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Bevezetés, célkitiizés

A szimuldcios modszerek, tobbek kozott a Monte Carlo mddszer is hatékonyan
alkalmazhat6 a bonyolult genetikai szerkezetek tanulmanyozasara, koltséges ¢és
1doigényes kisérletek részbeni helyettesitésére, kiegészitésére. Ezek az eldnyok lehetdvé
teszik a szimulacios programok felhaszndlasat az allattenyésztésben is. Természetesen a
szimulaciok nem helyettesithetik teljesen a bioldgiai kisérleteket. Ismert
torvényszeriiségeket egyszeriien fogalmazunk meg, néhany osszefiiggést kiragadunk a
biologiai kornyezetbdl — ez eldnye is és hatranya is a szdmitogépes szimuldcidknak.
Dolgozatomban a szamitdégépes szimulacio alkalmazasdval hdrom téma részletesebb
vizsgélatanak eredményeirdl szamolok be. Ezek a témak az allattenyésztés szamara
fontos kérdéseket taglalnak: a genetikai valtozatossdgra hatd tényezoket, illetve a
genetikai  valtozatossag befolyasolhatosdgat, 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 sziilépopuldcié igy nemcsak az
utédpopulacio  genetikai  varianciajat  csokkenti, hanem  egyuttal  annak
beltenyésztettségét is noveli. Ez utdbbi megnodvelheti a letélis, szemiletalis allélok
homozigozitasat, igy beltenyésztéses leromlast okoz. Ha a szelekcid sordn egy
alloményban a genetikai variancia csokken, akkor ez kisebb szelekcios differencial
megvalositasat, végsé soron kisebb genetikai elérehaladast okozhat. Hossza tavon a
gének fixalodnak, kimeriilnek a genetikai tartalékok, csokken az adott fajta
versenyképessége. A nagy hatékonysagu allattenyésztés, az ipari modszereket
alkalmaz¢ éllattartas egyik alapfeltétele a genetikai lehetdségek maximalis kihasznalasa.
A szamitogépes szimulacidos program lehetové teszi tobb genetikai tényezd
valtoztatasat, igy fajtatél fliggetleniil, nemzedékeken keresztiil is figyelemmel
kisérhetok a genetikai valtozasok.

Célom volt kiillonbdzd genetikai tényezoknek — populdcioméret, génhelyek szdma,

allélkdlesOnhatas, parositds mdodja — a genetikai eldrehaladast, genetikai valtozatossagot




¢és a beltenyésztettséget befolyasold hatadsat megvizsgalni. A genetikai elérehaladast az

allélértékek atlagos Osszege alapjan, a genetikai valtozatossagot pedig a populacio

egységes homozigdtava valadsanak iddpontja alapjan kivantam dsszehasonlitani.

Korunkban kiilondsen nagy figyelmet kell forditanunk értékeink — koztiik
¢lovilagunk genetikai allomanyanak megovasara is. Egyes haziallat fajtakat is veszély
fenyegeti, hiszen egy fajta meghatarozott piaci igényt elégit ki, s az igény valtozadsaval,
a fajta létszdma csokken. A rég honosult hdzidllatfajtdk azonban rendelkeznek
kiilonleges értékekkel, ami irant egyre gyakrabban mutatkozik érdeklédés (MIHOK és
mtsai, 1999). Eppen ezért a tenyészték szamara fontos a mar nem divatos fajtak tartasa,
génjeinek megdrzése (BODO és MIHOK, 2002). A Debreceni Egyetem
Agrartudomanyi Centrumdnak génmegdrzésre fenntartott bronzpulyka allomanyaban
jelenleg rotaciods - véletlenszerii parositast alkalmaznak.

A miasodik  vizsgdlatom célja a jelenlegi parositdsi eljards genetikai

valtozatossagra vald hossza tavu hatasanak elemzése, s olyan péarositasi tervek

(szaporodasi kozOsség méret- és ivararany fuged) kialakitdsa, melyek kedvezdbbek

lehetnek a génmegOrzési feladatok ellatdsara, a populacido méretének valtoztatasa nélkiil.

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 eljarasok
kozil a klonozéasnak nagy jovdje van, illetve lehet az allattenyésztésben. Jelenleg tobb
modszere ismert. Altalanos alkalmazasukkal a legkivalobb teljesitményt nyujto allatokat
tetszOleges szamban lehetne eldallitani. A termelés szempontjabol kedvezd genotipusok
gyors elterjesztésén kiviil mas eldnyei is lehetnének az 0j biotechnologiai eljardsok
tomeges alkalmazdsdnak. A kivant aranyban lehetne az utédok nemét befolyasolni.
Gazdasagi hatasa vitathatatlan: a hustermelésnél a bika-, a tejtermelésben pedig
iiszOborjak sziiletése kedvezdbb. Van azonban arnyoldala is az 1Uj technoldgia
alkalmazasanak, hiszen az azonos genetikai felépitésii egyedek tomeges eldallitasaval
csokkenne a genetikai variancia, és megnéne a beltenyésztettség az allomanyban. A
genetikai variancia csokkenése a szelekcids célok megvaltozasanal okozna nehézséget.
A Dbeltenyésztettség novekedése a genetikai terheltség halmozodéasahoz, a fitness
tulajdonsagok romlésdhoz vezethetnek.

Célom volt a kiilonboz6 klénozasi technoldogidk szimulicidja segitségével

felmérni azok tomeges alkalmazasanak hatasat a genetikai értékek valtozasara és a

beltenyésztettséere nézve egy tejeld szarvasmarha populdcid esetén.




Néhany genetikai tényezo hatasanak vizsgalata

El6zmények és az alkalmazott kutatasi modszerek

A vizsgalat soran kiilonb6z0 genetikai tényezok hatasat elemeztem a genetikai
elérehaladésra, a genetikai valtozatossagra és a beltenyésztettségre nézve. A genetikai
elérehaladast az allélértékek atlagos 0sszege alapjan, a genetikai valtozatossagot pedig a
populacié egységes homozigdtdva valasanak idOpontja alapjan  kivantam
Osszehasonlitani. A valtoztatott genetikai tényezOok az alabbiak voltak: populacioméret
(1000 egyed, 2000 egyed), lokuszok szama (5 illetve 10), allélkdlcsonhatas (additiv
génhatas, részleges dominancia és teljes dominancia), parositds modja (célparositas és
véletlenszerii parositas).

