | 112/112 | 124/124 | 196/211 | 111/113 | 155/155 | 104/110
13. | 190/190 | 73/74 | 154/154 | 162/164 | 112/112 | 108/124 | 296/211 | 113/117 | 155/155 | 110/118
14. | 190/190 | 74/74 | 154/154 | 162/162 | 112/112 | 124/124 | 216/216 | 113/113 | 160/160 | 110/110
15. | 190/190 | 74/74 | 154/154 | 162/162 | 112/112 | 124/124 | 201/216 | 113/113 | 155/160 | 110/118
16. | 190/190 | 73/74 | 154/154 | 162/162 | 112/112 | 124/124 | 196/196 | 113/113 | 155/155 | 110/110
17. | 190/190 | 73/73 154/154 | 162/164 | 112/112 | 124/124 | 216/216 | 113/113 | 155/155 | 110/110
18. | 188/190 | 74/74 | 153/154 | 162/164 | 112/112 | - 206/211 | 113/121 | 155/155 | 110/110
19. | 188/190 | 73/74 | 153/154 | 162/164 | 110/112 | 108/124 | 221/226 | 113/113 | 155/160 | 110/110
20. | 190/190 | 73/74 | 154/154 | 162/162 | 112/112 | 124/124 | 196/216 | 113/121 | 155/155 | 110/110
21. | 190/190 | 74/74 | 154/154 | 162/164 | 112/112 | - 196/211 | 113/113 | 155/160 | 110/110
22. | 190/190 | 74/74 | 154/154 | 162/162 | 112/112 | - 221/226 | 113/113 | 160/160 | 110/110
23. | 188/190 | 74/74 | 154/154 | 162/162 | 112/112 | - 196/206 | 113/121 | 160/160 | 110/110
24. | 188/190 | 74/74 | 154/154 | 162/164 | 112/112 | - 206/216 | 113/113 | 155/155 | 110/110
25. 1 190/190 | 74/74 | 154/154 | 162/162 | 112/112 | 108/124 | - 113/113 | 160/160 | 110/110
26. | 188/190 | 74/74 | 153/153 | 162/164 | 112/112 | 124/124 | 206/216 | 113/117 | 155/160 | 104/110
27. | 188/190 | 74/74 | 154/154 | 162/162 | 112/112 | 124/124 | 196/211 | 113/117 | 155/155 | 110/110
28. | 190/190 | 74/74 | 154/154 | 162/162 | 112/112 | 124/124 | 201/211 | 113/117 | 155/155 | 110/110
29. | - 73/74 | 154/154 | 162/162 | 112/112 | - 206/216 | 113/121 | 160/160 | 110/110
30. | 190/190 | 74/74 | 154/154 | 162/164 | 112/112 | 124/124 | 206/216 | 113/113 | 155/155 | 110/110
31. | - 73/73 153/154 | 162/164 | 112/112 | - 196/226 | 113/113 | 155/155 | 110/110
32. | 190/190 | 74/74 | 154/154 | 164/164 | 112/112 | 108/124 | 201/211 | 113/113 | 160/160 | 110/110
33. [ 190/190 | 73/74 | 154/154 | 162/164 | 112/112 | 124/124 | 206/216 | 113/113 | 155/160 | 110/110
34. | 188/190 | 74/74 | 154/154 | 162/162 | 112/112 | 124/124 | 176/221 | 113/113 | 155/160 | 110/110
35. [ 190/190 | 74/74 | 152/154 | 162/164 | 112/112 | 124/124 | 206/206 | 113/113 | 155/160 | 110/110
36. | 190/190 | 74/74 | 154/154 | 162/164 | 112/112 | 124/124 | 206/211 | 113/115 | 155/160 | 110/110
37. 1 190/190 | 73/73 154/154 | 164/164 | 112/112 | 108/124 | 216/216 | 113/115 | 155/160 | 110/110
38. | - 73/73 153/154 | 164/164 | 112/112 | - 196/216 | 113/115 | 155/160 | -

