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1. Bevezetés és célkituzeés

A mendeli genetika 1étrejotte, az 6roklési szabalyok els6 felismerése, matematikai
megfogalmazasa, a génelmélet kialakuldsa 6ta mar 140 év telt el. A mendeli genetikabdl
kialakult populdcidgenetika mdra igen széleskorli tudomanyag lett, szamos
részteriilettel. ,,A populdcidgenetika a nemesitési munkaban kozvetleniil realizalhato, 0j
utakat feltaré alaptudomany” (SVAB, 1971). A szamitogépek és a szamitastechnika
fejlodése 1j lendiiletet adott ennek a tudomédnyagnak is, mely a statisztikai modszerek
korszerlisodésével egyiitt a szimulacids technikdk elterjedésével is boviilt. A
szimulaciés modszerek, tobbek kozott a Monte Carlo modszer is hatékonyan
alkalmazhatd a bonyolult genetikai vizsgalatoknal, koltséges és iddigényes kisérletek
részbeni helyettesitésére, kiegészitésére. Ezek az elonyok lehetdvé teszik a szimuldcios
programok felhasznalasat az allattenyésztésben is. Természetesen a szimuldciok nem
helyettesithetik teljesen a biologiai kisérleteket. A szimuldcid soran ismert
torvényszeriiségeket egyszeriien fogalmazunk meg, néhany Osszefiiggést kiragadunk a
biologiai kérnyezetbdl — ez elonye is €s hatranya is ennek az eljarasnak. Dolgozatomban
a szamitogépes szimuldcid alkalmazédsaval harom téma részletesebb vizsgélatarol
szamolok be. Ezek a témak az allattenyésztés szamara fontos kérdéseket taglalnak: a
genetikai  valtozatossagra hatd tényezoket, illetve a genetikai valtozatossag
befolyasolhatosagat, a beltenyésztettséget, illetve a beltenyésztettség elkeriilésének

lehetdségeit.

A jelenleg alkalmazott tenyészértékbecslési modszerek kozel r=1 pontossaggal
becsiilik a fenotipusbol a genetikai értéket, igy a sziilok kivalasztasa megkdzelitden
azok valds genetikai értéke alapjan torténik. A rangsor elejérél kevés egyedet
valasztunk ki, ezek kozott valdsziniileg tobb rokon egyed van a tenyészértékbecslés
pontossdga miatt. Tehat a nemesités soran a tovabbtenyésztésre meghagyott korlatozott
létszamu és egymadssal rokon egyedekbdl allo sziilépopulacid igy nemcsak az

utédpopulacié  genetikai  varianciajat  csokkenti, hanem  egyuttal  annak



beltenyésztettségét is noveli. Ez utdbbi megnovelheti a letélis, szemiletalis allélok
homozigozitasat, igy beltenyésztéses leromlast okoz.

Ha a szelekcié sordn egy allomanyban a genetikai variancia csokken, akkor ez
kisebb szelekcios differencial megvaldsitasat, végsd soron kisebb genetikai
elérehaladast okozhat. Hosszi tavon a gének fixaldédnak, kimeriilnek a genetikai
tartalékok, csokken az adott fajta versenyképessége. A nagy hatékonysagu
allattenyésztés, az ipari modszereket alkalmaz¢ allattartds egyik alapfeltétele a genetikai
lehetdségek maximalis kihasznaldsa. A szdmitdgépes szimulacids program lehetdvé
teszi tobb genetikai tényezd valtoztatasat, igy fajtatol fiiggetleniil, nemzedékeken
keresztiil is figyelemmel kisérhetok a genetikai valtozasok.

Célom volt els6 vizsgalatomban kiilonb6z6 genetikai tényezoknek

— populacioméret,

— génhelyek szama,

— allélkolcsOonhatas,

— parositds mddja

a genetikai elorehaladast, genetikai valtozatossagot és a beltenyésztettséget befolyasolo

hatasat megvizsgalni. A genetikai elérehaladast az allélértékek atlagos Gsszege alapjan,

a genetikai valtozatossiagot pedig a populicid egységes homozigotava valasanak

iddpontja alapjan kivantam Osszehasonlitani.

Korunkban kiilondsen nagy figyelmet kell forditanunk értékeink — koztiik
¢lovilagunk genetikai allomanyanak megovésara is. Az egyes hazidllat fajtdkat is
vesz¢€ly fenyegeti, hiszen egy fajta meghatarozott piaci igényt elégit ki, s az igény
valtozasaval, a fajta létszdma csokken. A rég honosult haziallatfajtdk azonban
rendelkeznek kiilonleges értékekkel, ami irant egyre gyakrabban mutatkozik érdeklddés
(MIHOK és mtsai, 1999). Eppen ezért a tenyésztdk szdmara fontos a méar nem divatos
fajtak tartdsa, génjeinek megérzése (BODO és MIHOK, 2002). A Debreceni Egyetem
Agrartudomanyi Centrumanak génmegoOrzésre fenntartott bronzpulyka allomanyaban
jelenleg rotacids - véletlenszerli parositast alkalmaznak.

A masodik  vizsgalatom célja a jelenlegi parositasi eljaras genetikai

valtozatossdgra valo hosszua tdva hatasdnak elemzése, s olyan parositasi tervek

— szaporodési kozosség méret fiiged

— 1vararany fliggd




kialakitasa, melyek kedvezobbek lehetnek a génmegOrzési feladatok ellatasara, a

populacidé méretének valtoztatdsa nélkil.

Hagyomanyos modon, a szokasos tenyésztési eljarassal és tenyészkivalasztassal a
kivalo teljesitményt nyujtd szarvasmarhak csak hossza 1d6 alatt szaporithatok el, mert
egyet elld, és a vemhesség ideje hosszi. Az 1j biotechnikai, biotechnologiai eljardsok
koziil a szuperovuldltatasnak, klonozasnak nagy jovdje van, illetve lehet az
allattenyésztésben. Altalanos alkalmazasukkal a legkivalobb teljesitményt nyujtd
allatokat tetszéleges szamban lehetne eldallitani. Ez torténhet tobbféleképpen. Az
elonyos tulajdonsagokkal rendelkezd ndivara egyedekben hormonkezeléssel
szuperovulaciot valtanak ki, ekkor tobb petesejt egyszerre érik meg. Mesterséges
termékenyités utdn az embridkat kimossak végiil a néhany sejtes embriokat arra
alkalmas egyedekbe iiltetetik. Egy tjabb eljaras szerint a kivalo teljesitményti egyedek
embridibol vagy testi sejtjeinek felhasznalasaval genetikailag identikus egyedeket
allitanak eld — vagyis klonoznak. Jelenleg ennek is tobb modszere ismert.

A termelés szempontjabol kedvezd genotipusok gyors elterjesztésén kiviil mas
elonyei is lehetnének az 01j biotechnoldgiai eljarasok tomeges alkalmazéasanak. A kivant
aranyban lehetne az utdodok nemét befolyasolni. Gazdasdgi hatisa vitathatatlan: a
hustermelésben a bika-, a tejtermelésben pedig liszéborjak sziiletése kedvezdbb. Van
azonban arnyoldala is az 0j technologia alkalmazasdnak, hiszen az azonos genetikai
felépitést egyedek tomeges eldallitasaval csokkenne a genetikai variancia, és megnone
a beltenyésztettség az allomanyban. A genetikai variancia csokkenése a szelekcios célok
megvaltozasakor okozna nehézséget. A beltenyésztettség novekedése a genetikai
terheltség halmozodasahoz, a fitness tulajdonsdgok romldséhoz vezethetnek. Azonban
»tervszerli alkalmazasaval a genetikai bazis beszikiilésének veszélye elkeriilhetd, és
lehetové teszi veszelyeztetett allatfajok vagy fajtak megmentését” (SOLTI, 2004).

Célom volt a harmadik vizsgdlatomban a kiilonbozé klonozasi technikak

szimulacidja segitségével felmérni azok tomeges alkalmazisanak hatdsat a genetikai

értékek valtozasara és a beltenyésztettségre nézve egy tejeld szarvasmarha populacid

esetén.



2. Kutatashoz kapcsolddo altalanos ismeretek

2.1. Szamitogépes szimuléciod

A szimulacié fogalmat sokan sokféle modon hataroztak meg, de CSAKI (1976)
valdsdgos koriilményeket megkdzelitd viszonyok létrehozasa, a vizsgélt események,
valosdgos koriilmények kozott varhatd, valdszinii magatartdsanak vizsgélata,
hipotézisek ellendrzése, kiilonb6z6 hatdsok kovetkezményeinek kimutatdsa”. A
szimulaciokat a tudomdanyos ¢élet szamos teriiletén alkalmazzadk, tobbek kozott a
kozgazdasag, a nuklearis fizika, vagy akar a kozlekedés szervezésének
tanulmanyozasaban.

A valos kisérletek helyett szimuldcidos modszerhez folyamodni kiilonb6zd okok
miatt lehet célszerti (HORVATH és mtsai, 1995). Milyen esetekben valaszolhatok meg
genetikai kérdések szimuldcioval?

a) Ha a kisérlet tal draga. A mez6gazdasagban legfontosabb kvantitativ
tulajdonsagokért tobb, esetleg tobb szaz gén is felelds lehet. A genetikai
kisérletek foleg nagy értékii, lassan fejloddé haszondllatoknal (pl. szarvasmarha)
oriasi koltséggel jarnak és rdadasul igen hosszl id6t vesznek igénybe.

b) Ha a megoldand6 feladat tal bonyolult. Ha tobb paraméter egyidejii vizsgalatat
tizziik ki célul, akkor a feladat konnyen atlathatatlanna valhat. A
populdciogenetikai jelenségeket a legtobb esetben egyszerti feltételek teljesiilése
mellett taglaljak, mint példaul egy lokusz két allél, vagy egymast kdvetd
diszkrét populaciok. Eltéré kovetkeztetésre jutunk, ha diszkrét populaciok
helyett atfedd populaciokkal, vagy esetleg tobb lokuszon tobb alléllal
szamolunk. Ezen esetekben lehet hasznos segit6tars a szamitégép. Ugyanakkor
meg kell fontolnunk, hogy hany paramétert figyeljiink meg. ,,Minél tobb
paramétert vesziink figyelembe, annal pontosabb lesz a valdsagrol alkotott
képiink, viszont annal nehezebb lesz az Osszefiiggések felismerése, illetve
jelentdsen novekedhet a sziikséges elvégzendd kisérletek szama” (HORVATH

¢és mtsai, 1995).



c) Ha a kornyezeti hatasok elnyomjdk a befolyasold tényezdket. Tenyésztéssel
kapcsolatos kisérleteknél mindig nagy gond a kdrnyezeti hatdsok kikiiszobolése.
Szimuldcid soran kiemelhetjiilk azokat a Iényeges befolydsold tényezdket,
melyeknek miikddési rendszerére kivancsiak vagyunk.

d) Ha etikai akadalyai vannak. A kiilonb6z6 természet— €s allatvédd mozgalmak
hatasara megvaltozott gondolkodasunk az allatkisérletekkel kapcsolatosan. Ma
mar, hacsak lehet a kutatok keriilik azokat a kisérleteket, amelyek az allatok
szenvedésével vagy elhullasaval jarhatnak. Igyekeznek az ilyen kisérletben
résztvevo allatok l1étszamat is a lehetd legkisebbre szoritani.

»A szimulaci6 eszkoz arra, hogy eldre lassuk a valtozadsok kovetkezményeit
anélkiil, hogy azokat valdéban végre kellene hajtanunk. Lehet6vé teszi, hogy kiilonb6z6
hipotéziseket, dontési szabalyokat, alternativ miikodési modokat kisérleti uton
vizsgaljunk, valtozatos feltételezett koriilmények kozott” (SZLAVI és ZSAKO, 1995).
A szimulacidé nem tekinthetd az analitikus moddszerek versenytarsanak, hanem
kiegészitik azok lehetdségeit olyan teriileteken, ahol az analitikus modszerek jelenlegi
ismereteink szerint korlatokba iitkdznek, illetve a szimuldci6 a gyorsabb
problémamegoldas eszkoze szamitasigényes feladatoknal (CSAKI, 1976).

Az allattenyésztésben kétféle szimuldciot alkalmaznak: a determinisztikus
szimulaciot és a sztochasztikus szimulaciét. A determinisztikus szimulacidban a
populacidt a kozépértékek €s a csoportok variancidi (néha magasabb momentumok)
altal meghatarozott, a szimulacid a korabbi kozépértékek és varianciak kapcsolatat leird
fliggvényekbdl all. A determinisztikus szimulacié nehézsége abban rejlik, hogy ezek a
figgvények lehetnek nagyon bonyolultak vagy akar ismeretlenek is, tehdt nehéz a
programozasa. Véletlen mintat nem tartalmaz, ennek kdszonhetéen egy input paraméter
halmazhoz mindig ugyanaz az output tartozik.

Az allattenyésztésben hasznalt sztochasztikus szimulacioban az egyedeket egy
elére definidlt eloszlast véletlen mintabol szarmaztatjdk, az oroklési szabalyok altal
meghatarozott és a kornyezeti hatasok befolyasoljadk a modellt. Viszonylag egyszerii
szabalyok alapjan hatarozhatjuk meg az oroklodést és a szelekciot generaciorol
generaciora. A véletlen minta miatt a program futasa sohasem adja kétszer ugyanazt az
eredményt. Kelld szamu ismétlés utan a vizsgalt tényezdk eloszlasa és foleg varhatod
értékei alapjan vonhatok le a kovetkeztetések. Egy adott komplexitast tenyésztési
programot sztochasztikus szimulacioval gyakran konnyebb megirni. Ugyanakkor a

véletlen mintavétel miatt sokkal tobb futtatasra van sziikség. Ezen kiviil mivel a



populécié minden egyede azonositott, a sztochasztikus program hatalmas tarteriiletet és
tomérdek matematikai miiveletet igényelhet minden futasnal. Ha ehhez még hozzdadjuk
az ismétlések nagy szdmat, elmondhatjuk, hogy a sztochasztikus szimulacié sokkal
hosszadalmasabb a determinisztikusnal.

A sztochasztikus modellek a véletlen altal befolyasolt folyamatok leirasara
alkalmazhatok, az eredményt a véletlen befolyasolja. Itt a véletlen jelenség szimulélasa
véletlen szamokkal oldhat6 meg. Ebben a korben legelterjedtebb a Monte—Carlo
szimulaciés modszer (KOMLOSI, 2002). Egy probléma Monte Carlo moédszerrel
torténd modellezésével sokkal komplexebb, bonyolultabb rendszert vizsgalhatunk, mint
mas modszerekkel.

Mai értelmezés szerint a Monte Carlo modszer minden olyan technikdt magaba
foglal, ahol statisztikai mintdkat haszndlnak mennyiségi problémak kozelitd
megoldasahoz. A moédszer kidolgozasat Stanislaw Ulam nevéhez kotik, de a modszer
szamitogépes alkalmazisa Neumann Janos és Nicholas Metropolis érdeme. A Monte
Carlo nevet Metropolis adta (METROPOLIS és ULAM, 1949).

SZOBOL (1981) szerint Monte Carlo moddszereknek nevezziikk a matematikai
feladatok megoldasanak véletlen mennyiségek modellezését felhasznalé numerikus
modszereket. Matematikai szempontb6l ,,a Monte—Carlo mddszerek megalkotasanak
lényege olyan feladat felallitdsa, amelyben varhato értéket (M) kell szdmolni”.
Részletesebben: ahhoz, hogy valamilyen a skaldr mennyiséget kozelitoleg
meghatdrozzunk, taldlnunk kell egy olyan ¢& valoszinliségi valtozot, hogy M& = a

legyen; ekkor a &-re N szdmu fiiggetlen megfigyelést végezve igaz az, hogy

0~ S +& + Sy
N

Mivel fliggetlen, azonos eloszlasu valoszinliségi valtozok sorozatara, amelynek
létezik varhato értéke, érvényes a nagy szdmok torvénye, a & értékek szamtani kozepe
valoszinliségben a varhato értékhez konvergdl: ha N—oo, akkor &, —C—>a. A
&L &, ., &y valdszinliségi valtozok sorozata valoszinliségben konvergdl egy a
allandohoz, ha tetszbleges s esetén igaz, hogy PQfN —a‘ > h)——)O, ha N—ow
(SZOBOL, 1981). A kisérletekben véletlen input adatok mellett vizsgaljuk az output
adatokat. A tobbszori ismétlésre azért van sziikség, mert a kapott Osszefliggések csak

statisztikusan érvényesiilnek. A Monte Carlo szimulacid tehat véletlenszamok és

valoszinliségi statisztika segitségével vizsgalja az adott problémat.
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A szamitdgéppel generdlt szamok nem igazan véletlenek, hiszen valamilyen
algoritmus alapjan képzik azokat (LOVASZ, 2003). Bar egy adott szammal kezdve — ez
a véletlenszdm magja — azon matematikai miveletetek sokasdgat végrehajtva

létrehozhatok tigynevezett pszeudovéletlen szamok (ANONYM, http://www.riskglossary

.com/articles/monte_carlo_method.htm, 2005). Ezek a szamok rendelkeznek a filiggetlen

véletlen szamokkal szemben tdmasztott kovetelményekkel, ezeket szigort statisztikai
tesztekkel ellendrzik (KNUTH, 1994). Egy megkotés van: ha egy véletlenszdm magot
tobbszor hasznalunk, akkor azonos szamsorozatokat fogunk kapni. Ezért gondoskodni
kell arrdl, hogy a véletlenszam magok kiilonbozéek legyenek. Szamos szoftver a
véletlenszamok magjat valamilyen kiils6 rendszerbdl szarmaztatja (példaul az idovel

kapcsolatosan) igy valdsziniitlen kétszer ugyanaz az eredmény.

2.2. A populéciogenetikadban alkalmazott szimul&cios modszerek

A populacidgenetikdban alkalmazott altaldnos modellek azon a feltételezésen
alapulnak, hogy a valosag jelenségei megismerhetd részjelenségekre bonthatok, ezek a
részjelenségek egyetlen idOpontban megadott jellemzdi segitségével csatolhatok a
valosag tobbi részéhez.

Diszkrét keretmodell: a valos rendszerben az események parhuzamosan mennek
végbe, a modellben ugyanezt allitjuk eld, igy egy iddegység alatt a modell valamennyi
objektumaval torténhet valami. Ennek kovetkeztében a modell ideje egyszertien
megfeleltethetd a valos idének. Ezt nevezziik generacios keretmodellnek (HORVATH
¢és mtsai, 1995).

2.3. Matematikai modellek

A genetikai modellek kozott a legismertebbek a véges €s az infinitezimalis
modellek. Véges modell esetén 10kuszonként kell az allélok értékeit generalni. Ennek
hatranya, hogy nagy egyedszam esetén, illetve sok lokusz vizsgalatakor megnd a
szimulacios program futasi ideje, €s a tarigénye. Nagy populacio esetén, amikor ismert,
hogy az adott tulajdonsag poligénes 6roklddésti, célszerli az infinitezimalis modellel
szamolni. Ez azt feltételezi, hogy végtelen szamu, egyenként nagyon kis hatasu gén
Osszessége befolyasolja az adott tulajdonsagot. Ilyenkor egy-egy egyednél csak az

Osszesitett genetikai értéket sziikséges tarolni. Bar ez a modell olyan feltételezéssel él,
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amely a valosagban nem teljesiil, €s igy a sziiletett eredmények is bizonyos torzitassal
terheltek, mégis kielégitd pontossagu eldrejelzést kaphatunk révid tavon (GODDARD,
2001). A torzitast az okozza, hogy egyéb génhatdsokat, mutacidt vagy anyai hatst nem
vesz figyelembe.

Az infinitezimalis modellnél a jelzd arra utal, hogy egy génnek csak végtelentil
kicsi hatdsa van az adott tulajdonsag kifejezddésére. A genetikai érték szimulécioja
infinitezimalis modellel (KENNEDY, 1995) az alabbi modon torténik. A sziilé additiv
genetikai értéke:

A=&-0,,,

ahol a ¢ egy standard normalis eloszlasbol szarmazo6 véletlenszam, o,, pedig az alap
populacié additiv genetikai szordsa. Amennyiben a modell dominancia hatast is
figyelembe vesz, akkor a sziil6 dominans genetikai értéke:

D=¢-0,,
ahol ¢ itt is standard normalis eloszlasbol szarmazo véletlenszamot jelent, o4, pedig az
alap populacié dominéns genetikai szordsa. Mivel az additiv genetikai érték fiiggetlen a
dominanciatol, a sziil6 6sszes genetikai értéke:

G=A4+D.
Ha figyelembe vesziink episztazist is, akkor az el6z6hoz hasonlo eljardssal
generalhatjuk az episztatikus értékeket:

E=¢-0,,
ahol az el6z6ekhez hasonldan & standard normalis eloszlasbol szarmazo véletlenszamot
jelent, 0., pedig az alappopulacio episztatikus genetikai szorasa. Ebben az esetben az
Osszes genetikai érték:

G=A+D+E.