A fenti tényezok valtoztatasaval 24 féle kisérleti beallitast 15 ismétlésben
vizsgaltam. Az alappopulécio egyedeit lokuszonkénti alléljaik meghatarozasaval
definidltam. A lokuszonkénti két—két allél kezdeti értéke 50-50% valdszinliséggel
lehetett —1 vagy +1 6t 16kusz esetén, illetve +0,5 vagy —0,5 tiz 16kusz esetén. A gének
allélparjai fiiggetlenek voltak, nem volt episztazis és a lokuszok kozott nem volt
kapcsoltsag. Atfedé populaciét alkalmaztam, minden egyed harom szaporodasi
ciklusban vehetett részt, és a korosztidlyok létszama megegyezett. Minden ndivart
egyednek egy utddja lehetett parositasonként. Az ivararany 1:4 volt. A parositas soran
keletkezett egyedeket fenotipusuk alapjan rangsoroltam, €és a legjobbak koziil annyit
tartottam meg, hogy a populaci6 1étszama és az ivararany ne valtozzon. A szamitogépes
szimulécidoban a pdarositastol az utdodok generdlasan at az egyedek selejtezéséig tartd
idészakot szaporodasi idészaknak nevezem, és a populacid torténetében az id6 mulasat
szaporodasi idészakokban mérem.

A parositas soran a szelekcios szabalyoknak megfeleld sziilpart kivalasztottam,
majd az utod alléljait a sziilék megfeleld 10kuszain 1évo alléljaibol ugy hatdroztam meg,
hogy 50% valosziniisséggel az egyik vagy a masik allélt kapja az utdd a sziileitdl. Az
allélok értékének Gsszegzése utan, ahol figyelembe vettem esetleges dominancia hatést
is, a fenotipust hataroztam meg. A genetikai értékhez egy nulla varhato értékii adott
szOrastt normalis eloszlasbol szarmazo véletlenszamot adtam a kornyezeti hatast
modellezve. A fenotipus a 16kuszonkénti genotipusok és a kornyezeti hatds Osszege
volt. A beltenyésztettségi koefficiens szamitdsara Wright (1921) formulajat

alkalmaztam.



Rogzitettem szaporodasi iddszakonként a pedigrét, az egyedek allélértékeit, valamint
azt a nemzedékszamot, ahol a populdcié minden egyede eldszor lett minden l6kuszan a
kedvezébb homozigdta. Genotipus helyett azért az egyedek allélértékeit valasztottam,
hogy 0Osszehasonlithatok legyenek az allélhatasok. A szamitogépes szimuldcios
programhoz a SCILAB 2.7.2 (DRAKOS, 1997) matematikai szoftvert hasznaltam és a
programok egy részét a Nemzeti Informdcios Infrastruktura Fejlesztési Program
szuperszamitogépén futtattam. A kisérletek eredményeit varianciaanalizissel (SVAB,
1981), nemparaméteres Kruskal-Wallis (VINCZE ¢s VERBANOVA, 1993) valamint
Gehan teszttel (MCGRADY, 2005) ¢és a talélés analizis modelljeivel — Kaplan-Meier
becslés (BOLLA és KRAMLI, 2005), log-rate modell (VERMUNT és MOORS, 2005)

— elemeztem.

Fébb megallapitasok
A kiilonb6z6é genetikai tényezok valtozatokat varianciaanalizissel hasonlitottam
Ossze. Az 1. dbra mutatja a {6 hatdsokat ¢és a fenndllo legjelentdsebb interakcidkat az

allélértékek elemzésénél.

Allélérték osszeg
POPULACIO PAROSITAS LOKUSZOK ADDITIV GENHATAS

1. abra. Az allélérték dsszeget befolyasol6 lényeges faktorok a modellben

A vizsgalt tényezdk mindegyike — a populdcioméret, a loékuszok szdma, a

parositds moédja, valamint az additiv és dominancia génhatas — befolyasolta az




allélértékek Osszegét. A tényezOk kozil a teljes dominancia jelenlétének volt a

legnagyobb hatdsa. Teljes dominancia mellett a heterozigotdk ¢és a kedvezdbb

homozigotak fenotipus alapjan nem voltak megkiilonboztethetok, a kedvezdtlen allél
nem szelektalodott ki, és igy a genetikai variancia nem csokkent nulldra. Additiv
génhatéasnal és részleges dominancianal a kedvezdtlen allél 20 szaporodasi idészakon
belill kiesett, a genetikai értékek elérték a maximumot, a genetikai variancia pedig nulla
lett.

A dominancia utdn a lokuszok szama befolyasolta legnagyobb mértékben az

allélgyakorisagot. Amikor a tulajdonsagot 10 gén hatarozta meg, a 10. szaporodasi
idoszakban szignifikansan kisebb volt az allélértékek Osszege, mint az 5 16kuszos
esetekben. Az 5 ¢és 10 lokusz kozotti hatasbeli kiilonbséget a teljes dominancia
mérsékelte.

A harmadik 1ényeges tényezd a parositds mddja; célparositds mellett gyorsabban

novekedtek a genetikai értékek. A célparositas genetikai értékek novekedését gyorsitd
hatdsdt a teljes dominancia tompitotta. A pdarositas—lokuszszam interakcid
kovetkeztében 10 10kusz esetén a célparositds hatdsa nagyobb volt, mint 5 lokusz

esetén, 10 lokusz mellett erdteljesebben gyorsult a folyamat. A populdcidé méretbeli

kiulonbsége a varianciaanalizisnél szignifikans, de Onmagaban gyenge hatasnak

bizonyult.
Az 1. tdblazat az egyes hatdsokhoz tartoz6 varianciakomponenseket és intraclass

korrelacios értékeket tartalmazza.