39. | 190/190 | -1 154/154 | 162/164 | 112/112 | 124/124 | 206/216 | 113/115 | 155/155 | 110/110
40. | 188/190 | 73/74 | 153/154 | 162/164 | 112/112 | 108/124 | 201/211 | 113/113 | 155/160 | 110/110
41. | 188/190 | 74/74 | 154/154 | 162/162 | 112/112 | 108/124 | 211/216 | 113/113 | 160/160 | 110/110
42. | 190/190 | 74/74 | 152/154 | 162/164 | 112/112 | 124/124 | 211/211 | 113/113 | 155/155 | 110/110
43. | 188/190 | 73/74 | 154/154 | 162/162 | 112/112 | 108/124 | 196/206 | 113/117 | 155/160 | 110/110
44. | 190/190 | 74/74 | 154/154 | 162/164 | 112/112 | 108/124 | 211/226 | 113/113 | 155/155 | 110/110
45. 1 190/190 | 74/74 | 154/154 | 164/164 | 112/112 | 108/124 | - 113/121 | 155/155 | 110/110
46. | 188/190 | 73/74 | 154/154 | 164/164 | 112/112 | 108/124 | 221/221 | 113/113 | 155/155 | 110/110
47. 1 190/190 | 74/74 | 154/154 | 162/164 | - 108/124 | 216/216 | 113/115 | 155/160 | 110/110
48. | 188/190 | 74/74 | - 164/164 | 112/112 | 124/124 | 216/216 | 113/115 | 155/160 | 110/110
49. | 190/190 | 74/74 | - 162/162 | 112/112 | 108/124 | 196/196 | 113/121 | 160/160 | 110/118
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Nr. | Smo7 Smol2 | APH12 | APH13 | TTUGI1 | TTUG2 | TTUGS | Bcapl | Becap3 | Beap9
50. | 188/190 | 74/74 | - 162/164 | 112/112 | 108/124 | 201/221 | 113/113 | 155/160 | 110/114
51. | 190/190 | 74/74 | - 162/164 | 112/112 | 124/124 | 196/211 | 113/121 | 160/160 | 110/110
52. | 188/190 | 73/74 | - 162/162 | 112/112 | 124/124 | 206/221 | 113/113 | 155/160 | 110/110
53. |1 190/190 | 73/74 | - 164/164 | 112/112 | 124/124 | 196/206 | 113/113 | 155/155 | 104/110
54. | 188/190 | 73/74 | - 164/164 | 112/112 | 124/124 | 221/226 | 113/117 | 155/160 | 110/110
55. |1 190/190 | 73/74 | - 162/162 | 112/112 | 124/124 | 221/226 | 113/113 | 160/160 | 110/114
56. | 190/190 | 74/74 | 152/154 | 162/162 | 112/112 | 124/124 | - - - 110/110
57. | 188/190 | 74/74 | 154/154 | 164/164 | 112/112 | 124/124 | - 113/113 | 155/160 | 110/110
58. | 190/190 | 74/74 | 154/154 | 162/164 | 112/112 | 108/124 | 216/216 | 113/121 | 155/160 | 110/110
59. | 188/190 | 73/74 | 154/154 | 162/164 | 112/112 | 124/124 | 206/216 | 113/113 | 155/155 | 110/110
60. | 188/190 | 73/74 | 152/154 | 162/162 | 112/112 | 124/124 | 216/216 | 113/113 | 155/155 | 110/110
61. | 188/190 | 74/74 | 154/154 | 162/164 | 112/112 | 124/124 | 201/201 | 113/121 | 155/160 | 110/118
62. | 190/190 | 74/74 | 154/154 | 162/164 | 112/112 | 108/124 | 211/216 | 113/113 | 155/155 | 110/118
Nyari lud

Nr. | Smo7 Smol2 | APH12 | APH13 | TTUGI1 | TTUG2 | TTUGS | Bcapl | Bcap3 | Becap9
L. 190/190 | 73/73 153/153 | 162/164 | 110/110 | 110/110 | 176/201 | 113/113 | 160/160 | 110/110
2. 190/190 | 73/74 | 153/153 | 162/162 | 110/110 | 110/110 | 176/206 | 117/117 | 160/160 | 110/110
3. |- - 153/153 | 162/164 | 110/110 | 110/110 | - - 160/160 | 110/110
4. | - 74/74 | 150/153 | 164/164 | 110/110 | 110/110 | - - 160/160 | 114/114
5. |- 74/74 | - 162/162 | 110/110 | 110/110 | - - 160/160 | -

6. 190/190 | 73/74 | 153/153 | 164/164 | 110/110 | 110/110 | 190/211 | 113/117 | 155/160 | 110/110
7. 188/190 | 73/74 | 150/153 | 162/164 | 110/110 | - 170/170 | 117/117 | 155/160 | 110/110
8. 190/190 | 73/74 | - 162/162 | 110/110 | 110/110 | 201/201 | 113/117 | 160/160 | 110/110
9. 188/190 | 73/74 | - 162/164 | 110/110 | - 196/196 | - - 110/110
10. | 190/190 | 73/74 | 154/154 | 162/162 | 110/110 | 110/110 | 201/221 | 113/113 | 160/160 | 110/118
11. | 190/190 | 73/74 | 153/153 | 162/164 | 110/110 | 110/110 | 206/206 | 113/117 | 155/160 | 110/114
12. | - - - - - 110/110 | 170/206 | - - -

13. | 190/190 | 73/74 | 153/153 | 164/164 | 110/110 | 110/110 | 206/216 | 113/117 | 160/160 | 110/110
14. | 190/190 | 73/73 153/153 | 162/164 | 110/110 | 110/110 | 201/201 | - 160/160 | 110/110
15. | 190/190 | 73/73 153/153 | 162/162 | 110/110 | 110/110 | 201/206 | 111/117 | 160/160 | 110/110
16. | 188/190 | 73/73 | - 162/164 | 110/110 | 110/110 | 196/201 | 115/117 | 155/160 | 110/110
17. | - 73/74 | - 162/164 | 110/110 | 110/110 | - 117/117 | 160/160 | -