Ebbdl a fenotipus érték a kornyezeti hatas figyelembe vételével:

F=G+K,
ahol a kornyezeti hatas ¢ standard normalis eloszlasbol szarmazé véletlenszam és oy
alap populacié kornyezeti hatas szorasa szorzataként allithato elo:

K=¢-0,.
Tehat az egyik lényeges kiilonbség a két modell kozott, hogy a genetikai értékek
lokuszonként, allélonként adhatok meg a véges modellben, és csak egy érték
generalasaval torténik az infinitezimalis modellben. A masik 1ényeges kiilonbség az

utédok genetikai értékének meghatarozasasnal mutatkozik.
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Az utodok additiv genetikai (és igy az 6sszes genetikai) ért¢tke KENNEDY (1995)
munkdja alapjan a kovetkez6 moédon hatdrozhaté meg:

A :lA +lA +MS,

utod 2 apai 2 anyai

vagyis az utdd genetikai értékének varhatd értéke nem mads, mint a sziilok genetikai
értékének az atlaga. A valodi érték kiilonbozhet ettdl, hiszen az egyed az allélok egy
véletlen mintdjat kapja a szileitol. A két érték kozotti kiilonbség a meidzis
eredményébdl fakad, ami a ,,Mendelian sampling”. Ez a ténylegesen egyesiilo sziil6i
ivarsejtek genetikai értékének ¢és a sziiléi ivarsejtek atlagos genetikai értékének
kiilonbsége. A mendeli érték generaldsa a ¢ standard normalis eloszlasbdl szérmazoé
véletlenszam és a g, mendeli szoras szorzataval lehetséges:
MS=¢-0,

Osszefoglalva: a parositds soran az utdéd a sziilok genetikai értékének atlagat
kapjak, ehhez azonban még hozzd kell adni egy véletlenszamot (egy nulla varhaté
értékli normalis eloszlasbol) a mendeli varianciat modellezve. A mendeli variancia
értéke a sziildpopulacié additiv genetikai varianciajanak (crzp) a fele nem beltenyésztett

populacié esetén:

Ha a populacidé beltenyésztett akkor a formula a kovetkezéképpen alakul (Van

ARENDONK ¢és mtsai, 1997):

ahol F), jelenti az egyed sziileinek atlagos beltenyésztettségi koefficiensét, a g, pedig a
szilok additiv genetikai szorasat.

Véges modell esetén az 6roklodés a mendeli szabalyok szerint torténik. Az utodok
alléljai a sziilok megfeleld lokuszan taldlhato allélok kozil keriil ki, 50-50%-os
valdszintiséggel.

Felmeriilhet a kérdés, hogy vajon melyik modell az ¢lethiibb. Hany lokusz
hatdrozhat meg egy adott tulajdonsdgot? HARTL ¢s CLARK (1997) véleménye alapjan
nem realisztikus az a modell, amelyben nagy szdmu l6kusznak csak egyformén kis
hatdsa van egy tulajdonsdg kifejezddésére, de egy véges modellben néhany
egyszerusités elkeriilhetetlen. Egy adott tulajdonsdg esetén 100 befolyasold gént
viszonylag magasnak tartottak (cit. CURIK ¢s mtsai, 2001). Hasonloan vélekedett
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GODDARD (2001) is, szerinte néhany génnek szignifikdns hatdsa van, sok gén mutat
nem additiv hatast, beleértve a dominanciat és az episztazist. A génhatdsok a nagytol
egészen a nulldig folytonos tartoményban valtoznak. Mindezek ellenére nem kell elvetni
az infinitezimalis modell segitségével végzett becsléseket. Ezzel némileg ellentétes,
hogy masok ettd]l sokkal tobb lokuszt sem tartottak soknak: 500 lokusszal szamoltak
JOHANSSON ¢és munkatarsai (1993), vagy 1600 lokusszal De BOER és Van
ARENDONK (1992). JORJANI ¢és munkatérsai (1997a) a modellvalasztasi problémat,
vagyis azt, hogy véges vagy infinitezimalis modellt alkalmazzanak, Ggy oldottdk meg,
hogy igen sok lokuszt, 2500-at vettek be a modelljiikbe. Véleményiik szerint ennyi
lokuszon az allélok egyenldé kicsiny hatassal mar ugy viselkednek, mintha
infinitezimalis modellt alkalmaztak volna. Bar ennek egyik legfébb elonyét a
dominancia hatds bevonasat nem tették meg. Ett6l sokkal kevesebbre becsiilte
FALCONER ¢és MACKAY (1996) a mennyiségi tulajdonsagokat meghatarozoé 16kuszok
szamat. Leirt szamitasukban egerek alomméretére vonatkozéan 164 lett a tulajdonsagot
meghatarozo 10kuszok szama.

HILL ¢s CABALLERO (1992) szerint a hossza tavu szelekcios kisérletek az
infinitezimalis modell alkalmazasaval kétféle mddon térhetnek el a valdsagostol: ha tul
kicsi az effektiv populdcioméret, akkor a genetikai eldrehaladds gyorsabban csokken a
becstiltnél a beltenyésztettségnek koszonhetden, valosziniileg azért, mert a szelekcio
noveli a kedvezd allél gyakorisagat, ezzel csokkenti a genetikai varianciat. Ha pedig tul
nagy az effektiv populdcioméret, a genetikai elérehaladés lehet, hogy kevésbé csokken a
becsiiltnél, mert a mutacio uj génvaltozatokat hozhat. GODDARD (2001) véleménye
alapjan a genetikai eldrehalad4ds hosszi tavll becslésénél az infinitezimalis modell
alkalmazésaval nagyobb értékeket kapunk, mint a véges allélos modelleknél. Mégis, ha
az infinitezimalis modell torzitasat az additiven kiviil mas variancia komponensekkel
szeretnénk korrigalni, ez nehezen tehetd meg, ¢és az eredmény is kétséges, hiszen ezek
nem til nagy pontossaggal becsiilhetdk. Osszességében rdvid tavi becslésekre az
infinitezimalis, hosszabb iddszakra a véges modellt javasolja. A legjobb azonban
mindig a legegyszeribb modell. A valésaghlibb, de nagyon bonyolult, komplex

modellek ritkan biztositjak a pontossag nagymértékii novekedését.
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2.4. Tulelés vizsgalat (survival analysis)

A talélés analizis egy viszonylag 1j teriilete a statisztikdnak. A mddszer neve, és a
vele kapcsolatos fogalmak arra utalnak, hogy elsésorban stlyos betegségek kiilonb6zo
kezeléseinek Osszehasonlitdsara alkalmazzak, és a vizsgalt esemény a beteg haléla,
illetve annak idépontja a kezeléstdl szamitva. Altalanosabban arra kereshetjiik a valaszt,
hogy egyes egyedek esetében miért nagyobb a kockazata a vizsgélat céljabol fontos
esemény bekovetkezésének. Ezt tobbféle statisztikai modellel, tobbek kozott talélési 1d6
modellel vizsgélhatjuk. Ez a modell abban kiilonbozik a regresszidés modellektdl, hogy
képes kezelni az olyan eseményeket is, ami az adott idotartam alatt nem kdvetkezett be,
vagy csak egy ideig tudtuk kovetni az egyed ttjat €s igy azutan nincs informacionk az
eset bekovetkeztérdl. Az ilyen eseményeket csonkitott (BOLLA és KRAMLI, 2005),
vagy cenzoralt (censored) (HAJTMAN és mtsai, 2003) eseményeknek hivjuk.

A talélési fiiggvény becslésére — amely azt a valosziniiséget adja meg, hogy az
esemény nem fordul elé a ¢ idépontig — tobb mddszer is lehetséges. A Kaplan—Meier
becslés diszkrét iddpontok esetére nyujt megoldast. Hasznédlhatjuk a talélési idd
medidnjanak meghatarozasara, vagy pedig egyes idoszakokra vonatkoz6 tulélési arany
meghatarozasara.

A szamitas soran feltételes valoszinliségek szorzatat kell venniink:

P(T>1)=P(T >t|T >t )=

>t,,)-P(T>1

( J ahol

t1, t, ... t; jelenti azokat az id6pontokat, ahol a vizsgalt esemény bekdvetkezett, a

= P(T >y, (T 215) - PT 21,) =

T a talélési 1do, a

d; mutatja a ¢; idOpontban bekovetkezett események szdmat, az

n; pedig a t; idopontban azon egyedek szamat tiikrozi, amelyeknél az adott
esemény még bekovetkezhet (SIMON, 2005).

Az n értékek szdmitasanal vessziik figyelembe a cenzoralt eseteket:

n,=n,, —d, —c,,,ahol

ci.; a ti.; id6pontban cenzoralt esetek szamat jelenti.
A tulélési fliggvényre adott Kaplan—Meier gorbék 1épcsds alaktiak (1. dbra). Két
Kaplan—Meier gorbe Osszehasonlitisanal a kozottik 1évé tavolsagot vizsgaljuk. A

fliggbleges irdnyu rés azt szemlélteti, hogy egy adott pillanatban az egyik csoportnal
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mennyivel nagyobb a ,,talélok™ aranya a masik csoporthoz viszonyitva. A vizszintes
tavolsag megfigyelésével azt olvashatjuk le az abrarél, hogy az egyik csoportnal
mennyivel késobb kovetkezik be, hogy a tulélok ardnya megegyezzen. Egzakt
statisztikai tesztek is a rendelkezésiinkre allnak ezen becsiilt fiiggvények eltérésének
vizsgalatara. A két leggyakrabban alkalmazott proba az altalanositott Wilcoxon proba
(Gehan teszt), és a log-rank proba. Az elsd a tekintett idStartam elején 1évo
kiilonbségekre érzékenyebb, mig a masodik a folyamat végén lévékre (MCGRADY,
2005).

Osszesitett tilélési arany
o
h

04 I | | i | i — 1 adatzor

=== 2 adatsor
u] 2 4 a 2] i) 2@ 3 adatzor

A Kaplan—Meier modszer alkalmazhatosaganak fobb feltételei, hogy a cenzoralt
és a tulélo eseteknek fiiggetlencknek kell lenniiikk, nem tartalmazhatnak rejtett
magyarazo faktorokat, nem lehet tul sok a cenzoralt esetek szama, valamint, hogy az
informécio hidnydban cenzordlt eseteknek az i1dotdl fiiggetleneknek kell lenniiik

(ANONYM, SPSS 12.0 Help 2005., ANONYM, PROPHET StatGuide,2005.).

2.4.1. A halalozasi intenzitas

A tulélés analizis egy masik modellje a log-rate exponencialis modell. Ehhez
sziikséges néhany fogalmat definialni. Matematikai formuldkkal: legyen f(?) a T (id0)
valtozo striségfiiggvénye, és F(t) az eloszlasfiiggvénye T-nek, ekkor a kovetkezd

Osszefiiggés all fenn:

<
£ = Tim P(t<T <t+At) _0OF(t)
At—0 At ot

b

F(t)=P(T<1)= j fw)du .
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Az F(t) fiiggvényt halalozasi valosziniiségnek nevezik (AGOSTON és KOVACS,
2000). A talélési fiiggvény — amely azt a valoszinliséget adja meg, hogy az esemény

nem fordul eld a ¢ id6pontig — a kovetkezd alaku:
S()=1-F(t)=P(T 2 1) = [ f(u)du

A halalozasi intenzitast (AGOSTON és KOVACS, 2000) jelélje A(2), amely az esemény
T=t id6pontbeli bekdvetkezésének kockazatat jelzi, feltéve, hogy eldtte nem fordult eld.

Ekkor /() az alabbi alakot 6lti (HEINEN és mtsai, 2003):

o) = lim P(t<T <;: AUT > 1) _ gg
amelyben P(t < T <t + At|T > t) jelzi annak a valosziniiségét, hogy az esemény
eléfordul a [/t < T < t+A¢] intervallumban, feltéve, hogy nem kovetkezett be ¢
idépontig. Az f{t) és S(t) ugyancsak kifejezhetd a h(t) fiiggvénye alapjan (POTTER és
ROHVER, 1999):

S(t) = exp[— j h(u)duj

£@t) = h(®)S(t) = h(t) exp{— jh(u)du)

Az f(t), S(t), és a h(t) figgvények matematikailag ekvivalens moddon irjdk le a T

eloszlasat.

2.4.2. A log-rate modell elvi alapjai
Legyen h(t|X;) a haldlozési intenzitds egy adott személy esetében egy 7=t
iddpillanatban, és X; magyardzo6 valtozok vektorok mellett. Mivel a haldlozasi intenzités
nulla és végtelen kozott vehet fel értékeket. A haldlozési intenzitas logaritmusat véve, a

kovetkezo alaku regresszios modellhez vezet:

Inhldx,)=nha@)+> gx, (1)

Ez a modell nemcsak hogy loglinearis, hanem proporciondlis. Az id6tdl valo fliggés
multiplikativ (a valtozok szorzata adja meg), s miutan a logaritmus transzformaciot
alkalmazzuk additivva valik (a valtozok Osszege adja meg). A proporcionalis modellek
jellegzetessége, hogy az 1dot6l vald fiiggés és a magyardzo valtozok kozott nem

tételeziink fel kapcsolatot, vagyis fliggetlenek.
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A log-linearis modelleket néhany szerzd log-linearis Poisson modellként definialja
(HEINEN ¢s mtsai, 2003), amelyet a szakirodalom ,,log-rate” modellnek nevez. Tegyiik
fel, hogy rendelkeziink a sziikséges esemény-torténet informacioval (melyik eseményt
vizsgaljuk, és az mikor kdvetkezett be), és van két kategdridlis magyarazo valtozonk A
¢s B. Mindezeken tul tételezziik fel, hogy az idétengely véges szamu részintervallumra
van osztva, és ezen intervallumokban a haldlozéasi intenzitas konstans. Legyen a T
id6tényezd egész értékii. Legyen h,, a konstans haldlozasi intenzitds t-edik
intervallumban egy egyedre vonatkozdan, amikor 4 valtozo értéke a, és B valtozod

crer

telitettségi modell a kovetkezdképpen irhato fel:

ABT
abt

Inh, =u+u’+u} +ul +u?l +ul" +ul" +u
amelyben az u log-linearis paraméterekre Ugy tekinthetiink, mint az ANOVA (analyis
of variance, varianciaanalizis) elemzés interakcios paramétereire. A modell alakjabol
kideriil, hogy ez nem proporcionalis modell, mivel tartalmaz olyan interakcidkat is,
melyben az 1d6tényez0 €és a magyarazd valtozo is szerepel (uqp).

A modell (1)-hez hasonld proporcionalis valtozatdhoz jutunk, ha a megfeleld
paramétereket (interakciokat) elhagyjuk, és korlatozasokat vezetiink be (VERMOUNT
és MOORS, 2005):

Inh, =u+u’+u, +u/
Amennyiben az egyes hatasok az idével nem valtoznak, a modell tovabb egyszertisodik:

u/ =0, ez az exponencialis modell. (Ha nem vezetiink be korlatozasokat u/ -re

vonatkozoan, akkor adodik a ,,piecewise” exponencialis modell (VERMOUNT, 1996)).

2.5. Beltenyésztettség

SVAB (1971) meghatarozasa szerint a beltenyésztés egymassal rokon egyedek
parositasat jelenti. Rokon egyedek parositasara azért lehet sziikség, hogy egy csaladban
felbukkan6 kedvezd génvaltozatot homozigota formaban fixdljanak. Ennek az
allapotnak a kedvezd kovetkezménye mellett azonban kedvezétlen kdvetkezménye a
rokontenyésztés, hiszen recessziven Oroklodo genetikai betegségek megjelenési
valoszinlisége megnovekedik ilyen esetekben. A genetikai terheltségen tul altalaban is
megfigyelhetd a fitness tulajdonsdgok romlésa beltenyésztés alkalmazasakor. A

beltenyésztettség mértékének szamszeriisitése torténhet MALECOT (1948) vagy
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WRIGHT (1921) moédszerével de lényegében azonos eredményt szolgaltat. Neve
beltenyésztettségi koefficiens, jele: F. A beltenyésztettségi koefficiens szdmitasa
WRIGHT (1921) munkéja nyomén a kdvetkezé formulaval lehetséges (STANSFIELD,
1997):

F. = ZK;TW (1+F, )}, ahol (2)

F. az adott allat beltenyésztettségi koefficiense,

p1 a generaciok szama az egyik sziil6tol a kozos Osig,
p2 a generaciok szama a masik sziil6tol a k6zos 6sig,
F, akozos Os beltenyésztettségi koefficiense.

FALCONER ¢és MACKAY (1996) szerint a beltenyésztettségi koefficiens annak a
valoszintiségét jelenti, hogy barmely l6kuszon szdrmazasilag azonos allélokat talalunk.
Ez a beltenyésztési koefficiens értelmezése az egyedek szintjén.

Populécios szinten a beltenyésztettségi egylitthatd azon 16kuszoknak a szazalékos
aranyat mutatja, amelyek az alappopulacidoban heterozigdtak voltak, de a beltenyésztés
hatasaira homozigdtakka valtak. Az alappopulacié az egyedeknek azon kore, ameddig
az egyedek szarmazasa ismert, visszavezethetd. Valoszinlileg sok lokusz mar
homozigoéta, amikor az alappopuldciét meghatirozzuk. Ekkor a beltenyésztettségi
egylitthatd a kozeli rokonok kozti parosodds eredményezte addicios ndvekedést méri a
homozigozitas mértékében (STANSFIELD, 1997).

A populaciok beltenyésztettségének jellemzésére tobbféle becslési formula
késziilt. Egy N egyedbdl allo, allandé méretli populdcidban, véletlenszerli parosodas
mellett, az Ontermékenyiilés lehetéségét megengedve a k-adik generacid

beltenyésztettségi koefficiense (CROW és KIMURA, 1970):

1 k
szl—(l—) .
2N

A valésagban egy populaci6 mérete nem allandd, az el6z6 generacio
beltenyésztettségének ismeretében a rekurrenciaegyenlet a kovetkezé modon alakul

(CROW ¢és KIMURA, 1970):

Fk =L+ I_L 'Fk—l’
2N, 2N,

ahol az Ny alatt a k-adik generacid populacioméretét értjiik. Explicit modon kifejezve az

Osszefiiggéseket (CROW ¢s KIMURA, 1970):
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A formula egyszertsithetd, ha a becsiilt effektiv populacié 1étszammal szamolunk, ami
a populacid létszdmanak harmonikus atlaga k& genericiora szamolva (CROW ¢és

KIMURA, 1970):

, Y
F _1—(1—2NJ . 3)

Ez utdbbi becsiilt érték pontossagat vizsgalta HUHN és PIEPHO (2004) elméleti
meggondoldsok ¢és sztochasztikus szimuldcié segitségével. Megallapitasaik a
kovetkezok voltak. A beltenyésztettség szamitdsa a becsiilt effektiv populacioméret
felhasznalasaval (3) torzitott becslést ad. Ez a torzitds elhanyagolhatd, ha nagy az
egyedek tulélési valoszinlisége az egyes generaciokban, ha hosszu idészakot vesziink
figyelembe véletlenszer(i parosodéas mellett, illetve, ha a populdcioméret kelléen nagy.

A beltenyésztettségi koefficienst a heterozigota egyedek szadma segitségével
becstilték egy varangypopulacioban SCRIBNER és munkatarsai (2001). A hasznalt
formula:

F=1- Z" ,

e

ahol a H, a megfigyelt a H, pedig a Hardy—Weinberg egyensuly alapjan vart
heterozigozitést jelenti.

A Dbeltenyésztettségi koefficiens kétféle szdmitdsi modjat hasonlitottdk Ossze
SLATE és munkatarsai (2004). Uj—zélandi juhalloméany 590 egyedénél szamitottak ki a
beltenyésztettségi koefficienst egyrészt pedigré alapjan hét generacid mélységig,
masrészt pedig QTL elemzés sordn 101 egyenletesen elhelyezett mikroszatellit 10kuszok
segitségével a heterozigozitas alapjan. Az elemzések megmutattak, hogy ugyanakkora
beltenyésztettségi  koefficiensekhez nagyon kiilonb6zé heterozigozitdsi értékek
tartoztak. Hasonld6 eredményre jutottak BALLOUX ¢és munkatarsai (2004)
sztochasztikus szimulécids kisérletiikkel. PEMBERTON (2004) szerint a legjobb eljaras
a beltenyésztettségi koefficiens meghatarozasara a Wright-féle pedigré analizis. Szerinte

elegendd pontossagot ad, ha 3—5 generacio mélységig keressiik a kozos soket.
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3. Néhany genetikai tényezo6 hatasanak vizsgalata

3.1. Irodalmi attekintés

A ,Néhany genetikai tényezO hatasdnak vizsgalata” cimii fejezet négyféle
genetikai tényezd — a populacid 1étszam, a génhelyek szdma, az allélkdlcsonhatasok és a
parositds moddja — a genetikai eldrehaladast, genetikai valtozatossagot ¢és a
beltenyésztettséget befolyasold hatasardl szol. Minél tobb a lokuszok szama, annal
kisebb a hatasuk, és annal kisebb a szelekcids egyiitthatod. Az allél fixalodasanak esélye
fligg a kezdeti génfrekvenciatdl; minél nagyobb, annal nagyobb valdszinliséggel
fixalodik. Adott kezdeti génfrekvencia esetén a fixalodas valoszinlisége az effektiv

populdciomeéret €s a szelekeios egyiitthato szorzaténak fiiggvénye. Mivel s =i(2a/0 ),

ahol s a szelekcios koefficienst, i a szelekcios intenzitast, a a kodolt genotipusos értéket,

o, pedig a fenotipusos szorast jeloli, a fixalodas valoszinlsége az effektiv

populaciéméret és a szelekcids intenzitas szorzatanak fiiggvényének is tekintheté. gy a
genetikai eldrehaladasnak nagyobb populacioméret €s nagyobb szelekcids intenzitas
esetén novekednie kell (FALCONER ¢s MACKAY, 1996). A dominancia vizsgélatat
azért fontos, mert az alacsony W’ értékii tulajdonsagokban nagyobb mértékii az ilyen
allélkolcsonhatas megjelenése, és ezen tulajdonsagok (fitness) egyre nagyobb gazdasagi
jelentdségliek.