Hatasok Intraclass | Variancia- A teljes variancia hany
korrelacio | komponensek szazaléka tulajdonithato6 az
(r) adott hatasnak
Allélkolesonhatas 0,99 1,6681 63,68%
Lokuszok szama 0,97 0,5246 20,03%
Parositas modja 0,95 0,2963 11,31%
Lokuszszam- 0,81 0,0698 2,66%
allélkolcsonhatas
interakcio
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%

1. tablazat. Az allélértékek osszagét befolyasolo faktorokhoz tartozo intraclass korrelacios értékek

és varianciakomponensek




Az allélérték Osszeg mellett a beltenyésztettség képezte a vizsgalat targyat. A
2. 4abra mutatja a f6 hatdsokat ¢és a fennalld legjelentésebb interakciokat a
beltenyésztettségre nézve. A 2. tabldzat az egyes hatdsokhoz tartozo variancia-

komponenseket €s intraclass korrelacios értékeket tartalmazza.

BELTENYESZTETTSEG
POPULACIO PAROSITAS LOKUSZOK ADDITiV GENHATAS
MERET MODJA SZAMA VAGY DOMINANCIA

2. dbra. A beltenyésztettséget befolyasolo 1ényeges faktorok a modellben

Hatasok Intraclass Variancia- A teljes variancia hany
korrelacio | komponensek | szazaléka tulajdonithato az
(r) adott hatasnak
Parositas modja 0,62 0,0302 32,67%
Allélkolcsonhatas 0,53 0,0209 22,65%
Populacioméret 0,51 0,0193 20,85%
Parositas- 0,38 0,0116 12,52%
allélkolcsonhatas
interakcio
Parositas-lokuszszam 0,22 0,0054 5,83%
interakcio
Lokuszok szama 0,21 0,0051 5,48%

2. tablazat. A beltenyésztettséget befolyasolo faktorokhoz tartozé intraclass korrelicios

értékek és varianciakomponensek

A beltenyésztettség alakuldsanal a hatotényezok sorrendje: parositds modja, a

génhatasok, a populacioméret €s a 16kuszok szama volt. Leginkdbb a parositds mddja

befolyédsolta a beltenyésztettségi koefficiensek alakulasat. Célparositasnal a

beltenyésztettség magasabb volt, mint véletlenszerli parositasndl. Ennek oka, hogy a




fenotipusosan hasonld egyedek kozt tobb volt a genotipusosan is hasonld ¢€s igy
rokonségi kapcsolatban 4ll6 egyed.
A génhatasok koziil, az allélértékek Osszegnél leirtakhoz hasonléan a_teljes

dominancia tért el jelentGsen, akar az additiv génhatastol, akar a részleges

dominanciatél. Ez utobbi kettd kozott nem volt szignifikdns kiilonbség. A teljes
dominancianal kisebb beltenyésztettség mutatkozott.

A teljes dominancia markansan elkiiloniild hatasa még kifejezettebb volt
célparositasnal, mint véletlenszerli pdarositadsnal. Mdés szoval a célparositds
beltenyésztettséget noveld hatasat jelentésen mérsékelte a teljes dominancia megléte,
illetve véletlenszerti parositds mellett kisebb volt annak a jelentdsége, hogy a teljes
dominancianél a kedvezObb homozigdtak és a heterozigdtdk fenotipusosan nem voltak
megkiilonboztethetok.

A harmadik hatotényezé a populdcidéméret volt. A kis populacioméret noveli a

rokonegyedek parosodasi valdsziniiségeit, ezaltal noveli a beltenyésztettséget.

A lokuszok szdma igazan csak a célparositdson at hatott a beltenyésztettségre,

véletlenszerli parosodds mellett nem volt szignifikdns kiilonbség a beltenyésztettségi
koefficiensek értékeiben 5 és 10 gén esetén.

A genetikai valtozatossag elvesztésének idopontjat vizsgaltam talélés analizissel.

Ebbe az elemzésbe a teljes dominancia hatds eseteit nem vontam be, mert a mddszer
alkalmazhatdsaganak feltételei ezt nem tették lehetévé, hiszen egyetlen alkalommal sem

csOkkent a genetikai variancia nulldra. A kapott eredmények megerdsitik a populécié

allélérték Osszegének varianciaanalizissel tortént vizsgalatdnak eredményeit. Ez nem

meglepd, hiszen minél nagyobb volt az allélértékek Osszege a 10. szaporodasi
idészakban, annal hamarabb kovetkezett be az allélvesztés, ily mddon tehat a két

vizsgalt tényezé kapcsolatban allt egymassal. A log-rate modellel vizsgalva az

allélvesztés valosziniisége 5.58-szor nagyobb 5 16kusz esetén, mint 10 16kusz esetén. és

3.52-szer nagyobb célparositasnal, mint véletlen parositasnal.

Génmegorzés

Elozmények és az alkalmazott kutatasi modszerek

A Debreceni Egyetem Agrartudomanyi Centrumanak génmegdrzés céljabol

crer



alkalmaznak. A tenyészpopulaciot a vizsgalat idopontjaban 211 egyed alkotta, a nemek
szerinti eloszlasa 38 bak és 173 toj6. A populacid létszama nemzedékrdl nemzedékre
kozel azonos szinten all. Az egyedeket 11 vonalban tartjdk. Egy vonalban 3 — 4 bak ¢és
12 — 16 toj6 talalhatd. A vonalbol kikelt tojok tenyészallatként a vonal ndivart
egyedeinek utanpotlasat, a bakok pedig a szomszédos vonal bakjainak
tenyészutdnpotlasat szolgaljak. A tojok megkozelitden 40 tojast tojnak. Az egyedeket
atlagosan két évig tartjdk tenyésztésben. A szaporodasi ciklus sordn a vonalakon beliili
egyedek véletlenszeriien parosodnak. A tojasokat mind kikeltetik. Keltetés utan a
tenyésztésre alkalmasnak talalt bakokat a kovetkezd voliere-be helyezik, az utolso
voliere bakjai pedig az elsObe keriilnek. Ezzel a ciklikus mozgatdssal igyekeznek a

tenyésztok a genetikai valtozatossadgot fenntartani.