18. | 190/190 | 73/74 | 150/153 | 162/164 | 110/110 | 110/110 | 185/201 | 115/117 | 160/160 | 110/118
19. | 190/190 | 73/74 | - 162/162 | 110/110 | 110/110 | 170/170 | 117/117 | 160/160 | 110/110
20. | 190/190 | 73/73 153/153 | 162/162 | 110/110 | 110/110 | 206/216 | 113/117 | 160/160 | 110/110
21. | 188/190 | - 153/153 | 162/162 | 110/110 | 110/110 | 176/206 | 117/117 | 155/155 | 110/110
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Koszonetnyilvanitas

Koszonetem fejezem ki témavezetdomnek Dr. Mihok Sandornak a téma kijeloléséért,
a vizsgalt allomany rendelkezésre bocsatasaért, bizalméért és tamogatasaért. Szakmai
tanacsai, biztatasa ¢s folyamatos anyagi tdmogatasa nélkiil nem késziilt volna el a dolgozat.
Ko6sz6nom a tars témavezetomnek Dr. Hidas Andrasnak a szakmai segitséget.

Ko6szonom a Bécsi Bodenkultur Egyetem Molekularis Genetikai €s Sejtbiologiai
Intézet vezetdjének, Prof. Josef Glosselnek a bizalmat €s a lehetdséget, hogy kisérleteimet
Eurodpa egyik legmodernebb és felszereltebb genetikai laborjaban végezhessem.

Halas koszonet illeti Dr. Daniel Dieringert, a Genetikai és Sejtbiologiai Intézet
tudomanyos munkatarsat, aki tiirelemmel és megértéssel segitett a labortechnikai
munkdélatoknal, bevezetett a molekularis genetika rejtelmeibe €s megtanitotta a
legmodernebb statisztikai €s populdcidogenetikai programok hasznalatat.

Mindamellett halas vagyok az osztrdk intézet dolgozdinak a barati kedvességért és
Onzetlen segitségért.

Ko6szonom az Osztrak-Magyar Akcio Alapitvanynak a tobb mint tizennégy honapos
anyagi tamogatast, hiszen a palyazatuk keretében elnyert 6sztondij fedezte az ausztriai
kinttartozkodasom kiadasait.

Tisztelettel megkoszondm Bodé Imre Professzor Urnak —disszertaciom
véleményezEését, s nem becsiilhetem eléggé a géntartalék-védelemre iranyuld szellemi
kisugarzasat. Kozvetve, e disszertacid témajanak kijelolése is munkassadganak kovetése.

Megkoszonom Dr. Komlési Istvannak, disszertaciom atolvasasara, véleményezésére
forditott munkajat.

Ko6szonom tanaraimnak Dr. Béri Bélanak, Prof. Bodé Imrének, Dr. Ertsey Imrének,
Dr. Fésiis Laszlonak, Dr. Gundel Janosnak, Dr. Hidas Andrasnak, Dr. Javor Andrasnak, Dr.
Komldsi Istvannak, Dr. Mihdk Sandornak a harom éven keresztiil nyujtott szakmai
segitséget.

Koszonom opponenseimnek Dr. Pecsenye Katalinnak és Dr. Anton Istvannak
szakdolgozatom részletes biralatat.

Koszonom Posta Janosnak a mintavételezésnél és Erdélyi Balintnak a

szamitastechnikai problémék megoldasanal nyujtott segitséget.
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Nem feledkezhetem meg a DE-ATC-MTK Allattenyésztés- és Takarmanyozéstani
Tanszéke két irodavezetdndjének, Kissné Kéanyédsi Marianak ¢és Korcsmarosné Varga
Marianndnak szolgalatkészségérdl, illetve a PhD iroda vezetdjének Nagy Sandornak a
hivatalos tigyek intézésében nytjtott segitségérol.

Ko6szonom volegényemnek Edmondnak, hogy kitartott mellettem és elsd perctol
kezdve az utolsoig tAmogatott az elhatdrozdsomban.

Egy életen 4t halas leszek csaladomnak, fOképpen Anyukdmnak, akiknek
mérhetetlen szeretete és érzelmi tAmogatasa nélkiil nem lett volna erém befejezni a doktori

tanulmanyaimat.
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NYILATKOZATOK

NYILATKOZAT

Ezen értekezést a Debreceni Egyetem Agrartudomanyi Centrum Mezdgazdasdgtudomanyi
Karan, az Allattenyésztési Tudomanyok Doktori Iskola keretében készitettem, a Debreceni

Egyetem ATC MTK doktori (PhD) fokozatanak elnyerése céljabol.

Debrecen, .....ccovvviiiiiiiiiii

a jelolt alairasa

NYILATKOZAT

Tanusitom, hogy Aliczki Katalin Kornélia doktorjelolt 2003 — 2007 kozott a fent
megnevezett Doktori Iskola keretében iranyitdsommal végezte munkdjat. Az értekezésben
foglalt eredményekhez a jelolt 6nallé alkotod tevékenységével meghatarozoéan hozzajarult,

az értekezés a jelolt onallo munkdja. Az értekezés elfogadasat javaslom.

Debrecen, ........coovviiiiiiiii

a témavezetOk alairasa
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