A genetikai szimuldci6 kedvelt modszere a kutatdsoknak. Sokan sokféle
megkozelitésben vizsgaltdk a témat. Van der WERF ¢és De BOER (1990) egy 40
egyedbdl allé populéciot szimulaltak 10 generacion keresztiil ezerszer ismételve. A hlisz
him egyedbdl 6t6t valasztottak ki tovabbszaporitasra, és ezek mindegyikét 4 — 4 ndivara
egyeddel paroztattdk, melyeknek 2 — 2 utodja lett. A szelekcid eldtt az additiv genetikai
variancia o> =10 volt, az orokolhetségi érték pedig 1’=0,5. Az egyedek kozotti
kovariancia—, beltenyésztettség— és kapcsoltsagi egyenstulyhidny hatasat vizsgaltdk a
genetikai variancidra nézve. A kapott értékeket egy olyan populacidhoz viszonyitotték,
ahol 400 egyed volt és a himek 10%-at vélasztottak ki. Megallapitottdk, hogy a
genetikai elérehaladas becslése kisebb mértékben torzitott, ha a modellbe a rokonsagi

viszonyokat is bevonjak.
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FOURNET ¢és mtsai (1995) a kovetkezé kiinduldsi tényezOket hasznaltak:
négyféle populécios 1étszam (1000, 100, 40 illetve 20), 100 lokusz, 40 generacid, nemek
szerint eltérd szelekcids intenzitds (a him egyedek 25%-at és a né egyedek 50%-at
tartottdk meg). A szamitott szelekcidos hatdst ¢és a szimuldcidos eredményt
Osszehasonlitva vontdk le kovetkeztetésiiket. Megéllapitottak, hogy az elméleti értékek
magasabbak voltak, ezt pedig az additiv genetikai variancia csokkenésével
magyaraztak.

A célparositasra helyezték a hangsulyt JORJANI és mtsai (1997a). Naluk a
populécié méret 1600 egyedbdl allt, egyedenként pedig 2500 lokusszal szdmoltak.
Véletlen parosodas estén 200, asszortativ parositdsndl 400 part tartottak meg a
kovetkezé generacié létrehozasara. Osszesen 25 generacion keresztiil figyelték a
populaciét. Arra a kovetkeztetésre jutottak, hogy ilyen magas lokuszszam mellett a
modelljuk infinitezimalis modellhez hasonldan viselkedik.

CURIK ¢és munkatarsai (2001) szimulacids kisérletiikben infinitezimalis modellel
vizsgaltak a kiilonbozo allélkdlesonhatdsok (dominancia és tobbféle episztazishatés) és
a parositasi eljarasok befolyasat a beltenyésztettségre. Céljuk a Wright—féle becslési
eljarassal szamolt beltenyésztettségi koefficiens valamint az autozigdta 16kuszok szama
¢és az Osszes lokusz szamanak hanyadosaként definialt ,,valos” beltenyésztettség (,,true
inbreeding coefficient”) dsszehasonlitasa volt. 50 16kuszt, 40 himivara és 80 ndivart
(N~107) egyedet vontak be a modellbe. A kétféle szamitasi mod kozott 10 szimulaciods
ciklusnal jelentds kiilonbségek még nem adodtak. Hosszabb iddszakot tekintve a
pedigré-modszer kissé aldbecsiilte a beltenyésztettségeket, kivéve az overdominancia
esetét.

A szelekcid hosszabb tavi hatdsanak vizsgalata is koltségtakarékosabb
szimulacioval, mint valés kisérletekkel (De BOER és Van ARENDONK, 1994).
Ertékeléskor azonban csak ovatos kovetkeztetések vonhatok le (KOMLOSI, 2002).

3.2. Anyag és modszer

Célom kiilonb6z6 genetikai tényezdknek
— populdcioméret,

— génhelyek szama,
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— allélk6lesOnhatas,

— parositas modja
a genetikai eldrehaladast, genetikai valtozatossagot ¢€s a beltenyésztettséget befolyasolo
hatasat megvizsgalni. A genetikai elérehaladast az allélértékek atlagos Osszege alapjan,
a genetikai valtozatossagot pedig a populdcido egységes homozigdtava valasanak
idépontja alapjan kivantam Osszehasonlitani. A vizsgalatban alkalmazott genetikai

tényezok kiilonbo6zd értékei az 1. tabldzatban olvashatok.

Populacioméret’ 1000 egyed 2000 egyed

Lékuszok szama 5 16kusz 10 16kusz

(I6kuszonként 2 allél)

Parositas modja Véletlen parositas Célparositas
Allélkolcsonhatas Additiv Részleges Teljes
génhatas dominancia dominancia

1. tablazat. Az allélkolcsonhatas és szelekcid egyiittes vizsgalata soran figyelembe vett tényezok és

valtozataik

Az alappopulécio egyedeit 16kuszonkénti alléljaik meghatarozasaval definialtam.
A l6kuszonkénti két—két allél kezdeti értéke 50-50% valdszinliséggel lehetett —1 vagy
+1 ot lokusz esetén, illetve +0,5 vagy —0,5 tiz 10kusz estén, hogy az allélértékek
Osszegének maximuma azonos legyen mindkét esetben. A gének allélparjai fliggetlenek
voltak, nem volt episztazis és a lokuszok kozott nem volt kapcsoltsag. Az
allélkolcsonhatasoknal tobb esetet is megkiilonboztettem. A dominancia vizsgalatanal a
dominancia foka kétféle lehetett, részleges-, vagy teljes dominancia. Additiv génhatas
mellett a genetikai érték 16kuszonként —2, 0, +2, részleges dominancia mellett -2, 1, 2,
teljes dominancia esetén pedig —2, 2, 2 lehetett. A kornyezeti hatds normalis eloszlasu
nulla varhat6é értékii 0,1 szorasu véletlenszdm, a fenotipus pedig a lokuszonkénti
genotipusok és a kornyezeti hatds Osszege volt. gy a kornyezeti variancia a teljes
variancianak 0,03-0,10%-a volt a kiindulasi populacidkban, de ez az arany a genetikai

variancia csokkenésével nott.

' Az Eurdpai Allattenyészték ajanlasa szerint egy fajta veszélyeztetett 1000 egyed alatt, 1000-5000 pedig
bizonytalan.
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A szamitogépes szimulacioban a parositastol az utodok generalasan at az egyedek
selejtezéséig tartd iddszakot szaporodasi iddszaknak nevezem, és a populacid
torténetében az id6 mulasat szaporodasi idészakokban mérem. Atfedd populaciot
alkalmaztam, minden egyed harom szaporodasi id6szakot élt meg. A korosztalyok
létszama megegyezett. Minden ndivara egyednek egy utddja lehetett parositdsonként.
Az ivarardny 1:4 (himivar : ndivar) volt. A parositds soran keletkezett egyedeket
fenotipusuk alapjan rangsoroltam, ¢és a legjobbak koziil annyit tartottam meg, hogy a
populaci6 létszama és az ivararany ne valtozzon.

A szimulacids program szerkezete a kdvetkezd volt:

a., Bedllitottam a genetikai tényezoket, az egyedek szamat, a 10kuszok szamat, az
allélkdlesonhatdsokat és a parositasi modot.

b., A kiindul6 populaciot véletlenszamok segitségével allitottam eld. A ndivaru és a
himivart egyedek adatait kiilon matrixba helyeztem.

c., Célparositas esetén az egyedeket fenotipus alapjan rendeztem. Célparositas alatt
azt értem, hogy a legnagyobb fenotipus értékii himet a négy legnagyobb
fenotipus értékili ndivaru egyeddel, a masodik legnagyobb fenotipus értékii himet
a masodik négy legnagyobb fenotipus értékli ndivara egyeddel parositottam.
Véletlenszerii parositas esetén ez a Iépés kimaradt.

d., Létrehoztam az utédokat. Ez a pdarositdsi modszer alapjan a sziildegyedek
kivélasztasaval kezdddott. Az ivadékmatrixot a sziilok genotipusatdl fliggden
hoztam létre, az ivadékok alléljait 10kuszonkénti meghatarozéssal az 6roklodési
torvények alapjan végeztem, vagyis 50% valoszinlisséggel az egyik vagy a
masik allélt kapta az utdd a szileitél. Az ivadékok neme 50%-0s
valdszintiséggel lett ndivaru vagy himivara. Minden néivaru egyednek csak egy
utodja lehetett. Képeztem az egyedek fenotipusat is.

e., A szelekcio két Iépésben tortént. El0szor a populacid harom szaporodasi
iddszakot megélt egyedeit toroltem, majd az 0j utddokbol vélasztottam ki a
legnagyobb fenotipus értékii egyedeket, éppen annyit, hogy a populécio 1étszama
ne valtozzon.

f., A kapott eredményeket fajlokba irattam. Szaporodasi idészakonként rogzitettem
az egyedek allélértékeit, valamint azt az idépontot, ahol a populdcid6 minden
egyede eldszor lett minden lokuszan a kedvezébb homozigéta, valamint a
pedigrét. Genotipus helyett azért az egyedek allélértékeit valasztottam, hogy

Osszehasonlithatok legyenek az allélkdlcsonhatasok.
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A ¢, d, e, pontokban leirt 1épések 20 szaporodasi idészakon at ismétlodtek.
A fenti tényezOk valtoztatasaval 24 féle kisérleti bedllitast, 15 ismétlésben, 20
szaporodasi idOszakon keresztiil vizsgéltam. A kisérleteknél a sziikséges ismétlések
szamat a teszteld szimuldcios futdsok alapjan szamitott variancia segitségével az alabbi

formula alkalmazasaval szdmitottam ki (ANTAL és mtsai,1978):

2 2
Lpy, " S

o

ahol

n=

— o, : tablazatbeli érték

- 5 szorasnegyzet

— h : megengedhetd becslési hiba (pontossadg; a konfidencia intervallum

hosszanak fele).

A Dbeltenyésztettségi  koefficiens szédmitasara WRIGHT (1921) formuldjat (2)
alkalmaztam. A 10. szaporodasi iddészak allélértékeit ¢és a Dbeltenyésztettségi
koefficienseit hasonlitottam &ssze. A szamitogépes szimuldcidés programhoz a
SCILAB 2.7.2 (DRAKOS, 1997) matematikai szoftvert hasznaltam és a programok egy
részét a Nemzeti Informacios Infrastruktira Fejlesztési Program szuperszamitdégépén
futtattam. A kisérletek eredményeit varianciaanalizissel (SVAB, 1981), nemparaméteres
Kruskal-Wallis (VINCZE ¢és VERBANOVA, 1993) valamint Gehan teszttel
(MCGRADY, 2005) és a tulélés analizis modelljeivel — Kaplan-Meier becslés (BOLLA
és KRAMLI, 2005), log-rate modell (VERMUNT és MOORS, 2005) — elemeztem.

3.3. Vizsgalati eredmények bemutatasa és értékelése

A kiindulasi all¢lgyakorisag 0,5 volt. Az A all¢él értéke +1 a B allélé —1 volt 5
l6kusz esetén, +0,5 ¢és —0,5 pedig 10 lokusz esetén. Ezzel azt modelleztem, hogy egy
lokusz tobb illetve kevesebb hatdssal birt az adott tulajdonsag kifejezOdésére. A
maximalis érték igy mindkét lokuszszam mellett +10 lehetett. Azért nem a genotipus
értéket rogzitettem, hogy dominancia hatas esetén is Osszehasonlithatoak legyenek a
populacidk. A maximalis 10-es allélérték Gsszeget az additiv génhatasnal €s a részleges

dominancianal az dsszes populacio elérte (2. és 3. dbra).
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Allélértékek atlagos 6sszege

—CEALO
f— == CKAS

CKA10
—\|EAS
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Szaporodasi id6szakok

Az abran lathato roviditések magyarazatai: C — célparositas, V — véletlen parositas,

0 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20

E — 1000 egyed, K — 2000 egyed, A — additiv génhatas, 5 — 5 16kusz, 10 — 10 lokusz.
2. dbra. A populacié allélértékeinek atlagos dsszege az idé6 fiiggvényében additiv génhatas mellett

12

Allélértékek atlagos osszegei

0 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17

Szaporodasi id6szakok

Az abran lathato roviditések magyarazatai: C — célparositds, V — véletlen parositas,

18

19

20

— CERS

—CER10

f—— == CKR5
CKR10

—\ERS
—\/ER10
m— == VKRS
m— ==\V/KR10

E - 1000 egyed, K — 2000 egyed, R — részleges dominancia, 5 — 5 16kusz, 10 — 10 16kusz.
3. abra. A populacié allélértékeinek atlagos osszege az id6 fiiggvényében részleges

dominancia mellett

A teljes dominancia esetén ez azért nem kovetkezett be, mert a szelekciot

fenotipus alapjan végeztem, és a heterozigota egyedek fenotipusa megegyezett az egyik

26



homozigéta fenotipusaval. A szelekcid sordn kedvezdtlen allél nem veszett el,

heterozigdta alakban megmaradt (4. abra).

12

10 4

8 — CET5

—CET10

[— === CKTS
CKT10

—\ET5
—\/ET10
— = \/KT5
m— =mVKT10

Allélértékek atlagos dsszegei

0 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20
Szaporodasi id6szakok
Az éabran lathaté roviditések magyarazatai: C — célparositas, V — véletlen parositas,

E — 1000 egyed, K — 2000 egyed, T — teljes dominancia, 5 — 5 lokusz, 10 — 10 lokusz.
4. abra. A populacié allélértékeinek atlagos osszege az ido fiiggvényében teljes dominancia mellett

Az egyes genetikai tényezOk mindegyike hatdst gyakorolt a populacié allélérték
Osszegére. Minden megfeleld 0Osszehasonlitasban célparositas esetén magasabb,
véletlenszerli parositasnal pedig alacsonyabb értéket kaptam. A populdcioméret is
befolyasolta a kapott értékeket, nagyobb populdcioméret mellett hamarabb lett nagyobb
az allélérték 6sszeg. A lokuszok szamanak valtoztatasakor, ha az adott tulajdonsagot 10
lokuszon 1évo allélok befolyasoltak, akkor ezeknek egyenként kisebb volt a hatasuk, és
lassabb volt a genetikai elérehaladas. A allélkdlcsonhatasok esetén nem mindig volt
azonos iranyu a valtozads. Additiv génhatasnal és részleges dominancianal a megfeleld
Osszehasonlitasnal nem volt megallapithatd azonos iranyt valtozas. Egyértelmiien

kisebb azonban az allélérték 6sszeg, amikor teljes a dominancia. A 2. és a 3. tdblazat a

10. szaporodasi iddszak allélértékeinek atlagos 0sszegét mutatja.
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Populacioméret | Lokuszok Allélkolcsonhatas
szama Additiv Részleges Teljes
génhatas dominancia dominancia
1000 egyed 5 9,763 9,798 6,187
10 8,347 8,267 5,632
2000 egyed 5 9,806 9,801 6,223
10 8,414 8,278 5,698

2. tablazat. Allélértékek atlagos osszege célparositas mellett a 10. szaporodasi idészakban

Populiacioméret | Lékuszok Allélkolesonhatas
szama Additiv Részleges Teljes
génhatas dominancia dominancia
1000 egyed 5 8,703 8,797 5,867
10 6,694 6,570 4,979
2000 egyed 5 8,745 8,804 5,855
10 6,783 6,533 5,028

3. tablazat. Allélértékek atlagos dsszege véletlenszeri parositas mellett a 10. szaporodasi

idoszakban

A beltenyésztettségi értékek 0sszevetésénél is talalhatunk egyértelmii hatasokat. A
célparositasnadl magasabb, véletlenszerli parositasoknal alacsonyabb beltenyésztettségi
mutatdkat figyelhetlink meg. A populdcioméret forditottan hatott a beltenyésztettségi
koefficiensekre: nagyobb populacioméret mellett kisebb lett a beltenyésztettség. A
lokuszok szamanak valtozasa csak célparositas mellett mutatott kiilonbségeket. A
allélkolcsonhatasok Osszehasonlitdsanal a legnagyobb beltenyésztettségi értékeket az
additiv génhatasnal, a legkisebbeket pedig a teljes dominancidnal talalhatjuk. A 4. és az
5. tabldzat a populdciok atlagos beltenyésztettségét mutatjak 10 szaporodasi iddszak
utan.

Populéciogenetikai kérdések megvalaszolasaira CURIK és munkatarsai (2001) is
Monte Carlo mddszert alkalmaztak. Szimulacios kisérletiikben infinitezimalis modellel
vizsgaltak a kiilonbozo allélkdlesonhatdsok (dominancia és tobbféle episztazishatds) és
a parositasi eljarasok befolyasat a beltenyésztettségre. Céljuk a Wright—féle becslési

eljarassal szamolt beltenyésztettségi koefficiens valamint az autozigdta 16kuszok szama
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¢s az Osszes 10kusz szamdnak hanyadosaként definidlt ,,valds” beltenyésztettség (,,true
inbreeding coefficient”) 6sszehasonlitdsa volt. 50 16kuszt, 40 himivaru és 80 ndivari
(N~107) egyedet vontak be a modellbe. Pedigrével szamolt értékeik 10 szimulacids
ciklus utan: F,uginv=1,4%, Frespdom=1,4% véletlen parositdsnal. Részeredményeiket
Osszevetve sajatommal, hasonlo értékeket talaltam a beltenyésztettségi koefficiensekre.
Nélam a hasonl6 értékek: Faqqitiv=0,54%, Frész1.dom=0,48% szintén véletlen parositdsnal

¢és 10 szaporodasi iddszak utan, de 1000 egyed (N.=750) és 10 16kusz mellett.

Populacioméret | Lokuszok Allélkolcsonhatas
szama Additiv Részleges Teljes
génhatas dominancia dominancia
1000 egyed 5 1,07% 1,03% 0,42%
10 1,79% 1,74% 0,51%
2000 egyed 5 0,55% 0,54% 0,21%
10 1,00% 0,90% 0,25%

4. tablazat. Atlagos beltenyésztettség célparositas mellett a 10. szaporodasi idészakban

Populacioméret | Lokuszok Allélkolcsonhatas
szama Additiv Részleges Teljes
génhatas dominancia dominancia
1000 egyed 5 0,56% 0,53% 0,37%
10 0,54% 0,48% 0,39%
2000 egyed 5 0,27% 0,25% 0,18%
10 0,26% 0,25% 0,20%

5. tablazat. Atlagos beltenyésztettség véletlenszerii parositas mellett a 10. szaporodasi idészakban

Kisérletemben véletlenszeri parositas mellett az effektiv populdcioméret 750
illetve 1500 volt. JORJANI ¢és munkatarsai (1997b) 1600 ¢és 800 effektiv
populacioméret mellett szamoltak beltenyésztettségi koefficienst a 25. generacidban.
Célparositas mellett Fi600=1,03%, Fg00=2,01% volt. Vizsgalatomban a leghasonlobb
esetben célparositds mellett Fis00=1,00%, F750=1,79% volt. A két kisérlet kozotti
kiilonbség egyrészt a generaciok szamaban (25 generaciéo — 10 szaporodasi idészak), a
lokuszok szamaban (2500 lokusz — 10 lokusz) volt. Megmutattdk azt is, hogy a

véletlenszerli és a negativ célparositds kozott nincs szignifikans kiilonbség a
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beltenyésztettségre vonatkozoan semmilyen effektiv populacioméret (N, =40; 100; 200;
320; 800; 1600) és semmilyen lokuszszam (100 illetve 2500) mellett.

Ugyanez a kutatdcsoport (JORJANI és mtsai, 1997c) végzett tényezdiben az
enyémhez igen hasonld szimuladcids kisérletet, bar eltéré célokkal. A legfébb
kiilonbségek a kisérletek kozott a 16kuszok szdmaban (ott 2500) és a generaciok
szdmaban (ott 25) volt. Részeredményeink azonban jol 6sszevethetdk, hasonlé modon
alakult a kedvezdbb allél gyakorisaganak valtozésa, vagyis a ndvekedés gorbéje, és a

beltenyésztettség mértéke: 1%—-3% volt a tobbi genetikai tényez6tol fliggden.

Az egyes valtozatokat varianciaanalizissel is 0Osszehasonlitottam. EI6szor
ellendriztem, hogy a varianciaanalizis alkalmazhatosagénak feltételei fennallnak-e. A
mintdk fiiggetlensége a kisérleti elrendezésbdl kovetkezett. A normalitas-vizsgélatot
Kolmogorov—Szmirnov probaval végeztem, P=0,399-0,999 empirikus szignifikancia
szint mellett normalis eloszlasbol szarmazott a mintdm. A homogenitashoz a Levene
tesztet alkalmaztam. A teszt eredménye szignifikans lett (P<0,001). Ez azt jelenti, hogy
az egyes kisérleti elrendezésekhez tartozo variancidk nem voltak homogének. A
gyakorlatban ez nem ritka (GUPTA, 1999) és ebben az esetben a nem egyenld
varianciat feltételez6 Post Hoc tesztet alkalmazhatjuk, illetve a Tamhane’s T2-t
(GUPTA, 1999) vagy a Dunnett’s C-t (GREEN és mtsai, 1997) valaszthatjuk. A tesztelt
varianciak értékei 0,002-0,098 kozott voltak.