I. kisérlet

A genetikai variancia nagysaga igen fontos kis populécidoknal. Ezért azt
vizsgaltam, hogy a jelenleg alkalmazott parositasi algoritmus eldsegiti-e a genetikai
valtozatossdg szinten tartdsat. A godolléi  Mezdgazdasagi  Biotechnoldgiai
Kutatokozponttal kozdsen vérbdl nyert DNS alapjan alapjan mikroszatellit markerek
segitségével felmértiik a populacid genetikai allapototdit (KOROM ¢és mtsai, 2003). A
kapott DNS-vizsgélati eredményekbdl 144 egyed 8 1okuszdn elhelyezkedd
génvaltozatainak adatait kaptam meg, ez alapjan tudtam kovetkeztetni a genetikai
variabilitasra, majd szamitogépes szimulacio segitségével a kovetkezd 100 nemzedék
helyzetét vizsgaltam. A DNS-mintabol szadrmaztatott adatokbol indultam ki, majd a
hasznalt parositasi és szelekcios eljarast leprogramozva szaz nemzedéken keresztiil
kovettem az allomany valtozasat. A szimulaciot 400-szor ismételtem, majd a kapott
allomanyokat Osszehasonlitottam a jelenlegivel. Output adatként rogzitettem
lokuszonként és nemzedékenként az allélok eldfordulasi szamat, az allélgyakorisagot, €s
egy az allélgyakorisagbol szarmaztatott Shannon indexet.

5
H; == p;np,

J=1

ahol i=1,...,7 a l6kuszok szamat jelenti, j=1,...,4 a 4 kiillonboz¢ allélra vonatkozik, és p;;
a megfeleld allélgyakorisagot jelenti. Ezen kiviil régzitettem, ha egy 16kusz valamelyik

allélja eltlint, nulla lett a gyakorisaga.



I1. kisérlet

Egy masik szimul4cids programmal arra kerestem a vélaszt, hogy egy-egy ritka
allél milyen gyorsan tiinik el a populéciobol. Ennél 9 esetet vizsgaltam meg. A ritka
allél gyakorisdga 0,0035, 0,007 illetve 0,0105 volt a kiindulasi allomanyban. Ez azt
jelenti, hogy a 144 egyedbdl egy, kettd vagy harom egyed rendelkezett a ritka alléllal.
Ezen beliil a hordoz6 egyedek kiilonb6z6 nemiiek lehettek. A ritka allélt csak tojok,
csak bakok illetve vegyesen hordozhattdk. Az elsdé kisérlet kiinduld 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.

Az 1. és II. kisérlethez tartozd szamitdégépes szimulaciokat a MATLAB 4.2
matematikai szoftvercsomag matematikai szimulacioval foglalkozd részeinek
hasznalataval készitettem (MATLAB, 1992). A statisztikai elemzéseket y* probaval
(FALCONER és MACKAY, 1996), Kaplan-Meier becsléssel (BOLLA és KRAMLI,
2005), Gehan préobaval (MCGRADY, 2005), és log-rate modellel (VERMUNT ¢és
MOORS, 2005) végeztem. Ezekhez a Microsoft Excel, SPSS és LEM programokat

alkalmaztam.

III. kisérlet

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

A nemek eloszlasa 72 bak és 288 tojo volt. Ez 1:4 ivarardnynak felel meg. A
szimulacioban diszkrét populacioval szdmoltam. A kiinduldsi populdcié genetikai
szerkezete haromféle lehetett. Az allélok gyakorisagait tablazatba foglaltam
(3. _tablazat). Az elsdé esetben igen ritka allélok taldlhatok, a harmadiknal az
allélgyakorisagok megegyeznek, mig a masodik esetben az elébbi értékek kozé esnek az
allélgyakorisagok. A volierek szama lehetett: 4, 12, illetve 36, igy a csaladok mérete 90
vagy 30 vagy 10 egyed lehetett. Ebben a kisérletben 360 ismétlést végeztem mind a
kilenc alappopulacién, igy Osszesen 3240 futds eredményeit elemeztem. A program
rogzitette minden voliereben és a teljes allomanyban a Shannon index értékeket,

valamint azt az elsd idépontot, amikor egy génvaltozat elveszett.



Esetek | Allélok Lékuszok

1 2 3 4 5 6 7 8

1. 0,9750 | 0,9750 | 0,9750 | 0,9528 | 0,9528 | 0,9528 | 0,9806 | 0,9806

0,0111]0,01110,0111 | 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

~lell--IFdi=-llell--IFdi-llell--1Fs

0,2500 | 0,2500 | 0,2500

3. tablazat. A III. kisérlethez tartozo kiindulasi allélgyakorisagok

IV. kisérlet

Itt az ivararany valtoztatdsaval figyeltem meg, hogyan valtozik a variancia illetve
a ritka allélok hany nemzed¢k alatt vesznek el. A kiindulasi populéacid létszama ismét
360 egyed volt. Tizenkét vonalba soroltam az egyedeket, igy volierenként 30-an voltak.
A bakok ¢és tojok aranya 1:2, 1:4 és 1:9 volt. Valtoztattam az allélgyakorisagot, melyek
megegyeztek a harmadik kisérletben alkalmazottakkal. Osszesen ismét kilenc
alapesettel 15 nemzedéken at, 360 ismétlést végeztem, igy 3240 futds eredményei
alapjan vontam le kovetkeztetéseimet a genetikai valtozatossagra és az allélvesztésre
vonatkozoan.

A TII. és a IV. kisérlethez a SCILAB 2.7.2 (DRAKOS, 1997) matematikai
szoftvert hasznaltam és a programok egy részét a Nemzeti Informécios Infrastruktiara
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.

Fobb megallapitasai

A populdcié minden 16kuszara nézve Hardy-Weinberg egyensulyban volt. A

szamitiasokat y® probaval végeztem. A  becsiilt beltenyésztettség  1,17%.
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, ahol a Hy a megfigyelt a H. pedig a Hardy—Weinberg egyensuly

H
F=1-"2
H

alapjan vart heterozigozitast jelenti.

Az entropiaval (Shannon index) kapcsolatos szamitasok azt igazoljak, hogy a

gyakorlatban haszndlt rotacids vonalparositds algoritmus megfeleld a genetikai

egyensuly és a beltenyésztettség szempontjabol, amennyiben a tenyésztési cél a

genetikai valtozatossdg 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 szamitoégépes szimulaciok soran rogzitettem, hogy egy ritka allél hanyadik
nemzedékben vész el. Megvizsgaltam, hany nemzedék kell az allélgyakorisag nullava
valasadhoz, ha a populacidban egy, kettd illetve harom egyed rendelkezik ezzel a ritka
génvaltozattal. Kiilon kellett kezelni a nemeket, hiszen a szelekcid miatt eltérd esélye
van egy baknak illetve egy tojonak génjei tovabbadédsara. A szimulacidé eredményeit a

4. tablazat tartalmazza.