Az alapmodellben vizsgaltam mind a négy tényezo6 hatasat a populacio allélérték
Osszegére, kocsonhatasokkal. A modell egyszerisitése érdekében a nem szignifikans
hatasokat térdltem a modellbdl, mindaddig, amig a varianciaanalizis csak az allélérték
Osszeget befolydsold szignifikans hatdsokat mutatott (P=0,000-0,023). Az 5. abra
mutatja a f0 hatdsokat és a fennalld legjelentdsebb interakciokat az allélértékek

elemzésénél.
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5. abra. Az allélérték dsszeget befolyasolo lényeges faktorok a modellben

Kiszamitottam az intraclass korrelacios értékeket, ami megmutatja, hogy a
csoporton beliili adatok mennyire hasonlitanak egymashoz a kiilonb6zé hatasoknél
(kezeléseknél) levé adatokhoz viszonyitva (SVAB, 1981). Ertéke 0 és +1 kozott
valtozhat. Ha a csoportok kozott nincs kiilonbség, értéke nulla. Ha a csoporton beliili
adatok azonosak, de a csoportok kozott van kiilonbség, akkor értéke +1. Ezzel a
mutatoval az adott hatds erdsségét fejezhetjiik ki (GREEN és mtsai, 1997). Az intraclass
korrelacié masik szokasos elnevezése az Osszetartozasi egylitthato, de ez a kifejezés
nem honosodott meg (HAJTMAN ¢és mtsai, 2003). Eldszor tekintsiik a befolyasold
tényezoket interakciok nélkiil. A legnagyobb hatassal az allélkdlcsonhatés birt, a hozza
tartozd intraclass korrelacid rajeiksiessnnatzs—0,99 volt. Ez tehat azt jelenti, hogy egy
allélkolcsonhatashoz tartozo adatok szinte azonosak voltak, de kétféle génhatatas kozott
kiilonbség volt. Utana kovetkezett a sorban a 16kuszok szama, risk,s,=0,97. A harmadik
meghatiroz6 tényezé a parositds modja volt, Iparosiass=0,95. A populdcioméret is
szignifikans eltérést mutatott (P=0,023), de az el6zéekhez képest csekély hatdsa volt az
allélérték Osszegre, csupan rpopuisciomere=0,01. A 6. tablazat az egyes hatasokhoz tartozo

varianciakomponenseket €s intraclass korrelacios értékeket tartalmazza.
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Hatasok Intraclass Variancia- A teljes variancia
korrelacio (r) komponensek hany szazaléka
tulajdonithato az
adott hatasnak
Allélkolesonhatas 0,99 1,6681 63,68%
Loékuszok szama 0,97 0,5246 20,03%
Parositas modja 0,95 0,2963 11,31%
Lokuszszam- 0,81 0,0698 2,66%
allélkdlcsonhatas
interakci6
Parositas- 0,71 0,0418 1,60%
allélkolcsonhatas
interakcio
Parositas-lokuszszam 0,53 0,0187 0,71%
interakcio
Populacioméret 0,15 0,0002 0,01%

6. tablazat. Az allélérték osszeget befolyasolé faktorokhoz tartozo intraclass korrelacios értékek és

varianciakomponensek

Nemparaméteres probaval, a Kruskal-Wallis teszttel hasonld eredmények
kaptam. Az egyediili eltérés az volt, hogy a populacioméret gyenge hatasa az allélérték
Osszegre itt mar nem volt szignifikans (P=0,726).

Az interakciok kozott is voltak szignifikdns hatdsok. Az interakcidk 1étébdl az
kovetkezik, hogy az egyes faktorokat nem tekinthetjiik fliggetleneknek, hanem az
altaluk felfeszitett tobbdimenzios térben kell értelmezniink (SZEKELYI és BARNA,
2002). Nem vethetjiik 0ssze, az additiv génhatast a részleges dominancidval vagy az 5
l6kusz esetét a 10 1okuszéval, hanem meg kell kiilonbdztetniink az additiv génhatas és 5
lokusz, additiv génhatds ¢s 10 lokusz, részleges dominancia €s 5 16kusz, részleges

dominancia és 10 lokusz eseteket. Az interakciok koziil a legnagyobb hatasunak az

elobb  emlitett  lokuszszam  —  allélkdlcsonhatas  interakcid  bizonyult
(Niokuszszam  —  allélkslessnhatas = 0,81), majd a parositdsi mod — allélkdlcsonhatas
(Tparositas — allélkdlesonhatas = 0,71) és a pdarositdsi mod — lokusszdm kovetkezett

(Tparositas — lokuszszam = 0,53). A populdcioméret semmilyen faktorral nem mutatott

szignifikans interakciot.
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A populacio allélérték 6sszegének interakciot is figyelembe vevd csoportositasa
mellett a kovetkez6 esetek kozott nem volt eltérés:
— célparositasnal, 5 10kusz mellett az additiv génhatds és a részleges dominancia
kozott (P=1,000),
— célparositasnal, 10 16kusz mellett az additiv génhatas és a részleges dominancia
kozott (P=0,248),
— véletlen parositasnal 5 lokusz mellett az additiv génhatds és a részleges

dominancia kozott (P=0,978).

A statisztikai elemzések megmutattdk, hogy az egymadst kovetd generaciok
genotipus Osszetételére a legnagyobb befolyassal a vizsgalt genetikai tényezok koziil az
allélkdlesonhatas volt. Egészen pontosan a teljes dominancia megléte befolyasolta
leginkdbb a genetikai szerkezetet, mig az additiv génhatds és a részleges dominancia
kozott nem volt szignifikans eltérés. A leprogramozott szelekcids eljaras sordn a
fenotipusok szerint rangsorolt egyedek legjobbjait tartottam meg, ennek kdszonhetden
teljes dominancia esetén fenotipus alapjan nem volt megkiilonbdztethetd a heterozigota
¢s a kedvezdbb homozigdta. Heterozigdta formaban a kedvezdtlen allél megmaradt, mig
a masik két esetben 20 szaporodasi iddszakon beliil minden esetben kiszelektalodott.
Teljes dominancia esetén a 20. szaporodasi iddszakban a kedvezdtlen allél gyakorisaga
minden esetben 0,1-nél magasabb volt.

A masodik legfontosabb tényezd az allélértékek szempontjabol a lokuszok szama
volt. Ot 16kusz esetén kevesebb gén egyenként nagyobb hatassal, mig tiz 16kusz esetén
tobb, egyenként kisebb hatasu gén befolyasolta az adott tulajdonsag kifejezddését. Tiz
l6kusz mellett a genetikai valtozatossag késObbi iddpontban lett nulla, a populécid
atlagos genetikai értéke lassabban emelkedett. Harmadik tényez0 a parositas modja volt,
célparositasnal gyorsabban, véletlenszerii parositasnal lassabban ndvekedett a populécio

atlagos genetikai értéke. A populécid 1étszama csak kissé befolyasolta az allélértékeket.

A beltenyésztettségnél is hasonld6 modon kerestem a szignifikans kiillonbségeket
mutatd hatasokat. Itt a fiiggd valtozot tobb faktor egyenként kisebb erdvel befolyasolta.
A 16 faktorok koziil legnagyobb hatast a beltenyésztettségi értékekre a parositds modja
(Tparosias = 0,62), a legkisebbet pedig a lokuszok szadma (Tiskuszszam=0,21) mutatott
(7. __tablazat). Az allélkolcsonhatasndl rapgisicsonnatas=0,93, a populdcioméretnél

Tpopulicioméret = 0,51 volt. Az interakciok koziil a parositasi mod — allélkdlesonhatashoz
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tartozo volt erdsebb hatastl (Ipsrositas — aliéikslessnhatas = 0,38), mig a parositas — lokuszszam

interakcidhoz tartozo intraclass korrelacios €rték rpgrositas — iokuszszam = 0,22. A 6. dbra

mutatja a fo hatdsokat és a fennallo legjelentdsebb interakciokat a beltenyésztettségre

nézve. A 7. tdblazat az egyes hatasokhoz tartozé varianciakomponenseket és intraclass

korrelacios értékeket tartalmazza.

BELTENYESZTETTSEG

AN

POPULACIO
MERET

PAROSITAS
MODJA

LOKUSZOK
SZAMA

ADDITIV GENHATAS
VAGY DOMINANCIA

N

6. abra. A beltenyésztettséget befolyasolo l1ényeges faktorok a modellben

Az allélérték Gsszegnél, és a beltenyésztettségnél az allélkdlcsonhatasok koziil az

additiv génhatas és a részleges dominancia kozott nem volt szignifikans kiilonbség

(Panieriek 6ss2¢e=0,979,  Phelenyestetisee=0,903), de mindkettd jelentdsen eltért a teljes

dominancia hatastol (Paneieriek  6ss2eg<0,001,  Ppelienyesteitseg<0,001). A zarojelbe tett

empirikus P értékek a Tamhane’s T2 teszt eredményei. A teljes modell megmagyardzott
hanyadéanak torzitatlan értéke (SZEKELYI ¢s BARNA, 2002) Rza]]élérték dsszeg=99,4%

2 —
R beltenyésztettség_83 ,2% volt.
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Hatasok Intraclass Variancia- A teljes variancia
korrelacio (r) komponensek hany szazaléka

tulajdonithaté az
adott hatasnak

Parositas modja 0,62 0,0302 32,67%

Allélkolesonhatas 0,53 0,0209 22,65%

Populaciéméret 0,51 0,0193 20,85%

Parositas- 0,38 0,0116 12,52%

allélkolcsonhatas

interakci6

Parositas-lokuszszam 0,22 0,0054 5,83%

interakcio

Lokuszok szama 0,21 0,0051 5,48%

7. tablazat. A beltenyésztettséget befolyasold faktorokhoz tartozé intraclass korrelacios értékek és

varianciakomponensek

Nemparaméteres probat alkalmazva (Kruskal-Wallis teszt) minden tényezd
szignifikans hatdst mutatott a beltenyésztettségre (P<0,001).

A beltenyésztettséget tobbféle hatds bonyolultabb struktirdban befolyasolta. A
legerdsebb hatast a parositas modja gyakorolta a beltenyésztettségre. Célparositasnal a
legjobbakat a legjobbakkal parositjuk, és ezek kozott nem ritka a rokonsagi kapcsolat.
Véletlenszer(i parositasnal a rokonok parosodasanak kisebb az esélye, és ezt a szdmok is
egyértelmiien bizonyitottak: véletlenszerli pérositasnal az 4tlagos beltenyésztettségi
koefficiensek a 10 szaporodasi iddszakban 0,18%-0,56% kozotti, célparositasnal
0,21%-1,79% kozotti értékeket vettek fel a tobbi genetikai tényezotdl fiiggden. A
masodik f6 faktor a allélkdlcsonhatas volt. Itt is a teljes dominancia mellett kaptam az
additiv génhatds és a részleges dominanciatdl jelentdsen eltérd értékeket. Ennek
magyarazata itt is abban keresendd, hogy a heterozigdta és a kedvezObb homozigota
egyedek fenotipusos megjelenése megegyezik, a pdarositds soran jelentdsen eltérd
genotipusu egyedek is parosodhattak. A harmadik legerdsebb hatds a populacidoméret
volt. Nagyobb populacioméret mellett kisebb a valdszinlisége a rokonok parositasanak.
Végiil a 16kuszok szdma 4ll a sorban de ez csak a célparositassal egyiitt fejtette ki igazan

a hatasat.
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A kisérlet soran rogzitettem, hogy hdnyadik szaporodési iddszakban lett egy
populécioé genetikai variancidja nulla. Ezeket az eseményeket az esemény-torténet

analizis modellek koziil a Kaplan-Meier eljarassal vizsgaltam. A 7. 8. 9. és 10. abran

lathatok a Kaplan-Meier ,,talélést” becsld fliggvényei. A modellben szokasos
terminologiat haszndlva itt a ,,halal” akkor kovetkezett be, amikor a genetikai variancia
nulla lett, ez az allapot ugyanis mar nem visszafordithatd. Ennek értelmében itt a tilélés
jelentése, hogy a genetikai variancia még nem nulla. Az abrakon a fliggdleges tengelyen
olvashatd ,0sszesitett tulélési ardny” 1ugy értelmezhetd, hogy az 0Osszes esetet
figyelembe véve milyen ardnyban nem kovetkezett be a genetikai értékek
maximalizalodédsa, vagyis, a genetikai variancia nullavd valasa. A becslés diszkrét
valdszinliségi valtozonak tekinti az id6t, ezért két idopont kdzott nincs becsiilt érték. A
fliggdleges iranyu rés azt szemlélteti, hogy egy adott pillanatban az egyik csoportnal
mennyivel nagyobb a ,,talélok™ aranya a masik csoporthoz viszonyitva. A vizszintes
tavolsag megfigyelésével azt olvashatjuk le az abrardl, hogy az egyik csoportnal

mennyivel késébb kovetkezik be, hogy a talélok aranya megegyezzen.
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8. abra. Kaplan-Meier becslés a tilélési fiiggvényre eltéré populaciéméretek mellett

1.0 E
[ R - e et

0.8
1.7 presmmsenees ...........
0.8 :
0.4 ‘EEEE E ‘
0.4
0.3

E
i E
0.0 g E

AR T NN

10 1 3 = 14 15 18 7 18 e L
Szaporoddsi iddszakok
9. abra. Kaplan-Meier becslés a tulélési fiiggvényre eltéro l0kuszszam mellett
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10. abra. Kaplan-Meier becslés a tilélési fiiggvényre eltéré allélkolcsonhatasok mellett
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Az abrdkon a gorbék kozotti tdvolsag az eltérd 1okuszszamok mellett a
legnagyobb. Ez azt mutatja, hogy a genetikai variancia nulldva valasanak id6pontja
kozott itt mutatkozott a legnagyobb kiilonbség. Kisebb a tdvolsag, de még nem esnek
egybe a gorbék a kiilonb6zd parositasi eljardsok esetén. Az additiv génhatashoz és a
részleges dominancidhoz tartozd gorbék szinte teljesen egybeesnek, kozottiik alig van
kiilonbség. Hasonl6 a helyzet a populacidlétszamnal is.

Elébbi megfigyeléseimet, vagyis azt, hogy az egyes genetikai tényezOk
szignifikdnsan befolyésoltdk-e a genetikai variancia megsztinésének iddpontjat, az
altalanositott Wilcoxon probaval (Gehan teszttel) ellendriztem. Szignifikans kiilonbség
kétszer adddott, az eltérd parositasi eljarasoknal, és az eltérd 10kuszszamnal (P<0,001).
Nem volt szignifikans kiilonbség a populacid 1étszamanal (P=0,58) és a génhatasok
koziill az additiv és a részleges dominancia kozott (P=0,89). Ebbdl a vizsgalatbol
kihagytam azokat az eseteket, ahol teljes dominancia volt az allélkdlcsonhatés, mert
ezekben az esetekben egyszer sem kdvetkezett be a figyelt esemény, és a moddszer
alkalmazhatdsaganak feltétele volt, hogy a cenzoralt (itt a be nem kdvetkezett) esetek és
a vizsgalt hatasok fliggetlenek legyenek. Ezt a feltételt csak ugy tudtam biztositani,
hogy a modellbdl a teljes dominancia hatést tartalmazé részeket kihagytam.

A log-rate exponencidlis modell segitségével becslést készitettem az egyes
hatdsok mellett a genetikai variancia nullava valasanak intenzitasara a halalozasi

intenzitas analdgjaként. A log-rate exponencialis modell az alabbiak szerint alakult:
Inh,, =u+u +u’ +u’ +u’, 4)

az egyes hatasok betiijele: m—parositasi eljaras, s—populdcioméret, /-lokuszok szama, €s

a—additiv génhatas vagy részleges dominancia. A (4)-gyel jelolt formula x;; tervmatrixos

(design matrix) alakja :
Inh,, = ,Bxi/. +ﬂmxl.j + P, X, + p, X, + L, X
A p paraméterek becsiilt értéke (8. tdblazat):

A tiblazatbeli e” értékek segitségével szamithatok az intenzitasi értékek,
melyekbdl képzett hdnyadosok mar tekinthetdk két valosziniiség aranyanak is. Ez
alapjan célparositasnal 3,522-szer nagyobb a valdszinliség a genetikai variancia nulldva
valasanak, mint a véletlenszerti parositasnal, 1000 egyednél kisebb az eltérés a 2000
egyedhez képest, ott csak 1,058-szor nagyobb a valdszinlisége a genetikai maximum

elérésének. A legnagyobb kockdzati kiilonbség a genetikai platd elérésére az 5 és a 10
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l6kusz kozott volt, 5,578-szor nagyobb a valdsziniiség 5 10kusz esetén. Nagyon kicsi az
eltérés az additiv génhatds és a részleges dominancia hatdsa kozott, minddssze
1,011-szer nagyobb a genetikai variancia eltlinésének valdszinlisége additiv génhatés
mellett. A populacido 1étszdm és allélkdlcsonhatdsok esetén az eltérések nem

szignifikansak (Ppoputacio 16ts2am=0,663, Pancikslesonhatas=0,929).

Hatasok B St. hiba e’ Szab. fok | P érték
Fo6 hatas -0,8502 0,0645 | 0,4273 1 0,007
Parositas

Célparositas 0,6295 0,0674 1,8767

Véletlen parositas -0,6295 0,5328 1 0,000
Populacioméret

1000 0,0281 0,0646 1,0285

2000 -0,0281 0,9723 1 0,663
Lokuszszam

5 0,8594 0,0674 | 2,3618

10 -0,8594 0,4234 1 0,000
Allélkolcsonhatas

Additiv génhatas 0,0057 0,0646 1,0057

Részleges

dominancia -0,0057 0,9943 1 0,929

8. tablazat. Az exponencialis log-rate modell eredménytablizata

A tlélés analizis hasznalhatosagi feltételei miatt a teljes dominancia hatést ezzel a
modszerrel nem elemezhettem, mivel az dsszes eset cenzoralt volt. Varianciaanalizissel
az allélértékek Osszegét, talélés analizissel pedig azt az idOpontot vizsgaltam, ahol a
genetikai variancia nullava valt, de ez a két tényezd szoros kapcsolatban all egymadssal.
Az eredmények is ezt tiikrozték, ami az egyes genetikai tényezdk altal gyakorolt hatas

erdsségének sorrendjét illeti.
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3.4. Kovetkeztetések és javaslat
Kovetkeztetések

1. A vizsgalt tényezék mindegyike — a populdcidoméret, a 16kuszok szama, a
parositas modja, valamint az additiv és dominancia génhatas — befolyasolta a populacié
alléleértek Osszegét. A tényezok koziil a teljes dominancia jelenlétének volt a legnagyobb
hatdsa. Ennek az az oka, hogy a teljes dominancia mellett a heterozigotdk és a
kedvezébb homozigotak fenotipus alapjan nem voltak megkiilonboztethetdk, a
kedvezétlen allél nem szelektalodott ki, és igy a genetikai variancia nem csokkent
nullara. Additiv génhatasnal és részleges dominanciandl a kedvezétlen allél 20
szaporodasi iddszakon beliil kiesett, a genetikai értékek elérték a maximumot, a
genetikai variancia pedig nulla lett.

2.a. A dominancia utan a lokuszok szdma befolydsolta legnagyobb mértékben az
allélgyakorisagot. Amikor a tulajdonsagot 10 gén hatarozta meg, a 10. szaporodasi
1d6szakban szignifikansan kisebb volt a populacio allélérték 6sszege, mint az 5 16kuszos
esetekben. A genetikai értékek novekedése a populdcidban lassabban zajlott a 10 gén
mellett, mint az 5 gén esetén, mert tobb kedvezdtlen allélnak kellett kiszelektalodnia az
allomanybol.

2.b. A l6kuszszam-allélkdlcsonhatas interakcio gy értelmezhetd, hogy az 5 és 10
lokusz kozotti hatasbeli kiilonbséget a teljes dominancia mérsékelte.

3.a. A harmadik Iényeges tényezd a parositds modja; célparositds mellett
gyorsabban novekedtek a genetikai értékek, mert igy nagyobb volt az esély, hogy
homozigota egyedek keletkezzenek.

3.b. A parositas-allélkolcsonhatas interakcid tigy értelmezhetd, hogy a célpérositas
genetikai értékeket novekedését gyorsitd hatasat a teljes dominancia tompitotta.

3.c. A parositas—lokuszszam interakcio kovetkeztében 10 16kusz esetén a
célparositas hatasa nagyobb volt, mint 5 16kusz esetén, 10 16kusz mellett erdteljesebben
gyorsult a folyamat.

4. A beltenyésztettség alakulasanal a hatotényezdk sorrendje: parositds modja, a
allélkolesonhatasok, a populacidméret €s a lokuszok szdma volt. Leginkabb a parositas
modja befolyéasolta beltenyésztettségi koefficiensek alakuldsat. Célparositdsnal a
beltenyésztettség magasabb volt, mint véletlenszerli parositasndl. Ennek oka, hogy a
fenotipusosan hasonlé egyedek kozt tobb volt a genotipusosan is hasonld és igy

rokonsagi kapcsolatban all6 egyed.
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S5.a. A allélkdlcsonhatasok koziil, a populacio allélérték Osszegénél leirtakhoz
hasonloan a teljes dominancia tért el jelentdsen, akar az additiv génhatastol, akér a
részleges dominancidtol. Ez utobbi kettd kdzott nem volt szignifikans kiilonbség. A
teljes dominancianal kisebb beltenyésztettség mutatkozott. Ez azzal magyarazhatod,
hogy a heterozigbta ¢és a kedvezObb homozigdta egyedek nem voltak
megkiilonboztethetok a kovetkezd nemzedék sziileinek kivalasztasakor, igy nagyobb
valoszinliséggel keriiltek parositasra kiilonb6zd genotipusu egyedek, igy kevésbé rokon
egyedek.

5.b. A teljes dominancia markéansan elkiiloniild hatdsa még kifejezettebb volt
célparositdsndl, mint véletlenszeri parositasnal. Mas szoval a célparositas
beltenyésztettséget noveld hatdsat jelentdsen mérsékelte a teljes dominancia megléte,
illetve véletlenszerli parositas mellett kisebb volt annak a jelentdsége, hogy a teljes
dominancianal a kedvezobb homozigdtak és a heterozigdtak fenotipusosan nem voltak
megkiilonboztethetok.

6. A harmadik hatotényezd a populacidoméret volt. A kis populadcioméret noveli a
rokonegyedek parosodasi valdsziniiségeit, ezaltal noveli a beltenyésztettséget.

7. A genetikai valtozatossdg elvesztésének iddpontjat vizsgaltam talélés
analizissel. Ebbe az elemzésbe a teljes dominancia hatas eseteit nem vontam be, mert a
modszer alkalmazhatosagénak feltételei ezt nem tették lehetdvé, hiszen egyetlen
alkalommal sem csokkent a genetikai variancia nullara. A kapott eredmények
megerdsitik a populaci6 allélérték dsszegének varianciaanalizissel tortént vizsgalatdnak
eredményeit. Ez nem meglepd, hiszen minél nagyobb volt a populacio allélérték
Osszege a 10. szaporodasi iddszakban, annal hamarabb kovetkezett be az allélvesztés,
ily modon tehat a két vizsgalt tényezd kapcsolatban allt egymassal. A log-rate modellel
vizsgalva az allélvesztés valdszinlisége 5,58-szor nagyobb 5 16kusz esetén, mint 10

l6kusz esetén, és 3,52-szer nagyobb célparositdsnal, mint véletlen parositasnal.

Javaslat
A teljes dominancia megléte nagymértékben befolyasolta a populéacio allélérték
Osszegét €s a beltenyésztettséget is. Egy modell megalkotdsakor ezzel a hatdssal is

szamolni kell.
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4. Génmegorzés

4.1. Irodalmi attekintés

A kihalas sz¢élén allo tenyészet lehet, hogy a j6vO szdmara tartogat valamilyen
értékes tulajdonsagot. Foleg betegséggel szembeni ellendlld képesség, vagy rosszabb
tartasi—, takarmanyozasi koriilményekhez vald jobb alkalmazkodd képesség (pl.
hétiirés) atorokitésénél lehet szerepiik. Azonban elég nehéz eldre megjosolni mire lesz
sziikség ¢s mire nem. Ami a jelenben nem gazdasagos, az a késdbbiekben lehet, hogy az
lesz, hiszen egy 0 kornyezeti koriilményhez valé alkalmazkodas nagyon hosszi id6t
vehet igénybe, ¢és foleg dshonos fajtak felhaszndlasaval ez a folyamat felgyorsithatd. Ha
a jelenben érdektelennek tiind fajokra, fajtdkra nem vigydzunk, akkor késébb az
allattenyésztoknek nehezebb lesz az atallas, hogy az egyre novekvd igényt kielégitd
¢lelmiszeripar szdmara biztositsak a kivant mindségli alapanyagokat.

A génmegdrzés célja a genetikai variabilitdis megdérzése. Ha egy populacid
létszama tul kicsi, ott kiillonboz6 problémak Iéphetnek fel: beltenyésztettség, és annak
kovetkeztében genetikai leromlds, vagy a genetikai drift kovetkezményeképpen
allélvesztés. FRANKHAM (1995) szerint kis populdcidkban a kezdeti heterozigozitas, a
nemzedékek szama és az effektiv populdcioméret befolyasolja a genetikai variabilitést.

A génmegobrzés tobb modon is torténhet. Maganszemélyek hobbibol, valamint
egyes allatkertek tartanak ritka allatokat. Mar arra is van példa, hogy az allam
tdmogatast fizet a tenyésztdknek, hogy a mar nem gazdasagos, de egyedszamat tekintve
ritka fajtakat tartsdk. A kornyezet vagy a vasarloi igények megvaltozasaval késobb talan
ujra lehetséges ezen allatok hasznositasa (HODGES, 1990).

Az adott fajtara jellemz6é véaltozatossag megismerése €s fenntartasa a cél a
génmegdrzési programokndl. Ennek egyik modja lehet olyan tenyésztési program
készitése, ahol az effektiv populacioméretet maximalizaljak (GILL és HARDLAND,
1992). Hasonld médon tortént ez a magyar sziirke marha allomany esetében is (BODO,
1990). Génmegdrzes céljabol fenntartott dshonos magyar tyukfajtak kis populacidiban
pedig rendszeresen végeztek vércsoport és biokémiai polimorfizmus vizsgalatokat a

beltenyésztettség elkeriilése érdekében PAPP és munkatarsai (1999).
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4.1.1. Génmegorzési kutatasok mikroszatellitek alkalmazasaval

A mikroszatellitek a ma hasznalt DNS markerek koziil a legaltaldnosabbak. Ezek
1, 2 vagy tobb DNS bazis ismétlodései, €s az egyes allélek eltérd szami ismételt
szekvenciaval rendelkeznek. ,,A genomban rendkiviil nagy szdmu mikroszatellit
talalhato ¢és ezek mindegyike eltérd ismétlddést mutat. Ismert biologiai funkcioval nem
rendelkeznek” (FESUS, 1997). A mikroszatellitek vizsgalatanak elsdsorban a MAS —
(Marked Assisted Selection) alkalmazéasakor van leginkabb jelentdsége, vagyis amikor
markerek segitségével az azzal kapcsoltsagi viszonyban allo kvantitativ tulajdonsagot
meghatarozo allélvaltozatok meglétét ellendrzik, és igy a szelekcid soran a legjobb
genetikai allomannyal rendelkezd egyedeket tarthatjdk meg. Ezen kiviil, azonban
alkalmazhaté még ,,populaciok genetikai szerkezetének vizsgéalata, dshonos (génrezerv)
allomanyok fenntartasa esetén is” (FESUS és mtsai, 2000).

A ,palacknyak” jelenséget vizsgaltadk mikroszatellitek és szimulacid segitségével
MAUDET és tarsai (2002) védett vadkecske fajtanal (Alpine ibex). A ,,palacknyak”
jelenség akkor Iép fel, amikor egy allatpopulacid 1étszama nagyon kicsire csokken, majd
utana ismét megnovekszik (DOHY, 1999). Namibidban dshonos Sanga Cattle genetikai
diverzitasat vizsgaltdk mikroszatellites technikdk segitségével NORTIER ¢és tarsai
(2002). Szintén kis populacional alkalmaztdk a mikroszatellit markereket TAKEDA és
tarsai (1995). Ok a kapott informéciok és szamitogépes szimulaciok alapjan a rokonsagi
viszonyok alakuldsat, a beltenyésztettséget tanulmanyoztak. Szamitdsaik szerint a
mikroszatellit markerek alapjan a beltenyésztettség mértéke a Wright-féle modszernél
pontosabban meghatarozhato.

In vivo tartani egy 4&llatdllomédnyt taldn nem a legolcsobb modja a gének
Orzésének, hiszen mélyhiitéses in vitro technikdk révén mas lehetdségeink is vannak.
Kétségtelen elénye azonban, hogy a tenyésztési célok valtozasakor az ¢él6 allatok
azonnal rendelkezésiinkre allhatnak, és nincs sziikség draga és komplikalt laboratoriumi
technikak alkalmazésara.

LACY (1987) megallapitasa szerint, ha a tenyészet 100-nal kevesebb ndivaru
egyedbdl all, a genetikai variancia magas szinten tartasa komoly problémat jelent.
Szamitégép segitségével elemezve a problémat megmutatta, hogy a drift
kovetkezményeként fellépd véletlen genetikai véltozas elnyomhat minden mas tényezot

ami a variabilitast noveli vagy csokkenti, legyen az mutacid, migracid, vagy szelekcio.
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4.1.2. Wahlund hatas

Olyan populacidokban, amelyek részpopulacios szerkezetliek, a Hardy-Weinberg
egyensulyhoz képest eltéréseket tapasztalhatunk. A részekre osztott populaciokban a
Hardy-Weinberg egyensulyhoz képest megnovekedett homozigdta gyakorisagot
Wahlund hatasnak nevezziik (RIDLEY, 2005). Ezért tehat ismerniink kell a populacio
szerkezetét amikor a Hardy—Weinberg alapelvet alkalmazzuk, més kiilonben ugy tlinhet,
hogy homozigéta tobblet van a Hardy—Weinberg egyensulyhoz képest. Esetleg
szelekcidt vagy mas tényezOt sejthetiink ami a homozigdta egyedeket elényben
részesiti. A Wahlund hatas kovetkezménye, hogy amennyiben az elézbleg részekre
osztott populaciot egybeolvasztjuk, a homozigotdk gyakorisaga csokkenni fog
(RIDLEY, 2005). Emiatt, ha egy elézéleg elzart populacid egy tdéle nagyobb
populaciéval egyesiil, akkor csokken a ritka recessziv genetikai betegségek szama,
ugyanis a recessziv genetikai betegségek csak homozigota formaban fejezédnek ki. Ha
két populéciot egyesitiink, akkor csokkenni fog a homozigota egyedek szdma, ez a

magyarazat a jelenségre.

4.1.3. Shannon index

Az élet szamos teriiletén, igy a bioldgidban is fontos lehet a valtozatossag mérése.
Ha a problémat statisztikai szempontbol vizsgaljuk, akkor a valtozonk tipusa szerint két
esetet kiilonboztethetink meg. Amennyiben a valtozonk magas mérési szinti
(intervallum skéala vagy aranyskala tipusii) (KOVACS, 2000), tgy leggyakrabban
szorassal, varianciaval jellemezhetjiik valtozonk felvett értékeinek valtozatossagat.
Alacsony mérési szintli valtozonal (nominélis, ordinalis tipusti) (KOVACS, 2000) az
elobb emlitett mutatokat nem alkalmazhatjuk, hiszen mindkettd az atlagszamitasra
alapul és a mindségi tulajdonsdgoknak nem értelmezhetd a szdmtani kozepe.

A genetikai valtozatossag mérésére az eredetileg az informacidelméletbdl
szarmazo Shannon-féle entrdpia szadmitdsa jelenthet megoldast. SHANNON (1948,
1949) egy p={ p(x); x € X } eloszlasu & diszkrét valoszinliségi valtozo altal szolgaltatott
informacié mennyiségének mérésére a

H=H (&)=~ p(x)log, p(x)

xeX
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mennyiséget vezette be, ahol X egy informacio forras jelkészlete, vagy dbécéje, ennek a
halmaznak az elemei x-ek, a jelek, vagy szavak. A & értékei a forras altal kibocsatott
jelek (BAROTI és mtsai, 1993). Az eredeti kettes alapti logaritmus helyett hasznalhat6
mas alapl logaritmus is, az entropia tulajdonsdgai megmaradnak, csak az informécio
mennyiség ,,mértékegysége” lesz mas. Ezt az értéket nevezte el Shannon formai
analdgia alapjan — Neumann Janos javaslatara — a {p,p,, ... p,} valosziniség—eloszlas
entropiajanak (FULOP, 1996).

Amikor a valoszintiségek kicsik és az eloszldsban nagy szdmu valtozat lehetséges,
akkor a statisztikai entropia a valtozatossagot méri. A valtozatossdg mennyiségileg
analdg a varianciaval, ha statisztikailag intervallum mérési szintiiek a valtozéink. Az

entropia nulla, ha az eseményekre igaz, hogy p(x)=I minden x-re , és pozitiv egyéb

esetekben. Felsd hatara akkor van, ha egyenletes eloszlasu a valtozo, vagyis p(x) :]1]

minden x—re, ahol N a kategoridk szama. A statisztikai entropia mértéke a legalapvetobb
mértéke az informacidelméletnek (KRIPPENDORFF, 2004).

A biologiai diverzitas mérésére leggyakrabban a Shannon indexet (H) vagy a
Simpson indexet (D) alkalmazzak (ROUTLEDGE, 1979). A szamitasi modjuk a
kovetkezd formulék alapjan torténik (RICOTTA és mtsai, 2004):

N
Shannon index (SHANNON és WEAVER, 1963): H = —Z p;Inp,

N
Simpson index: D = Z D>

ahol a p; jeldli az adott tulajdonsag megjelenésének esetleg egy adott helyen 1évé fajtak
(COLLOBERT-LAUGIER ¢s mtsai, 2002) eléforduldsanak relativ gyakorisagat.
Szokas ezeket az indexeket az alabbi mddon is szamolni (NAGENDRA, 2002):

N
Shannon index: HI =1- z p;1Inp,

N
Simpson index (SIMPSON, 1949): DI =1 —Zpi , %)

ahol a p; jelentése az elézoekben irtakkal megegyezik. Ez utobbi formulat (5) szokas
gén diverzitasnak is nevezni (WEIR, 1990).

A kétféle index koziil a Shannon—féle érzékenyebb a Simpson indexnél, igy
kisebb eltérések is kimutathatok (MCCLANAHAN, 1998). Hazai vonatkozisa a
kérdéskornek, hogy az eredeti entropia fogalmat késébb RENYI Alfréd (1976) és az
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egyetemiinkén oktat6 DAROCZY Zoltan (DAROCZY, 1969, 1972; ACZEL és
DAROCZY, 1975) altalanositotta és tarta fel mértékelméleti osszefiiggéseit.

Az alabbi tablazatokban feltiintettem, hogyan valtozik az entrépia (Shannon
index) értéke, ha ketto, illetve harom all¢l talalhat6 egy 16kuszon, illetve, ha valtozik az

allélgyakorisag (9. és 10. tablazat).

Az allélvaltozatok Entropia

gyakorisaga

p q
0,1 0,9 0,325083
0,2 0,8 0,500402
0,3 0,7 0,610864
0,4 0,6 0,673012
0,5 0,5 0,693147

9. tablazat. Entropia (Shannon index) értékek két allél esetén

Az allélvaltozatok gyakorisaga Entropia
P q r
0,1 0,1 0,8 0,639032
0,1 0,2 0,7 0,801819
0,1 0,3 0,6 0,897946
0,1 0,4 0,5 0,943348
0,2 0,2 0,6 0,950271
0,2 0,3 0,5 1,029653
0,2 0,4 0,4 1,054920
0,3 0,3 0,4 1,088900
0,33 0,33 0,33 1,098612

10. tablazat. Entrépia (Shannon index) értékek harom allél esetén

A kovetkezd két abra az el6zé két tablazat szemléletesebb megjelenitése. A
11. abran az x tengelyen az egyik allélgyakorisdga (p) van feltlintetve, a masik allél
gyakorisaga ekkor /-p. A fiiggvényértékek az entropia értekek. A 12. dbran harom allél
esetén szemléltettem az entropia értékek valtozasat. Az x és y tengelyen két allél

gyakorisdganak az értékei vannak feltiintetve, a harmadik méar ebbdl szamolhat6, hiszen
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a harom gyakorisag Osszege [. Mindkét abran P pont jeloli a maximalis
fliggvényértéket, ami két allél esetén p=¢=0,5-nél, harom allél esetén pedig
p=q=r=0,33-ndl van.

entropia

1o+ ¥

P({0,500; 0,653}

p alglgvakorizag

11. abra. Entrépia (Shannon index) értékek két allél esetén

ffff

g alglgvakorizag

X
I

p alglgvakorizag

12. dbra. Entrépia (Shannon index) értékek harom allél esetén
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Az entrépiat, mint az informécid valtozatossaganak mértékét sok mas teriileten is
alkalmazzak példaul a pszichoanalizisben (a paciens és a terapeuta kozotti
kommunikéci6 folyamatanak vizsgélatakor (LANGS ¢s mtsai, 1992) vagy foldrengések
elorejelzését célzo szamitasoknal (NICHOLSON és mtsai, 2000).

A génmegOdrzési problémak targyalasanal azért célszerli az entropia segitségével
jellemezni a populéciot, mert jol jelzi az allomanyban zajlé folyamatokat; ha egy allél
gyakorisadga csokken, akkor csokken az entropia is. Ha egy populacidban sikeriil szinten
tartani vagy esetleg emelni ezt az értéket, akkor azt jelenti, hogy az allélok kiesésének

valdszintiségét sikeriilt lecsokkenteni, illetve tartésan alacsonyan tartani.

4.2. Anyag és modszer

A Debreceni Egyetem Agrartudomanyi Centrumanak génmegdrzés céljabol
alkalmaznak. A tenyészpopuléciot a vizsgalat id6pontjaban 211 egyed alkotta, a nemek
szerinti eloszlasa 38 bak és 173 t0jo. A populacio 1étszama nemzedékrdl nemzedékre
kozel azonos szinten all. Az egyedeket 11 vonalban tartjdk. Egy vonalban 3 — 4 bak ¢és
12 — 16 toj6 taldlhato. A vonalbol kikelt tojok tenyészallatként a vonal ndivaru
egyedeinek utdnpotlasdt, a bakok pedig a szomszédos vonal bakjainak
tenyészutanpotlasat szolgaljak. A tojok megkozelitden 40 tojast tojnak. Az egyedeket
atlagosan két évig tartjak tenyésztésben. Az egy éves sziilok utddjait tartjadk meg a
tenyészallomany potlasara, a két éves sziilok utodjait értékesitik, illetve biztonsagi
tartalékként szolgalnak, ha az el6z6 évi szaporulattal valami torténne.

A szaporodasi iddszak soran a vonalakon beliili egyedek véletlenszerlien
parosodnak. A tojasokat mind kikeltik. Keltetés utan a tenyésztésre alkalmasnak talalt
bakokat a kovetkezd voliere-be helyezik, az utolsé voliere bakjai pedig az els6be
keriilnek. Ezzel a ciklikus mozgatissal igyekeznek a tenyésztok a genetikai

valtozatossagot fenntartani.

I. kisérlet

A genetikai variancia nagysaga igen fontos kis populacioknal. Ezért azt
vizsgaltam, hogy a jelenleg alkalmazott parositasi algoritmus eldsegiti-e a genetikai
valtozatossag szinten tartdsat. A godolléi  Mezdgazdasadgi  Biotechnoldgiai

Kutatokdzponttal kozésen vérbdl nyert DNS alapjan mikroszatellit markerek
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segitségével felmértiik a populacid genetikai allapototdit (KOROM ¢és mtsai, 2003). A
kapott DNS-vizsgéalati eredményekbdl 144 egyed 8 16kuszdn elhelyezkedd
génvaltozatainak adatait kaptam meg, ez alapjan tudtam kovetkeztetni a genetikai
variabilitasra, majd szamitogépes szimulacio segitségével a kovetkezd 100 nemzedék

helyzetét vizsgaltam.

A mikroszatellit markerek meghatarozasa az alabbi modon tortént: ,,58 db olyan
tytik mikroszatellitet valasztottunk ki elézetes irodalmi adatok alapjan (REED és mtsai,
2000), amelyek alkalmazhatoak a pulyka vizsgalatokra is. A kivalasztott markereket
eloszor teszteltik 10 véletlenszertien kivalasztott egyed vérébol preparalt DNS-
mintdjan” (KOROM, 2004). A teszt alapjan 8 mikroszatellitet talaltunk hasznalhatonak.

»A primer parok alkalmassagat ,,touch—down” PCR reakcioban, 3 hdmérsékleti
programon (61-51°C, 63-53°C, 65-55°C), és 3 eltéré magnézium koncentracié (2 mM;
2,5 mM; 3 mM) mellett a 96 férohelyes PTC-200 DNA Engine PCR gépben (MJ
Research) vizsgaltuk. A PCR reakciokat 5 ul végtérfogatban (0,1 U Taq polimeraz, x10
puffer, 0,8-0,8 mM dNTP, 0,001 pg BSA, 200-200 nM primerenként és 10ng DNS)
végeztiink. Az amplifikaciéo koriilményei a kovetkezOk voltak: reakciot megel6zo
denaturacio 95°C 3perc; 95°C 30 masodperc, annealing homérséklet 30 masodperc,
72°C 30 masodperc; 35 cikluson keresztiil; végsé lanchosszabbitas 72°C 5 percig. Az
annealing hdémérséklet az elsé 10 ciklusban 65/63/61°C-r6l 55/53/51°C-ra
csokkentettiik ciklusonként 1°C valtoztatassal, a tovabbi 25 ciklusban az annealing
hémérséklet valtozatlan volt” (KOROM, 2004).

»A kapott termékek elvalasztasat kapillaris elektroforézissel ABI Prism 310
Genetic Analyser-en végeztiik, és az adatok elemzéséhez a GeneScan Analysis és
Genotyper Software programokat hasznaltuk. A PCR termékek méretének
meghatarozasdhoz a TAMRAS500-as standardot alkalmaztunk” (KOROM, 2004).

»Az eldzetes eredmények alapjan a genotipus meghatarozashoz 6sszeallitottunk
egy 8 mikroszatellitet magédban foglald vizsgalati szettet (ADLO0149, ADLO150,
DL0266, ADL0272, ADL0292, ADL0293, MCWO0018, MCWO0080. A szettet
hasznalatakor 3 multiplex PCR reakcidoban amplifikaltuk a primereket, €s egy kapillaris
elektroforézist kovetden hataroztuk meg a genotipust” (KOROM, 2004).

Mivel a 2. 16kuszon genetikailag egységes homozigota volt az allomany, ezért a
szimulacids programban csak 7 l6kusz szerepelt. A 11. tablazat tartalmazza a kiindulasi

allélgyakorisagokat.
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Lokusz Allélvaltozat Relativ Megfigyelések
allélgyakorisag szama

ADLO0292 118 0,0035 1
128 0,9444 268

130 0,0035 1
132 0,0347 10
MCWO0018 200 1,0000 130

ADL0293 81 0,0038 1
99 0,9923 258

108 0,0038 1
ADLO0272 160 0,7698 214
168 0,2302 64
ADLO0149 222 0,1750 49
224 0,8214 230

228 0,0036 1

ADL0266 84 0,0075 2
96 0,7239 194
104 0,2686 72

ADLO0150 120 0,0074 2
138 0,9926 270
MCW0080 276 0,9550 212
280 0,0450 10

11. tablazat. A DNS-minta alapjan megallapitott allélgyakorisagok

A szimulacidés program szerkezete
a., Els0 1épésben a DNS-vizsgalat eredményeit tartalmaz6 matrixot beolvastattam.
b., Az input adatokat ivari hovatartozas alapjan szétvalogattam két matrixba.
c., A paroztatasnadl a tojokhoz ugy rendeltem hozza a bakokat, hogy azonos
voliereben legyenek, és egy bakhoz 3—4 tojo6 keriiljon véletlenszeriien.
d., Az ivadékok létrehozasanal az utédok a mendeli torvények alapjan adott

valoszinliségekkel véletlenszeriien 6rokolték sziileik alléljait. Nemiiket szintén
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véletlenszerlien, 50%-os valdszinliséggel kaptdk. Az utddok voliere szdma
megegyezett a tojo voliere szaméaval.

e., Output adatként rogzitettem lokuszonként és nemzedékenként az allélok
el6fordulasi szamat, az allélgyakorisagot, ¢s az allélgyakorisagbdl szarmaztatott
Shannon indexet.