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

4. tablazat. Az allélvesztéssel kapcsolatos szamitisok eredményei 400 ismétlés utan

Az allélvesztések modszeresebb attekintése érdekében itt is alkalmaztam a

tulélés analizis két eljarasat, a Kaplan—Meier becslést, és a log-rate modellt. Az
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allélvesztés idopontjat tekintve barmely két eset kozott szignifikans eltérés mutatkozott
(Gehan proba, P<0,001). Ebben a probléméban a talélés a ritka allél megmaradasat
jelenti. Az exponencialis log-rate modell alapjan kiszdmoltam, hogy hanyszor nagyobb
a valdszinlisége a ritka allél elvesztésének néhany 0sszehasonlithatd esetben. Ezeket a
hanyadosokat tartalmazza az 5. tdbldzat, mely a kovetkezd modon értelmezhetd. A
cellakban talalhaté szdmok azt mutatjdk, hogy hanyszor nagyobb a valésziniisége egy
ritka allél elvesztésének, ha a fels6 sorban olvashaté a hordozdk neme és szama, a bal
sz€Is6é fliggdleges oszlopban olvashatokkal szemben. Példaul 4,392-szer nagyobb az
allélvesztés valdszinlisége, ha az egyetlen hordozé tojo, mintha az egyetlen hordozo6 bak
volna. Egy masik esetet nézve: ha a kiindulasi populdcioban volt egy allélunk, amit csak
két egyed, egy tojo és egy bak hordozott, dsszehasonlitjuk azzal az esettel, amikor a
hordozé két bak volt. Ekkor a tdblazat 5. oszlopaban és 5. sordban 1év6 1,269-es szdm
azt jelenti, hogy a vegyes hordozok esetén 1,269-szer nagyobb a val6sziniisége a ritka

allél elvesztésének.

1tojo | 1 bak |2 tojo |1 tojoé 1bak | 2 bak | 3 tojo |2 tojo 1 bak | 1 tojo 2 bak
1 bak 4,392
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

5. tablazat. Az allélvesztés valosziniiségének aranyai

Azonos populacioméret (360 egyed) mellett megvizsgaltam a genetikai
valtozatossagot 4, 12 illetve 36 alpopuldciora bontds utan. A Shannon indexek

nagyobbak voltak, tehat a genetikai valtozatossag eredményesebben fenntarthatd volt,

ha tobb kisebb méreti szaporodasi kozosségere bontottam az allomanyt (36-szor

10 egyed/vonal), bar ezek a kiilonbségek nem voltak szignifikdnsak, ha a kiindulési

populaciéban az allélok, 0,01-n4l kisebb gyakorisagtiak voltak. Altalanos esetben, ha az

allélgyakorisagok kezdeti értékében nem voltak kirivd eltérések, 36 kis kozosség
eredményesebb volt, mint 4 nagy szaporodasi kozdsség. Ebbdl arra kovetkeztettem,

hogy a rotacids vonalparositasnal a bakok ciklikus athelyezése hatékonyabb eszkoz a
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valtozatossag fenntartasa érdekében, mint ha a populaciot véletlenszertien parositanank.
A nagyon ritka, 0,01-nal kisebb gyakorisagu allélok elvesztésének idOpontjat vizsgalva
csak a legkisebb és a legnagyobb csalddméret (10 és 90 egyed/vonal) kozott volt

szignifikans kiilonbség. A Debreceni Egyetem Agrartudomanyi Centrumanak

bronzpulyka populacidja megfeleld csaladméreti (15-20 egyed/vonal).

Az ivarardny valtoztatasaval 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 kiindulasi allélgyakorisagok megegyeztek. Ebbdl a ténybdl az

kovetkezik, hogy pusztan a bakok szdménak ndvelésével, de a populacid 1étszadm

szinten tartasaval a genetikai valtozatossag szamottevoen nem novelhetd. Ha a

populécioban igen ritka gének vannak, ezek megmaradisa szempontjabol viszont
Iényeges kiilonbség volt az egyes ivararanyokhoz tartoz6 esetek kozott. Itt is az 1:2

ivararany volt a kedvezOobb. Az alkalmazott tenyésztési eljarasban az 1:4 ivararany

megfeleld génmeglrzési szempontbdl.

A klonozas tomeges alkalmazasanak hatasai a tejel6 szarvasmarha

populacioban

Elozmények és az alkalmazott kutatasi modszerek

Szamitogépes szimulécid segitségével dsszehasonlitottam a testi sejtes klonozas,
¢s az embridosztasi technoldgia tomeges alkalmazasdnak lehetséges hatasat egy
szimulalt tejelé szarvasmarha populdciora nézve, kozelitve a hazai tehénlétszamhoz.
Vizsgaltam a genetikai értékek valtozasat, a genetikai variancia valtozasat, valamint a

tejeld allomany atlagos beltenyésztettségét.

Az alap populacio generalasa

Az alappopulacié létszdma 200 000 tehén, a kisérleti beallitastol fliggden 500
vagy 667 vagy 1000 tenyészbika és a borjak. A klonozéasi kisérlet soran az
infinitezimalis modellt alkalmaztam. Nem szamoltam dominancia és episztazis hatéassal,
igy az 0sszes genetikai érték az additiv genetikai értékkel egyezett meg. Az egyedeket a

genetikai értékeikkel és a tenyészértékiikkel jellemeztem. A genetikai értékek a
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kiindulési populacioban standard normalis eloszlasbdl szarmazé véletlenszamok voltak.
A tenyészérték szintén egy normadlis eloszldst mutatd valoszinliségi valtozo volt; a
genetikai értékhez egy nulla varhato értékii véletlenszdmot adtam hozza. Ez a
véltelenszam is normalis eloszlasbol szarmazott, szordsa fliggott a nemtdl, bikaknal
0,05, teheneknél 0,2 volt. A két ivarban eltéré a tenyészértékbecsléshez hasznalt adat
mennyisége, ¢és a tovabbtenyésztési hdnyad, ezért tettem kiilonbséget kozottik. A
genetikai értékeknek az utddok 1étrehozdsanal volt szerepe: az utddok a sziil6k genetikai
értékének atlagat és egy nulla varhato értékii véletlenszam G6sszegét kaptak, ez utdbbi a
mendeli varianciat modellezte. A tenyészértékek alapjan rangsoroltam az egyedeket.