5
H,==) p;Inp,
j=1
ahol i=1,...,7 a ldkuszok szamat jelenti, j=1,...,4 a 4 kiilonbozo allélra
vonatkozik, és p; a megfeleld allélgyakorisagot jelenti. Ezen kiviil rogzitettem,

amikor egy lokusz valamelyik allélja eltlint, nulla lett a gyakorisaga.

f., A populacio 1étszam megtartasa érdekében az utddpopulaciot szelektalni kellett.
Az utodokat véletlenszerien valasztottam ki. Ezutdn a bakokat az eggyel
nagyobb sorszamu volierebe helyeztem at, az utolsébol pedig az elsébe kertiltek.
Az igy keletkezett populécio lett az 0j sziildpopulécio.

g., A c., ponttdl kezdve ismételtem a 1épéseket a kivant nemzedékszam eléréséig.

A DNS-mintabo6l szarmaztatott adatokbol indultam ki, majd a hasznalt parositasi
¢és szelekcids eljarast leprogramozva szaz nemzedéken keresztiil kovettem az allomany
valtozasat. A szimulaciot 400-szor ismételtem, majd a kapott 4allomanyokat
Osszehasonlitottam a jelenlegivel. A sziikséges ismétlésszdmot a 3.2. fejezetben leirtak

alapjan szamoltam ki. A statisztikai elemzést x* probaval (FALCONER és MACKAY,

1996) végeztem. A y” probat MS Excel programmal készitettem.

IL. kisérlet

Egy masik szimuldcios programmal arra kerestem a valaszt, hogy egy-egy ritka
allél milyen gyorsan tlinik el a populdciobol. Ennél 9 esetet vizsgaltam meg. A 144
egyedbdl egy, kettdé vagy harom egyed rendelkezett a ritka alléllal. A ritka allél
gyakorisaga igy 0,0035, 0,007 illetve 0,0105 volt a kiindulasi allomanyban. Ezen beliil a
hordoz6 egyedek kiilonb6zé nemtiek lehettek, ez azt jelenti, hogy a ritka allélt csak
tojok, csak bakok illetve vegyesen hordozhattdk. Az elsé kisérlet kiindulé adatait csak
annyiban modositottam, hogy az emlitett 9 eset mindegyike fellelhetd legyen. Minden
kisérleti elrendezést 100 nemzedéken keresztiil figyeltem, és mindegyiket 400-szor

futtattam le. A sziikséges ismétlésszamot a 3.2. fejezetben leirtak alapjan szamoltam ki.
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A statisztikai elemzéseket Kaplan-Meier becsléssel (BOLLA és KRAMLI, 2005),
Gehan prébaval (MCGRADY, 2005), ¢és log-rate modellel (VERMUNT ¢és MOORS,
2005) végeztem. Az 1. és II. kisérlethez tartozd szadmitdogépes szimulaciokat a
MATLAB 4.2 matematikai szoftvercsomag matematikai szimuldcioval foglalkozo
részeinek hasznalataval készitettem (MATLAB, 1992). A statisztikai elemzéseket SPSS

¢s LEM programmal készitettem.

II1. Kisérlet

Egy ujabb kisérlettel arra kerestem a valaszt, hogy mekkora voliere méret — hany
egyedbdl allo csalddok, szaporodasi kozosségek — esetén lenne legnagyobb esélye a
ritka gének fennmaradédsanak a teljes populacioméret valtoztatasa nélkiil.

A 1II. és a IV. kisérletben egy generalt populéacio szolgélt a szimulacié alapjaul.
Ez a populacié 360 egyedbdl allt. (A Debreceni Egyetem Agrartudomanyi Centrumanak
bronzpulyka populacioja 200-400 egyed kozott valtozik, a telep 400 pulyka utan kap
génmegOrzési tAmogatast.) A vonalba sorolas véletlenszeriien tortént. Természetesen ez
csak a kiinduldsi populdcidra vonatkozik, hiszen a késdbbiekben mar a rotacidos —
véletlenszerli parositds szabalyai alapjan kerliltek a kovetkezé nemzedék tagjai a
kiilonb6z6 voliereekbe.

A nemek eloszldsa 72 bak és 288 tojo volt. Ez 1:4 ivarardnynak felel meg. A
szimulacioban diszkrét populaciéval szamoltam. A kiinduldsi populdcidé genetikai
szerkezete haromféle lehetett. Az elsé esetben igen ritka allélok talalhatok, a
harmadikban az allélgyakorisagok megegyeznek, mig a masodik esetben az eldbbi
értekek kozé estek az allélgyakorisagok. Nyolc lokuszon 2, 3 vagy 4 allélal szamoltam
Az allélok gyakorisdgai a 12 tablazatban lathatok. A kisérlet soran az egyedeket 3-féle
voliere szerkezetbe helyeztem el. A volierek szama lehetett: 4, 12, illetve 36, igy a
csaladok mérete 90 egyedtdl 10 egyedig valtozott. Az Gsszpopulacid mérete azonban
mindig valtozatlan maradt. A haromféle volierebe sorolast a 13. tdblazat tartalmazza.
Ebben a kisérletben 360 ismétlést végeztem mind a kilenc alappopulécion, igy dsszesen
3240 futds eredményeit rogzitettem. A sziikséges ismétlésszamot a 3.2. fejezetben
leirtak alapjan szédmoltam ki. A populaciot 15 generacion keresztiil tartottam a
valosagban hasznalt parositasi és szelekcios eljarassal. A program rogzitette minden
voliereben ¢és a teljes allomanyban a Shannon index értékeket, valamint azt az elsd

idépontot, amikor egy génvaltozat elveszett.
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Esetek | Allélok Lékuszok

1 2 3 4 5 6 7 8

0,9750 10,9750 | 0,9750 | 0,9528 | 0,9528 | 0,9528 | 0,9806 | 0,9806

0,0111 10,0111 |0,0111 | 0,0250 | 0,0250 | 0,0250 | 0,0194 | 0,0194

0,0069 | 0,0069 | 0,0069 | 0,0222 | 0,0222 | 0,0222

0,0069 | 0,0069 | 0,0069

0,2917 10,2917 | 0,2917 | 0,4167 | 0,4167 | 0,4167 | 0,7500 | 0,7500

0,2917 10,2917 | 0,2917 | 0,4167 | 0,4167 | 0,4167 | 0,2500 | 0,2500

0,2917 10,2917 | 0,2917 | 0,1667 | 0,1667 | 0,1667

0,1250 | 0,1250 | 0,1250

0,2500 | 0,2500 | 0,2500 | 0,3333 | 0,3333 | 0,3333 | 0,5000 | 0,5000

0,2500 | 0,2500 | 0,2500 | 0,3333 | 0,3333 | 0,3333 | 0,5000 | 0,5000

0,2500 | 0,2500 | 0,2500 | 0,3333 | 0,3333 | 0,3333

SO Al w > S O W > T A = >

0,2500 | 0,2500 | 0,2500

12. tablazat. A III. kisérlethez tartozo kiindulasi allélgyakorisagok

A volierek szama 4 12 36

Egy voliereen | 0sszesen 90 30 10

beliili 1étszam bak 18 6 2

tojo 72 24 8

13. tablazat. A III. kisérlethez tartozoé alappopulacié elrendezései

A IIL. és a IV. kisérlethez a Scilab 2.7.2 (DRAKOS, 1997) matematikai szoftvert
hasznaltam ¢és a programok egy részét a Nemzeti Informacios Infrastruktara Fejlesztési
Program szuperszamitogépén futtattam. A statisztikai elemzéseket varianciaanalizissel,
Kolmogorov-Szmirnov probaval (LUKACS, 1996), Kaplan-Meier becsléssel (BOLLA
és KRAMLI, 2005) és Gehan probaval (MCGRADY, 2005) végeztem mindkét

kisérletben. A statisztikai elemzéseket az SPSS programmal készitettem.

IV. kisérlet

Itt az ivararany valtoztatasaval figyeltem meg, hogyan valtozik a variancia, illetve
a ritka allélok hany nemzedék alatt vesznek el. A kiindulasi populécio 1étszdma ismét
360 egyed volt. Tizenkét vonalba soroltam az egyedeket. A bakok és tojok aranya 1:2,
1:4 és 1:9 volt (14. tablazat).
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A bakok és tojok aranya 1:2 1:4 1:9
Voliereen Osszesen 30 30 | 30

beliili 1étszam Bak 10 6 3
Tojo 20 24 27

14. tablazat. Létszamadatok a negyedik kisérletben (egyed)

A kiindulasi populacio allélgyakorisdgai megegyeztek a harmadik kisérletben

alkalmazottakkal. Osszesen ismét kilenc alapesettel 15 nemzedéken at, 360 ismétlést

végeztem, igy 3240 futas eredményei alapjan vontam le kdvetkeztetéseimet a genetikai

valtozatossagra ¢és az allélvesztésre vonatkozoan. A sziikséges ismétlésszamot a 3.2.

fejezetben leirtak alapjan szamoltam ki.

4.3. Vizsgalati eredmények bemutatasa és értékelése

I. kisérlet

A populacié minden lokuszara nézve Hardy-Weinberg egyensulyban volt. A

szamitasokat ” probaval végeztem. A y” értékeket a 15. tablazat tartalmazza.

Lékusz | Szamitott y° érték ¥’ érték 5%-os szignifikancia szintnél Szabadsagfok

1. 0,2764 7,81 3
2. Ezen a lokuszon a populacié homozigéta volt

3. 0,0078 5,99 2
4. 0,0918 3,84 1
5. 1,2698 5,99 2
6. 1,6868 5,99 2
7. 0,0075 3,84 1
8. 0,2470 3,81 1

15. tablazat. ¥ préba a Hardy-Weinberg egyensiily ellenérzésére

A kapott genotipus adatokbol kiszamitottam a vart (H, = 0,1598) és a tényleges

heterozigozitasi értéket (H, = 0,1579). Ez az alacsony érték a pulykdkra jellemzé
sajatossag (KOROM  és

mtsai, 2003).

A becsiilt

beltenyésztettség  1,19%
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, ahol a H, a megfigyelt a H, pedig a Hardy—Weinberg egyensuly

alapjan vart heterozigozitast jelenti.

A Shannon index segitségével az allomany genetikai valtozatossagat kivantam
szamszerusiteni. A Shannon index szamitasat lokuszonként végeztem, értéke egy
nemnegativ szam lehet, melynek mértéke fligg a lokuszon talalhatéd allélok szamatdl €s
az egyes allélok relativ gyakorisdgatol. Minimalis, vagyis nulla, ha a 16kuszon egyetlen
allél szerepel, arra homozigdéta a populacio. Maximalis az értéke, ha minden allél
azonos gyakorisaggal szerepel.

Példamban a lokuszok ¢€s az allélok szamat figyelembe véve a lokuszonkénti
Shannon indexek Osszege akkor lett volna maximalis, ha az elsé 16kuszon minden allél
gyakorisdga 0,25, a harmadikon, az 6tddiken és a hatodikon 0,33, a negyediken, a
hetediken és a nyolcadikon 0,5 lett volna. Ezekhez az allé¢lgyakorisdgokhoz tartozo
Shannon index 0sszeg 6,76. A kapott adatok alapjan ebben az adott populaciéban a
szimuléacios futdsok sordn a 100. nemzedékben 1,6-2,9 kozotti értékeket vett fel. Egy-
egy futas sordn erdsen ingadozott az értéke, de az Gsszes futtatas atlagértéke 2,17 koriil
allandosult. A kiindulasi pillanatban 2,14 volt.

E kisérlet célja a jelenlegi parositasi eljards genetikai valtozatossagra valo
hosszll tdva hatdsdnak elemzése volt. Az allapotfelmérés eredményét, miszerint a kis
populacioméret ellenére (144 egyed) a populacié Hardy-Weinberg egyensulyban volt,
biztatd jelként értékeltem. Mivel nem tapasztaltam sem heterozigdta hidnyt sem
tobbletet, ez azt sugallta, hogy az allomany parositasa kozel all a véletlenszera
parosodashoz. Ha egy szubpopulacios szerkezetbdl szarmazé mintdban altalanos
heterozigdta hidnyt észleliink, akkor a Wahlund hatast tapasztaljuk MCDONALD
(2004). PARDUCCI és munkatarsai (1996) heterozigéta hianyt tapasztaltak az altaluk
vizsgalt fehér Ilacfenyé populaciokban. A jelenséget a pollenek korlatozott
szétszoroddasa okozta Wahlund hatdssal magyaraztak.

Vadmacska populdciokat vizsgéltak RUIZ-GARCIA ¢és KLEIN (1997)
Spanyolorszagban és az Egyesiilt Allamok kozépnyugati teriiletének északi részén. A
két populacioban eltérd eredményeket kaptak. A Kataldn vidéken Hardy-Weinberg
egyensulyi allapotot, mig az észak-amerikai populacioban altalanos heterozigdta hianyt
talaltak, amit a részpopulacios szerkezetnek koszonheté Wahlund hatassal indokoltak.
Annak oka, hogy a pulykapopuldciéban nem taldltam nyomat a Wahlund hatasnak, a

vonalak kozotti folyamatos migracionak tulajdonitottam.
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PALA (2004) eredményei szerint rotacios teny€sztési eljarassal a legcélszeriibb a
kis populacidk genetikai valtozatossagdt megdrizni. Javaslata alapjan az egyes
vonalakhoz tartozd egyedeket faktoranalizissel kell kivalasztani, hogy egy-egy
szubpopulaciéba minél jobban hasonlitd egyedek keriiljenek. Igy egy csoportba
keriilhetnek hasonld temperamentumu, vagy teljesitményti allatok, de lehet egy-egy
csoport jellemzdje valamely betegséggel szembeni rezisztencia vagy akar a rossz tartasi
feltételek tolerdldsa is. A vizsgalt génrezerv pulykapopulacié megfelel PALA (2004)
javaslatanak, hiszen a vonalakba sorolds alapja foldrajzi értelemben vett szarmasuk volt,

mivel az azonos helyeken vasarolt pulykakat azonos volierekben helyezték el.

I1. kisérlet

A szamitogépes szimulaciok sordn rogzitettem, hogy egy ritka allél hanyadik
nemzedékben vész el. Megvizsgaltam, hany nemzedék kell az allélgyakorisag nullava
valasahoz, ha a populaciéban egy, kettd illetve harom egyed rendelkezik ezzel a ritka
génvaltozattal. Kiilon kellett kezelni a nemeket, hiszen a szelekcié miatt eltérd esélye
van egy baknak illetve egy tojonak génjei tovabbadasara. Annak a valoszinliségét, hogy
egy bak ritka (kezdeti allé¢lgyakorisag 0,0035) alléljat a szelekcid soran kivalasztott
valamely azonos vonalbeli egyed 6rokli egy adott nemzedékben a kovetkezé mddon
szamitottam ki.

A szimulacidban 144 pulyka szerepelt 6sszesen 12 vonalban. Minden vonalban 3
bak és 9 tojo volt. A tojok egyenként 40 tojast tojtak, igy vonalanként 360 utoddal
szamolhattam. A ritka génvaltozatot minden utdd 50%-os valdszinliséggel 6rokolte, igy
varhatoéan az utddok fele rendelkezett vele. Egy hordozé bak esetén varhatéan 60 utod
rendelkezett a ritka génvaltozattal az adott vonalban, 300 pedig nem. Egy hordoz6 tojo
esetében varhatoan 20 utdd rendelkezett a ritka génvaltozattal az adott vonalban, 340
pedig nem.

Legyen az 4 esemény az, hogy 1 hordozo bak esetén a vonalbdl 1 utddot
véletlenszertien kivélasztva az éppen hordozd lesz, vagyis egy bak ritka (kezdeti
allélgyakorisag 0,0035) alléljat a szelekcio soran kivalasztott valamely azonos vonalbeli

egyed Orokli egy adott nemzedékben. Ekkor

(6Oj

k 1 60 1

P(A)=" = = =-~0,166

(4) n (360} 360 6
1
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ahol & a vizsgalt esemény szempontjabol bekovetkezd kedvezd esetek szamat, n pedig
az Osszes eset szdmat jelenti.

Ugyanez egy tojo esetében a kdvetkezd modon alakul: legyen a B esemény az,
hogy 1 hordozo tojo esetén a vonalbol 1 utdédot véletlenszeriien kivalasztva az éppen
hordozé lesz, vagyis egy tojo ritka (kezdeti allélgyakorisag 0,0035) alléljat a szelekcid
soran kivalasztott valamely azonos vonalbeli egyed 6rokli egy adott nemzedékben.

Ekkor

‘mmzﬁz ! zﬁgzizawi
n [360] 360 18

1

ahol k és az n jelentése az el6zéekben leirtakkal megegyezik.
A szimulacios kisérlet eredménye jol igazolta azt a feltevésemet, hogy a nem
jelentésen befolyasolja egy ritka allél elvesztésének a valdszinliségét a jelenlegi

parositasi rendszerben (16. tdblazat).

Az Az esetek Az esetek Az esetek Szoras
allélvesztések hany hany hany
idopontjainak | szazalékaban | szazalékaban | szazalékaban

medianja | kovetkezett be | maradt meg a | maradt meg a
az allélvesztés gén 25 gén 100
az els6 5 nemzedéken | nemzedéken
nemzedékben tul tul
Kezdeti | 1 tojo 1 85,5% 2,8% 0,0% 11,2
allél- 1 bak 23 21,5% 48,5% 6,5% 37,1
gyakorisag:
0,0035
Kezdeti | 2 tojo 3 71,0% 6,8% 0,3% 14,4
allél- 1 tojo 31 19,8% 53,3% 7,8% 38,1
gyakorisag: | 1 pak
0.007 " 2 bak 59 5.5% 72.0% 1,3% 344
Kezdeti | 3 tojo 7 43,5% 30,5% 1,0% 30,8
allél- 2 tojo 39 15,3% 60,0% 5,3% 34,9
gyakorisag: | 1 pak
0.0105 "1 %oj6 75 6,3% 76,0% 24,0% 36,6
2 bak
3 bak 96 1,0% 88,0% 33,8% 29,9

16. tablazat. Az allélvesztéssel kapcsolatos szamitasok eredményei 400 ismétlés utan

Ha 144 egyedbdl csak egy tojo rendelkezett a ritka alléllal, az esetek 85,5%-ban

az elsé 5 nemzedék alatt elveszett az allél és csak 2,8%-ban maradt meg tartésan, 25
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nemzedéken til. Egy bak esetében 21,5%-os relativ gyakorisaggal veszett el az allél, és
48,5%-ban maradt meg.

A 16. tabldzat masodik oszlopaban az allélvesztések idOpontjainak medianjat
adtam meg. Atlaggal azért nem lehetett jellemezni az egyes eseteket, mert tobb
alkalommal (féleg bakokndl) nem kdvetkezett be allélvesztés 100 nemzedéken beliil.
Ebbdl tehat nem deriilt ki, hogy az a bizonyos allél a 101-dik nemzedékben vagy a 149.
nemzedékben elveszett-e. Azonban 400 ismétlés mellett a median jol hasznalhatod
mutato az egyes kisérleti elrendezésekhez kapott nemzedékszamok 6sszehasonlitdsahoz.

A 13..14.. és a 15. dbrak az allélvesztések szamanak valtozasat szemléltetik.

400

350

300 1

250 7

200 7

150

Allélvesztések szama

100

50

|—|_|_|_l_|_|_.—|_|_|_|_|_|—l—| [

0-5 -15 16-25 26-35 36-45 46 -55 56 - 65 66-75 76-85
Nemzedékek

O1tojo O2toj6 O3 tojo

13. abra. Allélvesztések szaima a nemzedékek fiiggvényében, ha a ritka allélt tojok hordozzak

400

350

w
=3
S

N
a
=}

200

Allélvesztések szama
.
g

.
o
=}

50

16 - 25 26-35 36 - 45 46 - 55 56 - 65 66 - 75 76 - 85
Nemzedékek

O1 bak O2 bak O3 bak

14. abra. Allélvesztések szima a nemzedékek fiiggvényében, ha a ritka allélt bakok hordozziak
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400

350

300

250

200 -

150

Allélvesztések szama

100

6-15 16-25 26-35 36- 45 46-55 56 - 65 66 - 75 76 -85
Nemzedékek

O3 toj6 O2toj6 and 1 bak D1 1t0j6 és 2 bak D3 bak ‘

15. abra. Allélvesztések szima a nemzedékek fiiggvényében, ha a populicioban harom egyed

hordozza a ritka allélt

Az allélvesztések moddszeresebb attekintése érdekében itt is alkalmaztam a
talélés analizis két eljarasat, a Kaplan—Meier becslést, €s a log-rate modellt, ezen beliil
az exponencidlis tulélési modellt. Az alabbi abrakon a vizsgalt esetek Kaplan—Meier
becslofiiggvényei lathatok. Minden abrahoz tartozo barmely két eset kozott szignifikans
eltérés mutatkozott (Gehan proba, P<0,001), hogy melyik nemzedékben kovetkezik be
az allélvesztés. Ebben a problémaban a tulélés a ritka allél megmaradasat jelenti

(16-19. abra).
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A 16. dbran kék gorbe jelzi az 1 tojo allélvesztéséhez tartozd Kaplan-Meier
becslést. Az esetek 50%-aban mar az els0 nemzedékben nulla lett az allélok
gyakorisaga. Ha a ritka allélnak nem egy, hanem kett6 vagy harom reprezentansa van a
populéacidoban €és a hordozok ndivaruak, akkor az elsé nemzedékben csak az esetek
29%-aban illetve 10%-aban vész el az allél. Az abrardl a késdébbi nemzedékek torténései
is leolvashatok. A fliggéleges tavolsag arrol ad tdjékoztatdst, hogy egy adott
iddpillanatban az egyes esetek kozott milyen eltérések mutatkoznak a vizsgalt esemény
bekovetkeztének aranyat illetden. A 8. nemzedéket tekintve a 16. dbrardl leolvashato,
hogy egy tojo esetében az esetek 90%-ban az allél mar nincs jelen a populdcidban. Ha
kezdetben két tojo rendelkezett a megfigyelt alléllal, akkor ez az ardny mar csak
80%-0s, harom tojo esetén pedig 52%. A vizszintes tavolsag azt szemlélteti, hogy
ugyanolyan aranyu allélvesztés mennyivel késobb kovetkezik be egyik-masik esetben.
Tekintstik, hogy hanyadik nemzedékben kovetkezett be fele aranyban az allélvesztés.
Egy tojo hordozonél ez mar az els nemzedékben bekdvetkezik, két tojo mellet a

2. nemzedékben, és ugyanez harom tojo mellett, csak a 7. nemzedékben torténik meg.
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17. abra. Kaplan-Meier becslés a tulélési fiiggvényre. A ritka allélt bakok hordozzak

A 16. és a 17. 4bran lathaté Kaplan-Meier becsléseket is Osszevethetjiik. Jol

lathatd, hogy a nemek kozott az allélvesztések szempontjabol nagy eltéréseket
tapasztalunk. Bakok esetén 12 nemzedéken beliil nem torténik meg, hogy az esetek

felében a megfigyelt allél gyakorisdga nulla legyen.
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A 18. abran azokat az eseteket abrazoltam, amikor a ritka alléllal kezdetben két
egyed rendelkezett. Ezek koziil a kék szinnel jelolt két tojo esete a 16. a zold szinnel
jelolt két bak esete a 17. abrdkon mar szerepelt, csak a jobb szemléltetés érdekében
helyeztem ezeket egy dbrara. A két tojo €s a két bak kozott helyezkedik el, de a két
bakhoz kozelebb az a valtozat, ahol egy t0jo ¢és egy bak volt a ritka allél hordozdja.
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A 19. abran az el6z6ho6z hasonldan taldlhatunk ismétlddé gorbéket a 16. és a 17.
abrarol. A harom toj6 és a hdrom bakhoz tartoz6 gorbék szerepeltek az eldzdekben is.
Ha a hordozok vegyesen keriilnek ki mindkét nembdl, a gérbék a hdrom bak esetéhez

vannak kozelebb. A 18. és a 19. dbra is szemléletesen mutatja a bakok elényét génjeik

atorokitése szempontjabol.
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Az exponencialis log-rate modell alapjan kiszamoltam, hogy hanyszor nagyobb a
valoszinlisége a ritka allél elvesztésének néhény Osszehasonlithatd esetben. A rész- és

végeredményeket a 17. és 18. tabldzat tartalmazza. Az alkalmazott matematikai modell:

ln htipus = ﬂxij + ﬂtipus'xij

Hatasok p St. hiba e’ Szab. fok | P érték
F6 hatis 2,206 0,0177| 0,1101 1| 0,007
Tipusok

1 tojo 1,3274 0,047| 3,7714

1 bak -0,1523 0,0489| 0,8588

2 t0j6 0,8291 0,0476| 22913

1tojé 1 bak | -0,1854 0,0489| 0,8308

2 bak -0,4239 0,0503| 0,6545

3 tojé 0,2043 0,0477| 11,2266

2 t0j6 1 bak | -0,2275 0,0486| 0,7965

1t0j6 2 bak | -0,5783 0,0536| 0,5609

3 bak -0,7935 0,4522 8| 0,000

17. tablazat. Az exponencialis log-rate modell eredménytablazata

A s a haldlozasi intenzitast jelenti az egyes vizsgalt esetekben (tipusoknal).
Minél nagyobb az értéke annal nagyobb az allélvesztés lehetdsége az egyes tipusoknal.

Ertéke az alabbi modon szamithato ki:

B

tipus *

_ B
h =ep-e

tipus

Példaul hy,, =el; -el,; =0,1101-3,7714=0,4152. A halalozési intenzitasi értékektdl

110j6
informativabb, ha két haldlozdsi intenzitds hanyadosat szamitjuk, igy az
Osszehasonlitasban levo eseteknél megtudhatjuk, hogy hanyszor nagyobb az allélvesztés
valoszinlisége egymashoz viszonyitva. Ezeket a héanyadosokat tartalmazza a 18.
tabldzat, mely a kovetkez6 modon értelmezhetd. A celladkban talalhatd szamok azt
mutatjak, hogy hanyszor nagyobb a valdszinlisége egy ritka allél elvesztésének, ha a
fels6 sorban olvashatd a hordozok neme és szdma, a bal sz¢éls6 fliggéleges oszlopban
olvashatokkal szemben. Példaul 4,392-szer nagyobb az allélvesztés valoszinlisége, ha az
egyetlen hordozo toj6, mintha az egyetlen hordozé bak volna. Egy masik esetet nézve:
ha a kiindulési populdciéban volt egy allélunk, amit csak két egyed, egy tojo és egy bak

hordozott, 0sszehasonlitjuk azzal az esettel, amikor a hordoz6 két bak volt. Ekkor a
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18. tdblazat 5. oszlopaban és 5. soraban 1évo 1,269-es szam azt jelenti, hogy a vegyes

hordozok esetén 1,269-szer nagyobb a valdsziniisége a ritka allél elvesztésének.

1 tojo |1 bak |2 tojo | 1 tojo 1bak | 2 bak |3 tojé | 2 tojo 1 bak |1 toj6 2 bak
1 bak 4,392 1,428
2 tojo 1,646
1 tojo 1 bak 2,758
2 bak 1,312]3,501 1,269
3 tojo 3,075 1,868
2 tojo 1 bak 1,54
1 tojo 2 bak 2,187 1,42
3 bak 1,899 1,44712,712 1,761 1,24

18. tablazat. Az allélvesztés valosziniiségének aranyai

A 18. tablazatban a 7.oszlop 2. sordban 1,428-et kaptam, 3 tojonal 1 bakhoz

viszonyitva ennyiszer nagyobb valdszinliséggel kovetkezik be allélvesztés. Tekintve az
1:3 (bak:toj6) ivararanyt, ez elsé pillanatban meglepdnek tlinhet. Azonban a
szamitogépes szimulacioban a 3 tojé nem egy vonalban volt. Igy ha kiszamitjuk, hogy 1
hordozé bak esetén mennyi a valoszinlisége annak, hogy a ritka génvaltozat nem
oroklodik tovabb a kovetkezot kapjuk. A szimulacioban 144 pulyka szerepelt dsszesen
12 vonalban. Minden vonalban 3 bak ¢és 9 tojé volt. A tojok 40 tojast tojtak, a kikeld
utédokbdl azonban vonalanként csak 12 utddot tartottam meg tovabbtenyésztésre. A
ritka génvaltozatot minden utéd 50%-os valoszinliséggel 6rokolte, igy véarhatdoan az

utédok fele rendelkezett vele. Legyen a B esemény az, hogy 1 hordozd bak esetén a

(300)
12
P(B)=~—<=0,108.

)

Legyenek most A;, A; és A; azok az események, hogy az 1. 2. illetve 3. t0jo

ritka allél elvész:

alléljai elvesznek. Ekkor a 7" esemény — ami azt jelenti, hogy a tojok utan nem marad
olyan utdd, aki hordoznd a ritka allélt — az A;, 4> és A3 egyiittes bekdvetkezésével
egyenlo.

P(T):P(Al'Az'A3)
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Az A;, A, és A; azok az események fiiggetlen események, igy az események

szorzatanak valdszinlisége az események valdszinliségének szorzataval egyenldk:

[340] [340} [340}
12 ) L12) 12
P(A4, - A, - 4y) = P(4,)- P(4,)- P(4,) = = 0,123

BIBIS

Tehat a hordoz6 bak esetén 0,108 a valosziniisége annak, hogy a ritka génvaltozat

nem 0roklédik tovabb. Amennyiben 3 hordozo tojonk van, annak a valoszintisége, hogy
a ritka génvaltozat nem Oroklodik tovabb: 0,123. Ez a kicsi kiilonbség minden
nemzedékben fennall, tehat ezzel magyarazhatd, hogy a bakok nagyobb eséllyel
orokitik at alléljaikat. Ha a tojok egy vonalbol szarmaztak volna, akkor a tdblazat
megfeleld helyén 1,428 helyett 1-et vartunk volna.

DIETL ¢és LANGHAMMER (1997) szimulacids kisérleteikben kiilonbozo
szelekcios eljarasokat teszteltek. Véletlenszerli parositast, negativ— ¢&s pozitiv
célparositéast, és olyan eljarast hasonlitottak Ossze, ahol minimalis a beltenyésztettségi
rata. Programjukban csak egy lokuszon vizsgalodtak, de 80 alléllal dolgoztak.
Cikkiikben leirtdk, hogy az allélok 79%—94%—at veszitették el 15 nemzedék alatt a
parositasi eljarastol fiiggden. Esetemben ez az arany nem volt tobb, mint 0%-36%, bar
szamitasaimban Gsszesen 25 allél szerepelt 8 16kuszon.

Egy masik szimulédcios tanulmanyban PRIKRYL és munkatérsai (1987) szintén az
allélvesztést vizsgaltak. Ot nemzedéken at minden pérositasbol 5-25 egyed alapjan
valasztottak ki a kovetkezé nemzedék sziilo egyedeit. A kezdeti allélgyakorisag 2 vagy
5 lokuszon 0,01-0,99 kozott alakult. Megallapitottdk, hogy az allélvesztés kiilondsen
nagy volt az F1 nemzedékben, amikor az allélgyakorisag 0,3 alatt volt, de jelentésen
csokkent a késobbi nemzedékekben. A legtobb allélvesztés 0,01 allélgyakorisag mellett
kovetkezett be. Ez az all¢lgyakorisag nem sokkal magasabb, mint az altalam szamolt
legritkabb allél esetén (0,0069), igy nem meglepd a tapasztalt nagymértéki allélvesztés.

A szimulacios kisérlet igazolta, hogy a vizsgalt tenyésztés eljarasban az ivar
jelentésen befolyasolja egy ritka allél elvesztésének valdszinliségét. A tojoknal kisebb
az esély, hogy egy adott allél megmaradjon a populacioban. Ennek jelentdsége abban
all, ha ismert hogy egy génvaltozatot csak kevés szdmu tojo hordozza, akkor célszerii

ezektdl a tojoktol tobb utddot tenyésztésre megtartani.

64



Ujabb kérdésként felmeriilt, hogy hany évenként célszeri mikroszatellit marker
vizsgalatot végezni a populacid genetikai allapotdnak ellendrzése céljabol. Ennek
idépontja sok mindentdl fiigghet: pénziigyi lehetdségek, a populacio genetikai allapota
¢és szerkezete. Csupan a jelenlegi szerkezetet és a genetikai adottsagokat tekintve az
ajanlashoz, kivalasztottam 288 olyan esetet, ahol az allélgyakorisag 0,05 volt, és a
hordozok részben vagy teljesen tojok.

Szerintem rotdciés vonalparositds mellett négy nemzedékenként -célszerd,
amennyiben a populédcioban ritka 0,05 vagy ez alatti gyakorisagl allélok vannak, és
ezek hordozoi nagy részben vagy teljességgel tojok. Szamitasaim szerint beavatkozni,
vagyis az ilyen tojoktol a szokdsosnal tobb utdodot megtartani ebben a populécidban
akkor kell, ha az allélgyakorisag 0,03 ala csokken. A génsodrddast 288 esetben kovetve,
ez alapjan végzett szamitasaim szerint négy nemzedékenként végezve a genetikai
vizsgalatot szinte teljes biztonsaggal elkeriilhetjiik az allélvesztést. Ot nemzedékenként
ismételve a genetikai vizsgalatot, mar csak 84,6 %-os a siker a génmegdrzés terén. Hat
nemzedékenként tovabb csokken ez az érték, ekkor mar csak 76,9% volt. Az Gsszes
allélvesztést tekintve, az azt megel6z6 2 nemzedéken beliil 0,02 vagy annal kisebb volt
az allélgyakorisag.

Mivel nem tudjuk, hogy ezek a markerek milyen lokuszokkal allnak
kapcsoltsagban, eléfordulhat hogy egy eldnytelen tulajdonsdgot meghatarozé lokusz
megorzésén faradoztunk. De a génmegdrzésnél még nem ismertek a jovobeli elonyos

tulajdonsagok, ezért minden génvaltozatot érdemes megorizni.

III. kisérlet
Az effektiv populacioméret minden populaciotipusnal 230,4 volt. A szamitashoz
az alabbi formulat hasznaltam:
4-N,-N,
Ne =T
N, +N,
ahol N,, és Nra populacié him és néivaru egyedeinek szdmat jelenti (FALCONER és
MACKAY, 1996). Ez alapjan becsiiltem a beltenyésztettségi koefficienst:

AF:;zo,OO217
2-N

(FALCONER ES MACKAY 1996). A 15. nemzedékben az F=0,03255, amennyiben a

kiindulaskor nem volt beltenyésztett a populacio.
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Amikor tobb lokuszon ritka allélok voltak az alappopuldcidoban, a genetikai
valtozatossag mért értékei kozott nem mutatkozott szignifikéns eltérés. A masodik
esetben, amikor az alappopulacidban az allélgyakorisdgok 0,125-0,75 kozottiek voltak
a kis csalddok bizonyultak elénydsebbeknek, ott volt szignifikansan magasabb
(P<0,001) a genetikai valtozatossdgot méré Shannon index; a koOzepes— ¢és nagy
csaladdok esetén nem volt kiilonbség. Hasonléan a harmadik esetben is, mikor az
alappopulacidban az allélgyakorisagok megegyeztek, a kis csaladok (10 egyed/vonal)
mutatkoztak a legkedvezébbeknek (P<0,001). Ekkor azonban a nagy (90 egyed/vonal)
és kozepes csalddok kozott is jelentds volt az eltérés, a kozepes méretii csaladok
(30 egyed/vonal) javara (P<0,001) (19. tablazat). Az elvileg lehetséges maximalis
Shannon index itt 8,838 lehetett.

Allélgyakorisag
Csaladméret 0,0069—0,9806 | 0,1250-0,7500 0,2500-0,5000
90 egyed/vonal Atlag 1,48 7,93 8,53
Széras 0,33 0,19 0,10
30 egyed/vonal | Atlag 1,50 7,94 8,57
Széras 0,34 0,19 0,09
10 egyed/vonal | Atlag 1,50 8,02 8,64
Széras 0,32 0,16 0,07

19. tablazat. Az egyes populaciétipusokhoz tartozoé atlagos Shannon index értékek a 15.

nemzedékben

Az els6 esetben — ahol igen ritka gének is eléfordultak a kiindulasi populdcidban —
vizsgaltam azt is, hogy melyik az az elsé nemzedék, ahol valamelyik génvaltozatot
elveszitjiik a genetikai sodrodas kovetkeztében. Ennek értéke 1 és 11 kozott valtozott,
tehat ilyen alappopulacio és tenyésztési eljaras esetén biztosan bekovetkezett valamely

lokuszon valamelyik allél elvesztése (20. dbra).
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20. abra. Az elsé allélvesztés idopontja nemzedékekben mérve eltérd csalaidméretek esetén. A

kezdeti allélgyakorisag 0,0069-0,9806 kozotti

A hisztogramok kevéssé térnek el egymastol, és ezt igazolta a varianciaanalizis
vizsgalat is, mellyel kimutattam, hogy szignifikdns kiilonbség csak a legkisebb és a
legnagyobb csaladméret kozott (P<0,001) volt. Itt is a kis csaladok bizonyultak
elénydsebbnek (20. tablazat).

Csaladméret Atlag Szoras
90 egyed/vonal 3,37 1,53
30 egyed/vonal 3,50 1,68
10 egyed/vonal 3,69 1,69

20. tablazat. Az els6 allélvesztés atlagos ideje nemzedékben megadva.

Az alappopulacioban ritka génvaltozatok vannak

Az eredményt megerdsitette a Gehan proba is, mely a becsiilt talélési fliggvényeket
hasonlitja 6ssze. Csak a legnagyobb ¢és a legkisebb csaladméret kozott volt meghatarozo
kiilonbség (P=0,04). A 21. abran lathatok a talélési fliggvényekre vonatkozd Kaplan-
Meier becslések. Az abran kék szin jelzi a kis csaladok (10 egyed/vonal) esetét, és ez a
gorbe fut a legmagasabban. Mivel itt a talélés az allél megmaradasat jelenti, itt ez a kék
szinnel jelolt eset a legkedvezObb. Ez az dbra is jol szemlélteti, hogy csak kis

kiilonbségek vannak az egyes esetek kozott.
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szaporodasi kozosségek

A harmadik kisérlet eredménye — miszerint az azonos populacioméret esetén tobb
szubpopulacid egyenként kisebb egyedszammal ciklikus rotacids eljarassal vald
tenyésztése kedvezdbb, mint ugyanezzel az eljarassal tenyésztett de kevesebb
szubpopulacié egyenként nagyobb egyedszammal torténd alkalmazéasa — arra enged
kovetkeztetni, hogy az 0 nemzedék bakjainak kovetkezd volierbe helyezése jobban
biztositja a gének keveredését, a valtozatossdg minél magasabb szinten valo tartdsat,
mint ami a véletlenszerli parosodassal nagyobb vonalakban elérhetd volna. Tehat egy
adott méretli populacional célszerii tobb kisebb részpopulédciora osztani az egyedeket. A
szubpopulacidk  optimalis méretének meghatarozasdhoz tovabbi  vizsgalatok

sziikségesek.

IV. kisérlet

A negyedik kisérletben a nemek aranyat valtoztattam az egyes vonalakban, de a
teljes populaci6 létszama allando volt.

A genetikai valtozatossagot vizsgéalva a 15. nemzedékben megallapithato, hogy az
elso két esetben, vagyis amikor az alappopulacié allélgyakorisaga 0,0069-0,98 kozott
vagy 0,125-0,75 kozott volt, akkor a nemek ardnya nem gyakorolt hatast a genetikai
valtozatossag mértékére az adott koriilmények kozott. A nemek ardnya kozotti
kiilonbségek kimutathatd hatdsa a genetikai valtozatossdgra csak egy esetben

jelentkezett, amikor az allélgyakorisagok megegyeztek az alappopulacioban (P<0,001).
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Ekkor legkedvezébbnek az 1:2 bak—tojé ardny mutatkozott, mig a legkisebb genetikai

valtozatossag az 1:9-es bak-tojo aranynal volt (21. tablazat). Az elméletileg lehetséges

maximalis Shannon index érték itt is 8,838 lehetett.

Allélgyakorisag
Ivararany 0,0069-0,9806 0,1250-0,7500 |  0,2500-0,5000
(bak:tojo) ]
1:2 Atlag 1,47 7,95 8,59
Széras 0,33 0,18 0,08
1:4 Atlag 1,50 7,94 8,57
Széras 0,34 0,19 0,09
1:9 Atlag 1,52 7,99 8,32
Széras 0,39 0,19 0,16

21. tablazat. Atlagos Shannon indexek az egyes populaciétipusokhoz a 15. nemzedékben

Az allélvesztések szamat illetden csak a ritka allélok esetét vizsgalhattam (5 hordozo

egyed a 360-bol), hiszen csak itt kdvetkezett be jelentds szamban, hogy valamely allél

gyakorisdga nulla lett. Az elsé allél elvesztése atlagosan a 4,52; a 3,5 és a 3,05-dik

nemzedékben kovetkezett be 1:2, 1:4 illetve az 1:9 bak-tojé ardnyokndl (22. dbra és

22. tiblazat).
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22. abra. Az elsé allélvesztés idopontja nemzedékben mérve eltéré ivararanyok (bak:tojo) esetén.

A kezdeti allélgyakorisag 0,0069-0,9806 kozotti
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Ivararany (bak:tojo) Atlag Szoras

1:2 4,52 2,37
1:4 3,50 1,68
1:9 3,05 1,10

22. tablazat. Az elsé allélvesztés atlagos ideje nemzedékben megadva. Az

alappopulaciéban ritka génvaltozatok vannak

Varianciaanalizissel az emlitett kiilonbségek szignifikdnsaknak bizonyultak
(P=0,00). Ezeken az eseteken kiviil csak egy alappopulaciét tekintve tapasztalthatd
allélvesztés, ez az 1:9 arany mellett és 0,125-0,75 kozotti kezdeti allélgyakorisag esetén
Otszor kovetkezett be a 360 ismétlésbol. Egyszer a 12., egyszer a 14. és haromszor a
15. nemzedékben.

A Gehan teszt itt is megerdsitette a varianciaanalizis eredményeit, barmely két
eset kozott szignifikans volt az eltérés (P=0,00). A 23. abrédn lathatdé a talélési
fliggvényre vonatkozd Kaplan-Meier becslés eredménye. A csaladméret vizsgalatdnal
késziilt 23. dbraval dsszehasonlitva, szembetlind, hogy itt nagyobbak a tavolsagok az

egyes esetek kozott.
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23. abra. Kaplan-Meier becslés a tilélési fiiggvényre. A vizsgalt esetek kiillonbozo effektiv

populacioméretek, az eltéré ivararanynak koszonhetéen
Az egyes aranyokhoz tartozd effektiv populdcioméret: Ne;.,=320, Ne;.4=230,4,

Ne.9=129,6 volt. Mivel itt eltéréek voltak az effektiv populdcioméretek, ezért a becsiilt

beltenyésztettség is eltérd mértékben valtozott nemzedékrél nemzedékre. A
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15. nemzedékben a beltenyésztettségi egylitthatd értékei a kovetkezOk amennyiben a
nulladik nemzedék még nem volt beltenyésztett: F,.,=0,02344, F,.,=0,03255,
F1.9=0,05787.