A kisérletekben harom kiilonb6zo kldonozasi eljarast, tobb kiillonb6zo valtozatban
hasonlitottam egy kontroll populécidhoz. A kisérletben atfedd populacidkat vizsgaltam.
Egy—egy szimulaciés ciklusnyi id6 két ellés kozotti idoszaknak felelt meg (410 nap).
Erre a késébbiekben szaporodasi iddszakként hivatkozok. Egy szaporodasi idészakban
torténik a pdarositas, az ellés és a kovetkezd sziilopopulacio kivalasztasa. Minden
kisérleti elrendezésben célparositast alkalmaztam. A legmagasabb tenyészértékii bikakat
a 200, 300 vagy 400 legmagasabb tenyészértékli tehénnel parositottam. A masodik
legjobb bikat, pedig a rangsorban kovetkez6 ndivarti egyedekkel. A tejeld allomany
korszerkezete allandé volt (6. tablazat), az aranyokat élettartamindex tablazat (BADER

¢s mtsai, 2002) alapjan készitettem.

Kor évben Kor szaporodasi iddszakban Létszam (egyed)
(1 szaporodasi idészak=410 nap)

0 0 60 000
1,1 1 60 000
2,2 2 60 000
3.4 3 48 000
4,5 4 34 000
5,6 5 25 000
6,7 6 17 000
7,8 7 10 000

9 8 5000
10,1 9 1 000

6. tablazat. A tejel6 allomany korszerkezete a szimuliciés programban az 6sszes kisérleti

beallitasban

A tenyészbikak valtozo korszerkezettiek voltak, hiszen a tenyészallatok 5 éves kor
¢és legalabb 75%-0s megbizhatosag mellett mindaddig tenyésztésben maradnak, amig a

legjobbak kozott vannak (PRINCZ, L., személyes kozlés. 2005).

14




Az A valtozat volt a kontrollpopulacio. Itt nem alkalmaztam klonozast.

A B véltozatban az embriondlis sejttenyészetek segitségével torténd sejtmag—
atiiltetéses klonozast modelleztem. A parositasok soran a legjobb tenyészértékii tehenek
embri6i felhasznalasaval 9-9 klont képeztem, a klonutédok genetikai értékei
megegyeztek. (A kilences szdm a D valtozat harmas ikreivel indokolhat6, azzal
Osszehasonlithatd populacidkat kivantam létrehozni.)

A C véltozatban testi sejtes klonozast modelleztem. A legjobb tenyészértékii
tehenek 9-9 klonjat képeztem. A genetikai értékeik a donoréval egyeztek meg. A testi
sejtes klonozas a jelenlegi gyakorlatban a legkevésbé sikeres eljaras, ugyanakkor
allattenyésztési jelentdésége nagy, hiszen ismert teljesitményti allatokat lehetne klonozni
ily modon.

A D valtozat a klonozas egy harmadik tipusat vizsgalja. Embridosztasi eljaras
néven valt ismertté, és gyakorlatilag egypetéjli ikrek eldallitasat célozza. Egy embriot
nyolcsejtes allapotaig tartanak, mikor felosztjak négy részre. Ett6] tobb részre osztasnal
még nem sziilettek életképes utdodok. A modellben a négy részbdl egyet ,,felaldoztam”,
hogy a nemét meg lehessen 4&llapitani, hiszen csak ndivara egyedeket kivantam
klonozni. Osszességében tehat azonos genetikai értékii harmas iker utédok sziilettek.
Kisérletemben egy anyatdl, egy parositasbol tobb harmas ikret szarmaztattam. Azonos
szliloktdl szarmazo6 harmas ikrek genetikai kiilonbsége csak a mendeli variancianak volt
kdszonhetd.

A klonembri6 kihordasahoz sziikség van egy egyedre, szokdsos elnevezéssel
,béranyara” vagy ,dajkaanyara”. A dajkaanyakat a legkisebb tenyészértékli egyedek
koziil valasztottam ki, igy egy szaporodasi idészakon belill a legjobb teljesitményli
tehenek még ivaros szaporodasban is részt vehettek. A béranya vehemre gyakorolt
hatasaval nem szamoltam. A megsziiletett klonok mind ndivaruak voltak.

A kisérletek soran kétféle paraméterértéket valtoztattam. Egyrészt a tenyészbikak,
masrészt a ciklusonként sziiletett klonok szamat. A tenyészbikdk létszama haromféle
lehetett. A ciklusonként sziiletett klonozott egyedek szdmanal 18—cal oszthaté szamot
valasztottam, hogy a harmas ikrek esetével Osszehasonlithatok legyenek. Ennek
megfelelden ciklusonként 10080, vagy 5040, vagy 1008 klon sziiletett. Az alabbi
tablazatban megtaldlhatdak az egyes kisérleti elrendezések (7. tablazat).

A téblazatban talalhato 9—féle beallitds mindegyikét mindhdrom bikalétszammal
egyltt alkalmaztam, igy Osszesen 9 x 3 = 27 kisérleti elrendezést vizsgaltam. A

szimulacios programot 18 szaporodasi iddszakra allitottam, ezzel 20,2 évet vizsgaltam.