A III. és a IV. kisérletben minden populacidtipushoz vizsgaltam a 15.
nemzedékben mért Shannon index értékeket. Kolmogorov—Szmirnov probat végeztem
normalitasvizsgalathoz. A kapott szamitasok alapjan megallapitottam, hogy minden
populdcidban a 15. nemzedékhez tartoz6é Shannon indexértékek normalis eloszlasbol
szarmaznak (P=0,052-0,9).

Az elso allélvesztés nemzedékszama diszkrét eloszlasu valdszinliségi valtozo.
Minden populacibhoz megvizsgaltam, hogy szarmazhat-e valamilyen nevezetes
eloszlasbol. Legkozelebbi rokonsdgot a binomidlis és Poisson eloszldssal mutatta, de
ezek statisztikailag nem voltak igazolhatok.

A negyedik kisérletnél, ahol az ivararanyt valtoztattam, a genetikai valtozatossag
szempontjabol azok az esetek bizonyultak kedvezdbbnek, amikor az effektiv
populacioméret nagyobb volt. Amikor azonban igen ritka allélok (0,01 alatti) vannak a
populdcioban ezek a kiilonbségek nem voltak szignifikdnsak. Ez azt jelenti, hogy
csupan a bakok aranyanak ndvelésével nem javul jelentésen a genetikai valtozatossag
hosszu tavon. Az els6 allél elvesztésének idOpontjat tekintve azonban mar szignifikans
kiilonbségek mutatkoztak, és az 1:2 ivararany volt a legkedvezdbb.

A beltenyésztettségi leromlas a fitness tulajdonsagok rovasara mehet, és kihaldssal
jarhat kis, elszigetelt populdciok esetén. Kiilonosen nagy a veszély egy unikalis
tenyészetben a betegségek miatt féleg baromfik eset¢ben (PROVINE, 1986). SMITH
(1984) becslést végzett hogy haziallatok esetén mekkora az a minimalis egyedszam,
aminél az éves beltenyésztettségi szint emelkedés 2% koriil van. Baromfik esetére 72
egyedet allapitott meg mindkét ivarban. A Debreceni Egyetem Agrartudomanyi
Centrumanak bronzpulyka populéacidja ettél Iényegesen nagyobb. A heterozigozitas
alapjan becsiilt beltenyésztettségi koefficiens 1,19% volt, mig a IV. kisérlet sordn
generalt mintapopulacioban is csak 2%-5%-kal emelkedett 15 nemzedék alatt. Ez igen
kedvezd értéknek mutatkozik, Gsszehasonlitva KOMLOSI (2002) munkajaval, ahol
szelekcios eljarasokat tesztelve az 5. nemzedékben 0,02-0,22 kozé esett a

beltenyésztettségi egyiitthatd 33—60 egyedszam mellett.
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4.4. Kovetkeztetések és javaslatok

Kovetkeztetések
1. A Debreceni Egyetem Agrartudomanyi Centrumanak génmegdrzés céljabol

fenntartott bronzpulyka populacidja részpopulacios szerkezeti. A kis populacioméret
ellenére az allomany a vizsgalt 10kuszokra nézve Hardy-Weinberg egyensulyban volt.
Nem tapasztaltam hetrozigdta hianyt, a Wahlund hatds nem érvényesiilt. Ebbdl arra
kovetkeztettem, hogy a rotacids tenyésztési eljaras ellensulyozza a részpopuldcios
szerkezetet. A populacié ahhoz hasonlo jellemzokkel bir, mintha véletlenszert
parositassal tartanank.

2. Az entropiaval (Shannon index) kapcsolatos szamitasok azt igazoljak, hogy a
gyakorlatban hasznalt rotdciés vonalparositds algoritmus megfelelé a genetikai
egyensuly és a beltenyésztettség szempontjabol, amennyiben a tenyésztési cél a
genetikai valtozatossag fenntartdsa. Az entropia a kezdeti értékhez kozel stabilizalodott.
Fontos hangsulyozni, hogy ez statisztikailag érvényesiil, hiszen nagy egyéni eltérések
mutatkoznak. A folyamatban igen nagy a véletlen szerepe, és ez adott esetben
ohatatlanul is egyiitt jar a gének elvesztésével. A kapott adatok szorasainak vizsgalata is
ezt erOsiti, hidba magas viszonylag a valoszinlisége egy ritka allél megmaradasanak
bakok esetén, a szimulacios eredmények szerint az allélvesztések idOpontainak szorasa
tobb, mint haromszoros volt az egy tojo eseté¢hez képest, igy a valosagban a véletlen
szeszélye folytan az egyetlen populacionk ritka allélje az els6 nemzedékben is
elveszhet.

3. Azonos populacioméret (360 egyed) mellett megvizsgaltam a genetikai
valtozatossagot 4, 12 illetve 36 alpopuldciora bontds utdn. A Shannon indexek
nagyobbak voltak, tehat a genetikai valtozatossag eredményesebben fenntarthato volt,
ha tobb kisebb méretii szaporodasi kozosségre bontottam az allomanyt (36-szor
10 egyed/vonal), bar ezek a kiilonbségek nem voltak szignifikdnsak, ha a kiindulasi
populacioban az allélok, 0,01-nél kisebb gyakorisaguak voltak. Altalanos esetben, ha az
allélgyakorisagok kezdeti értékében nem voltak kirivo eltérések, 36 kis kozosség
eredményesebb volt, mint 4 nagy szaporodasi kozosség. Ebbol arra kovetkeztettem,
hogy a rotacids vonalparositasndl a bakok ciklikus athelyezése hatékonyabb eszkoz a
valtozatossag fenntartdsa érdekében, mintha a populaciot véletlenszerlien parositanank.
A nagyon ritka, 0,01-nal kisebb gyakorisagu allélok elvesztésének idOpontjat vizsgalva

csak a legkisebb és a legnagyobb csaladméret (10 és 90 egyed/vonal) kozott volt
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szignifikans kiilonbség. A Debreceni Egyetem Agrartudomanyi Centrumanak
bronzpulyka populacidja megfeleld csaladméretii (15-20 egyed/vonal).

4. Az ivararany valtoztatdsdval az effektiv populdcioméret is valtozott.
Természetesen a nagyobb effektiv populacioméret mellett a genetikai valtozatossagot
mérd Shannon indexek is nagyobbak voltak. Jelentds kiilonbségek azonban csak akkor
mutatkoztak, amikor a kiindulési allélgyakorisagok megegyeztek. Ebbdl a ténybdl az
kovetkezik, hogy pusztan a bakok szdmanak novelésével, de a populdcid 1étszdm
szinten tartdsdval a genetikai valtozatossdg szamottevéen nem novelhetd. Ha a
populaciéban igen ritka gének vannak, ezek megmaradasa szempontjabol viszont
Iényeges kiilonbség volt az egyes ivararanyokhoz tartozd esetek kozott. Itt is az 1:2
ivararany volt a kedvezdbb. Az alkalmazott tenyésztési eljardsban az 1:4 ivararany

megfeleld génmegdrzési szempontbol.

Javaslat

Tapasztalataimat Osszegezve megdallapitottam, hogy a jelenleg alkalmazott
rotacios — véletlenszerli parositds megfeleld eljaras génrezerv baromfi populaciok
szamara. Ezt azonban érdemes kiegésziteni rendszeresen DNS-vizsgélattal, amelybdl
egzakt adatokat nyerhetliink a populacié genetikai Osszetételére vonatkozdan. Ennek
gyakorisdga sok tényezdtdl — pénziigyi lehetdségek, a populacid genetikai allapota —
fiigg. Pontosabb értékelést a DNS-vizsgalat javasolt gyakorisdganak megallapitasara
csak populaciora szabottan, a konkrét DNS-vizsgalati eredmény elemzése utan lehet
adni. Az eredmények alapjan ezt a DNS-vizsgalatot ilyen szerkezetli populécional négy
nemzedékenként javasolom, amennyiben a populacioban ritka 0,05 vagy ez alatti
gyakorisagu allélokat talalunk, és ezek hordozoi nagy részben vagy teljességgel tojok.
Szamitasaim szerint beavatkozni, vagyis az ilyen tojoktol a szokasosnal tobb utddot

megtartani ebben a populacioban akkor kell, ha az allélgyakorisag 0,03 ala csokken.
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5. A klonozas tomeges alkalmazasanak hatasai a tejelo

szarvasmarha populaciéban

5.1. Irodalmi attekintés

5.1.1. Biotechnikai és biotechnologiai eljarasok

,Biotechnikai eljaras alatt azt a miiveletet értiink, amelyben valamilyen gazdasagi
cél érdekében bioldgiai modszerrel beleavatkozunk az életfolyamatokba, iddlegesen
felfiiggesztjilk azok egy részét, idozitjik a torténéseket, a természetes uttol eltérden
befolyésoljuk a lefolyasat, vagy éppen beavatkozasunkkal teremtjiik meg egy élettani
miikodés feltételét, ezzel felgyorsitjuk az életfolyamatot, biotechnikai beavatkozast
végziink” (GERGATZ, 1998). Ide tartozik példaul a mesterséges termékenyités és az
embridatiiltetés. A biotechnologiai eljarasok az Orokitéanyag megvaltoztatasara
iranyulnak, ¢és sejtszinten végezhetOk. Ebbe a csoportba sorolhatd az embriok

mélyhtitése és a klonozas is.

5.1.2. A klonozas fogalma és tipusai

A klon sz6 gorog eredetii, eredeti jelentése riigy, vesszé (VAITA és MACHATY,
1994), jelenleg azonban tobbféle értelemben hasznaljak a bioldgiaban. PALESS (1997)
szerint a kloénozads fogalman az emlésoknek zigota vagy zigdtaszerli sejtek
felhasznaldsaval vald ivartalan szaporitasat kell érteni. Egy masik megfogalmazas
szerint ,,klonoknak nevezziik az ugyanazon 0Ostdl ivartalanul eldallitott, genetikailag
azonos utodpopulaciot” (SOLTI, 2004). Mig a ndvénytermesztésben a klonozas régota
alkalmazott tevékenység, addig az allattenyésztésben ez a modszer csak mostanaban

indult fejlédésnek.
Embriodarabolas

Ebben az eljarasban egy petesejtet mesterségesen termékenyitenek meg (IVF, in

vitro fertilization), majd az igy létrejott zigotat osztddni hagyjak, egészen a nyolc
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sejtbdl 4allo embrionalis allapotig. Ekkor az embridt tobb részre hasitjdk (embryo
splitting), leggyakrabban négy, két sejtbdl 4ll6 darabra. A nyolcsejtes allapotig még
nem indul meg a sejtek differencidlodésa, s az igy kapott embriok genetikailag teljesen
azonosak lesznek egymassal. Az eddigi kutatasok alapjan gy tlinik, hogy az embridkat
legfeljebb négy részre lehet osztani, hogy elegendé szama embrionalis sejtbdl allo
¢letképes embriokat lehessen késdbb beiiltetni (BARANYAI és mtsai, 2000; GOCZA,
1997). WILLADSEN nevéhez fiiz6dnek az els6 olyan kisérletek, melynek
végeredményeként egy embriot négyfelé vagtak, s ebbdl harom barany jott vilagra

(WILLADSEN, 1979, 1986).

Sejtmag-atiiltetési technologia (nuklear transfer)

Ebben a modszerben a megtermékenyitett sejt magjat olyan zigotaba vagy
petesejtbe injektaljak, amelynek sajat sejtmagjat eldzoleg eltavolitottadk. Gyenge
elektromos aram segitségével egyesitik, ¢és igy ¢életképes zigdta nyerhetd. A
sejtmagokban taldlhatd DNS minden embridban megegyezik, azonban a befogadd
(recipiens) petesejt citoplazmaja is tartalmaz 6rokl6dd anyagot. Ez kis eltérést jelent a
klonembriok kozott. Az elsd sejtmagatiiltetés kisérletet békaembriokon végezték el

(BRIGGS ¢és KING, 1952).

Testi sejtes klonozas

Az elozéekben leirt sejtmag—atiiltetési eljarastol abban kiilonbozik, hogy itt
szomatikus sejt sejtmagjat iiltetik be egy sejtmagjatél megfosztott petesejtbe. A hiressé
valt WILMUT és munkatarsai (1997) szdmoltak be az elsd sikeres kisérletrél, melynek
eredményeképpen sziiletett meg Dolly (24. dbra). Ennek jelentdsége és nehézsége abban
all, hogy a testi sejtek mar differencidlodtak, specializalodtak valamilyen feladat
ellatasahoz. Ahhoz, hogy egy 1j ¢let fejlddhessen beldle, vissza kell allitani a sejt ,,belsod

or4jat”, hogy tjra barmilyen sejt fejlddhessen beldle.

75



= megtermékenyitatlen, f"tLr:-_,?

adomor ST sejtmag DNS-6I :
juhbol kivett megfosztoll petesejt &
i sejtek beiltetése
az enuklealt
petesajibe

embric, a donor "ﬂ'l.-_?;
arékitoanyagaval '

sejl-
lenyészel

; ; a denor anyajuh
az embrio belilte- | klonozolt utods
tésea kihorda :

an'yrawhha i :
!l v..'- - ..

24. abra. Testi sejtes klonozas menete'

5.1.3. Ossejtek a klénozasnal

Egy embriobol kevés sejtmag nyerhetd a sejtmag-atiiltetéshez, ezért csak kis
szamu genetikailag azonos egyed hozhat6 1étre beldle. Ez a tény forditotta a kutatok
figyelmét az embrionalis Ossejtek felé. A cél az volt, hogy sejttenyészetbdl szarmazo
embriot tudjanak eredményesen beiiltetni, igy tetszés szerinti 1étszdmban lehessen
genetikailag identikus egyedeket eldallitani. ,Ennek feltétele, hogy a sejtek

pluripotensek és sejttenyészetben (in vitro) korlatlanul fenntarthatok legyenek

! Az dbra forrasa:http://www.sulinet.hu/cgi-bin/db2www/ma/et_tart/Ist?’kat=Acam&id=119971321&url=
/eletestudomany/archiv/1997/9713/tudvil/ujra/ujra.html, (2005. februar 14.)
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(BARANYALI és mtsai, 2000)”. ,,Erre a legalkalmasabb megoldast az un. embrionalis
eredetii 6ssejtek (ES-sejtek: embrionic stem cells) hasznalata jelent, mert pluripotensek’
és tenyészetben differencialodas nélkiil fenntarthatok (GOCZA, 1997, 1998)”. Elészor
CAMPBELL ¢és munkatarsai (1996) publikaltdk, hogy embrionalis eredetli Os-
sejtvonalat, illetve embrionalis eredetli fibroblaszt sejtekbdl klonozott baranyt allitottak
eld. Ez volt az elsd eset, hogy klonozashoz sejttenyészetbdl szdrmazd sejtet hasznaltak
fel. Azd6ta mar sok mas fajban is sikeriilt €16 utodokat nyerni testi sejtekbdl; egérben,
szarvasmarhdban, kecskében, sertésben, macskéban, nyulban, muflonban, dszvérben,
16ban, afrikai vadmacskaban (DINNYES és mtsai, 2002). Igy, tehat megvan a

gyakorlati lehetdsége annak, hogy genetikailag azonos egyedeket tetszdleges szamban

allitsanak eld bizonyos allatfajok esetén (25. abra).

1. Erett petesejt, 2. A petesejt sejtmagjanak eltavolitasa, 3. Szedercsira, 4. Az embrid
szétvalasztas sejtjeire, 5. Holyagesira, 6. A hdlyagcesira embridocsomdjanak szétvalasztasa
sejtekre, 7. Embriondlis Ossejt-tenyészet inditdsa a holyagesira embridcsomojanak
sejtjeib6l, 8. Embrionalis dssejtek, 9. Sejttenyészet inditasa testi sejtekb6l, 10.
Sejttenyészet-eredetii testi sejtek, 11. Uj (idegen, vendég) sejtmag-atiiltetése, 12. A
klonkonstrukcid membranjanak elektrofuzidja, 13. Mesterséges zigota, 14. Klonozassal

eléallitott holyagesira, 15. Embridbeiiltetés

25. abra. A sejtmag-atiiltetéses klonozas lehetéségei 3

? Pluripotens sejtek: az embrionalis fejlédés soran sziikséges majdnem minden informaciét tartalmazé
sejtek (GOCZA, 1997) ]
* Az 4bra forrasa BODO és GERENCSER, (2000b)
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Az embrionalis Ossejtek alkalmasak arra is, hogy genetikailag moédositsak, igy
genetikai dllomanyéaban atalakitott allatok hozhatok létre. Ezeket GMO-nak (genetically

modified organism) vagy transzgenikus allatoknak is nevezziik.

5.1.4. Rokonsagi viszonyok

Az embriddaraboléassal 1étrehozott allatok (identikus ikrek) valddi sziilei a
petesejtet és a himivarsejtet addo donorok. Ezeknek az ikreknek éppugy atlagosan
50-50%-0s a sziilokkel vald genetikai azonossidga, mint barmely természetes uton
l1étrejott egyednek. A vendégembriot kihordd ndstény csak béranya, vagy mas
szOhasznalattal dajkaanya, az embrionak genetikai értelemben nem rokona. Az
embriodarabolassal 1étrejott ikrek, csakigy mint a természetben az egypetéji ikrek,
egymassal teljesen egyforma génkészlettel rendelkeznek, igy 100%-o0s a rokonsag
mértéke. Az ¢életiik folytan apré6 mutaciok keletkezhetnek, ezek eltéréseket
indukélhatnak, de ezeknek a mértéke nem jelentds.

A sejtmag-atiiltetési technikdnal mas a helyzet. ,,Egy allati sejtben nemcsak a
sejtmag, hanem a mitokondriumok is hordoznak genetikai informacidt. Az ivarsejtek
kialakulasukat kdvetden a megtermékenyitésig rendelkeznek sejtmag- és mitokondrialis
DNS-sel. Amig egyesiilésiik utdn az apai és az anyai sejtmagok egyiittesen iranyitjak az
Ujonnan létrejovo allat fejlddését, addig a himivarsejttel a petesejtbe bejutott apai
eredetli mitokondriumok az eml6soknél az egyedfejlodés kezdetén kikiiszobolddnek.
Ezért az utdd csak az anyai eredetli mitokondriumokat, illetve mitokondrialis géneket
orokli mindkét ivarban és csak a néivarban 6rokiti tovabb” (BODO és GERENCSER,
2000a). A sejtmag atiiltetése soran azonban a recipiens sejt mitokondriuma 6roklédik
tovabb, igy az embrionak van egy harmadik — genetikai értelemben vett — sziil6je is.
Ezen kiviil, itt is szdmolhatunk dajkaanyaval, de természetesen rokonsagi viszony nincs
a klon és a dajkaanya kozott.

GIBSON ¢és munkatarsai (1997) szarvasmarhanal vizsgaltdk a mitokondrialis
hatast a tejzsirszdzalékra nézve. Megallapitottdk, hogy az altaluk nézett kiillonb6zo
populacidkndl az Osszes variancia 2,9-5,6%-a a mitokondrialis eltéréseknek
koszonhetd. Mas szerzok szerint (BELL és mtsai, 1985) ez az érték nem tdbb 1,2%-nal.
A 4%-os zsirtartalomra korrigdlt tejmennyiséget vizsgaltdk FAUST és munkatarsai
(1990). Itt a mitokondrialis hatast 0-5% kozottinek talaltdk a teljes varianciahoz
viszonyitva. ONKEN ¢s SWALVE (1993) tej—, zsir—, fehérjemennyiség ¢€s tejzsir
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széazalék adatokat vizsgalva holstein-friz szarvasmarhanal a teljes variancia 6,8; 0; 2.,4;
illetve 1,2%-at tulajdonitottdk a citoplazméaban taladlhaté géneknek. SCHUTZ és
munkatarsai (1994) a mitokondridlis DNS egy génszakaszan el6forduld baziscsere
kovetkeztében 842 kg-mal tobb tej és 37 kg-mal tobb zsirhozamot tapasztaltak

laktacionként.

5.1.5. Alkalmazasi lehetoségek

Az éllattenyésztésben dolgozo kutatdk szdmara nagyon fontos az egypetéju ikrek
vizsgalata, hiszen genetikai allomanyuk azonosnak tekinthetd, igy jol vizsgalhatok
rajtuk a kornyezeti tényezOk hatdsa, legyen az akar eltéré takarmdnyozas vagy
kiilonboz6 tartdsi koriilmény. Egypetéjii ikrek, vagy akar egypetéjii harmas ikrek
alkalmazasaval kevesebb kisérleti allat hasznalataval lehetne ugyanolyan megbizhato
kutatasi eredményekhez jutni, hiszen az egyik egyedet kontrollallatnak Ilehetne
hasznalni. Klonozassal eldallitott egypetéjii ikrek segitségével genetikai betegségek is
jol vizsgélhatok.

Gazdasagi elényei is vannak az embriodaraboldsos technikai eljarasnak. A
darabolas soran keletkezett egyik embridfelet ,,felaldozva™ elére meg lehet vizsgalni az
embriok nemét és esetleges genetikai terheltségét. Sajnos a modszer hatranya, hogy
csak korlatozott szdmban nyerhetdk utédok.

A testi sejtes klonozasnak leginkabb a gydgyaszat lathatja hasznat. Modositott
génallomanyu  Ossejtek  klonozéasaval tejiikben specialis fehérjéket termeld
»transzgenikus allatok allithatok eld6 a korabbindl nagyobb hatékonysaggal”
(SOLTI, 2004). ,,A kivant fehérjét bioreaktorként termeld klonozott allomanyok
kialakitasa (biopharming) jelentds haszonnal kecsegtet a gydgyszerpiacon”
(BARANYAI ¢s mtsai, 2000). A tejben ezek a gydgyszer alapanyagok nagy
mennyiségben kis koltséggel allithatok eld. Ilyen példaul a skociai Roslin Intézetben
végzett (SCHNIEKE és mtsai, 1997), az ember