15



Ciklusonkeént rogzitettem a tejeld dllomany atlagos genetikai értékét, a genetikai értékek
szoOrasat €s a beltenyésztettségi koefficienst minden egyedre. A 18 szaporodasi iddszak
alatt tobb, mint 1,34 milli6 egyed sziiletett egy kisérleti program futtatas soran. Mind a
27 kisérletet 20 ismétléssel végeztem. A populdcid magas létszdma miatt nagy
teljesitményre €s hattértarra volt sziikségem, ezért a SCILAB nyelven irt programokat a
Nemzeti Informacids Infrastruktiara Fejlesztési Program szuperszamitdogépén futtattam.
A beltenyésztettségi koefficiens szdmolasara 1,34 milli6 egyed mellett a SCILAB nyelv
nem volt alkalmas, nem volt képes ennyi adatot egyszerre kezelni. Ezért a SCILAB altal
készitett pedigré fajl alapjan egy JAVA nyelven irt programmal szdmitottam ki a
beltenyésztettségi koefficienseket minden egyedre a Wright-féle képlet alapjan. Ezt a

programot algoritmusom ¢és Utmutatdsaim felhasznalasaval egy informatikai mérndk

készitette.
Betiijelzés | Tipus Anyak/donorok | Klonok Klonok aranya a
szama szama tejel6 allomanyhoz
Osszesen viszonyitva
A Kontroll populacio. 0 0 0%
Nincs klénozés
B1 Sejtmag—atiiltetéses 1120 10080 5%
B2 klonozas 560 5040 2,5%
B3 112 1008 0,5%
C Testi sejtes 1120 10080 5%
klénozas
D1 Embrio—osztasi 1120 10080 5%
D2 eljaras 560 5040 2,5%
D3 112 1008 0,5%
D4 560 10080 5%

7. tablazat. Kisérleti paraméterek leirasa

Fébb megallapitasok

A kiindulési populacio atlagos genetikai értéke 0, genetikai értékek szorasa pedig
1 volt. Az alabbi tablazatban lathatd, hogyan valtozott meg ez a két jellemz6 18
szaporodasi iddszak, vagyis 20,2 év alatt (8. tablazat).

A genetikai értékek novekedése szempontjabdl elsdsorban a klonozott utdédok

aranya, majd a tenyészbikdk szdma volt meghatdrozo. A szimulacios kisérletbe vont

haromféle klonozasi eljaras a sejttenyészetbdl szarmazo sejtmag atiiltetése, a testi sejtes

klonozas és az embridosztasos eljarasok koziil a testi sejtes klonozds elmaradt a masik
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kettd mogott a genetikai értékek novekedését tekintve. Ennek okat abban latom, hogy a

genetikai allomanyt meghatirozd ivaros szaporodas a testi sejtet addo donor esetében
tobb szaporodasi iddszakkal (évekkel) elébb tortént, mint a masik két klonozési
eljarasnal, hiszen ott a megtermékenyités a klonozassal egy szaporodasi iddszakban
tortént. A két idopont kozott az allomany genetikai értelemben fejlodott, a testi sejtes
kloénozéassal nyert klonegyedek varhatdo genetikai értékei igy elmaradtak a masik két
eljarassal keletkezett allatokéhoz képest. A testi sejtes klonozott populacié késéssel érte
el ugyanazt a teljesitményszintet, mint az embridosztadsos vagy a sejtmag-atiiltetéses

populacié. Jelentésen ndvelte a populacié atlagos genetikai értékét, ha ugyanazt a

klonozasi aranyt kevesebb anya/donor alkalmazasaval értem el.

Kisérleti | 500 tenyészbika mellett | 667 tenyészbika mellett 1000 tenyészbika
elrendezés mellett
tipusa Genetikai Genetikai Genetikai Genetikai Genetikai Genetikai
értékek értékek értékek értékek értékek értékek
atlaga szOorasa atlaga szOrasa atlaga szorasa
A 7,44 1,12 7,23 1,11 6,91 1,06
B1 9,97 1,84 9,82 1,85 9,58 1,86
B2 9,17 1,73 8,94 1,70 8,66 1,70
B3 8,03 1,37 7,82 1,36 7,52 1,34
C 9,42 1,56 9,24 1,56 8,97 1,54
D1 9,97 1,84 9,81 1,86 9,53 1,84
D2 9,09 1,70 8,85 1,68 8,64 1,70
D3 8,03 1,38 7,86 1,37 7,54 1,35
D4 10,31 1,99 10,22 2,02 9,96 2,03

Az elrendezés tipusanal alkalmazott roviditések: A — kontroll populacio, nincs klénozés. B1, B2,
B3 — sejtmag-atiiltetéses klonozas, a tejeld allomany 5%-a, 2,5%-a, 0,5,%-a klon. C — testi sejtes
klonozas, a tejeld allomany 5%-a klon. D1, D2, D3 — embridosztasos klonozas, a tejeld allomany 5%-a,
2,5%-a, 0,5,%-a klon. D4 — embridosztasos klonozas, a tejeld allomany 5%-a klon. A D4 és a D1 eset
abban kiilonbozik, hogy a D4-nél az anyak szama fele a D1-hez képest.
8. tablazat. A genetikai értékek és a genetikai értékek szorasa a tejel6 allomanyra vonatkozéan

A Dbeltenyésztettséget elsésorban a klonozas tipusa befolyasolta. Legkisebb

beltenyésztettséeet az embridosztasnal tapasztaltam a kontrollpopulacié utan. Ekkor

ugyanis egy embriobol technikai okok miatt csak harom genetikailag azonos egyed
hozhato 1étre, és ha egy parositasbol kilenc klonutddra van sziikséglink, akkor ez harom
harmas ikerrel oldhat6 meg. A harmas ikrek kozott csak 50%-o0s a rokonsag foka, és ez
jelentdsen csokkenti a beltenyésztettséget. A kovetkezd a testi sejtes klonozas, itt a
genetikai értékeknél emlitett késleltetés az oka a viszonylag nem til magas
beltenyésztettségnek. A klonok genetikai dllomadnya a donoréval egyezik meg, az igazi
szilok két nemzedékkel fogantak hamarabb a klonutodhoz képest. Ez a tavolsag is

csokkenti a rokonparosodas valdsziniiségét. A legmagasabb beltenyésztettség a
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sejttenyészetb6l  szarmazd  sejtmag  atultetéses  technoldégia mellett  volt. A

beltenyésztettségi koefficiensekre a kloénozott egyedek szama is hatissal volt, minél

nagyobb volt a klonozott egyedek ardnva a tejeld allomanvhoz képest, anndl nagyobb

volt a szadmitott F érték. A tenyészbikak szama csak harmadsorban befolydsolta a

beltenyésztettséget A beltenyésztettségi koefficiensek atlagos értékei a 18. szaporodasi

id6szakban a 9. tablazatban lathatok.

Kisérleti Beltenyésztettségi koefficiens
elrendezés 500 tenyészbika 667 tenyészbika 1000 tenyészbika
tipusa mellett mellett mellett
A 0,50% 0,35% 0,28%
B1 2,48% 2,26% 1,90%
B2 2,33% 2,12% 1,84%
B3 1,49% 1,31% 1,24%
C 1,39% 1,26% 1,12%
D1 0,72% 0,62% 0,49%
D2 0,61% 0,58% 0,44%
D3 0,58% 0,53% 0,41%
D4 0,97% 0,75% 0,59%

Az elrendezés tipusanal alkalmazott roviditések: A — kontroll populacio, nincs klénozés. B1, B2,
B3 — sejtmag-atiiltetéses klonozas, a tejeld allomany 5%-a, 2,5%-a, 0,5,%-a klon. C — testi sejtes
klonozas, a tejeld allomany 5%-a klon. D1, D2, D3 — embridosztasos klonozas, a tejeld allomany 5%-a,
2,5%-a, 0,5,%-a klon. D4 — embridosztasos klonozas, a tejeld allomany 5%-a klon. A D4 és a D1 eset
abban kiilonbozik, hogy a D4-nél az anyak szama fele a D1-hez képest.
9. tablazat. A beltenyésztettségi koefficiensek atlaga a tejelé allomanyra vonatkozéan
a 18. szaporodasi idészakban

Az értekezés 1uj, illetve ujszerii eredményei

Néhany genetikai tényezo hatasanak vizsgalata

Az atlagos allélértékek novekedésére igazolt hatassal van:

— az allélkolcsonhatas tipusa additiv — részleges dominancia — teljes dominancia

sorrendben (63,68%-ban),

— a génhelyek szdma t0bb (5) — kevesebb (10) sorrendben (20,03%-ban),

— a parositas tipusa célparositds — véletlen parositds sorrendben (11,31%-ban),

— a populaciéméret nagyobb (2000) — kisebb (1000) sorrendben (0,01%-ban).

A teljes variancia maradék szazalékai a vizsgalt hatasok interakcidobol
szarmaznak, 0sszesen 4,97%-ban.

Az atlagos beltenyésztettség ndvekedésére igazolt hatassal van:
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— a parositas tipusa célparositas —véletlen parositas sorrendben (32,67 %-ban),

— az allélkodlcsonhatas tipusa additiv — részleges dominancia — teljes dominancia
sorrendben (22,65 %-ban),

— a populaciéoméret nagyobb (1000) — kisebb (2000) sorrendben (20,85 %-ban),

— a génhelyek szdma kevesebb (5) — tobb (10) sorrendben (5,48 %-ban).

A teljes variancia maradék szazalékai a vizsgélt hatdsok interakciobol

szarmaznak, 0sszesen 18,35 %-ban.

A genetikai variancia megsziinésének idépontjat igazoltan befolyasolja:

— a parositas tipusa (célparositas, ill. véletlen parositas). (Annak a valdszintlisége,
hogy a genetikai variancia nullava valjon 3,52-szor nagyobb célparositas
esetén, mint véletlenszerii parositasnal.)

—A génhelyek szama (5, ill. 10). (Annak a valoszinlisége, hogy a genetikai
variancia nullava valjon 5,58-szor nagyobb 5 lokusz esetén, mint 10
l6kusz esetén.)

Nem volt hatasa

— a populaciéméretnek (1000, ill. 2000),

— az allélkolcsonhatas tipusanak (additiv, ill. részleges dominancia).

Génmegorzés

Vizsgalataimmal megallapitottam a kdvetkezdket:

— a Debreceni Egyetem Agrartudomanyi Centrumanak génmegorzés céljabol
fenntartott bronzpulyka populacidja a vizsgélat id6pontjaban a vizsgalt
l6kuszokon Hardy-Weinberg egyensutlyban volt.

— A jelenleg alkalmazott rotacids parositasi eljaras jol biztositja a genetikai
valtozatossag szinten valo tartdsat, a szimulacios kisérlet soran a genetikai
valtozatossagot mérd Shannon indexek atlaga nem volt kisebb a kiindulasi
populédcidhoz viszonyitva.

— Rotécios véletlenszerli parositas esetén a bakoknak nagyobb esélyiik van génjeik
atadasara, mint a tojoknak. A ritka allélok megérzésénél nemcsak az
allélgyakorisagot kell figyelembe venni, hanem a hordozé egyed nemét is.

— Adott méretli populacio esetén a véletlenszerli parositas helyett jobban biztositja
a genetikai valtozatossag fenntartasat, ha alpopulacidkra osztjuk oket, és

az alpopulaciok kozotti migraciot rendszeresen biztositjuk. Az
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alpopulaciok kialakitdsanal lehetdség szerint minél nagyobb effektiv

populaciéméretet kell biztositani.

A klonozas tomeges alkalmazasanak hatasai a tejel6 szarvasmarha populacioban
A genetikai értékek az alabbi sorrendben novekedtek klonozas tipusat tekintve:
— kontroll csoport,
— testi sejtes klonozas
— embriddaraboldsos klonozasnal és sejtmag-atiiltetéses. (Embriddarabolasos
klonozasnal és sejtmag-atiiltetéses klonozasnal azonosak voltak a genetikai
értékek.)
A tenyészbikdk szamanak csOkkentésével ndttek a genetikai értékek. A klonozott
egyedek ardnyanak novekedésével a genetikai értékek is novekedtek.
A beltenyésztettségi koefficiensek az alabbi sorrendben ndvekedtek klonozas
tipusat tekintve:
— kontroll csoport,
— embriddarabolasos klonozéasnal
— testi sejtes klonozas
— ¢és sejtmag-atiiltetéses.
A tenyészbikdk szamanak csokkenése a beltenyésztettségi koefficiensek novekedésével
jart. A klonozott egyedek aranyanak novekedésével a beltenyésztettség is ndvekedett.
Vizsgalataimmal megallapitottam, hogy a klonozas tomeges alkalmazasa esetén
nem célszerli a testi sejtes klonozas alkalmazasa, helyette inkdbb csucsteljesitményii
allatok embridibol nyert klonok alkalmazhatok, akdr embridosztasos technoldgiaval,
akar sejtmag—atiiltetéses modszerrel. Ebben az esetben pedig a beltenyésztettség
novekedése jelentdsen csokkenthetd, ha egy embriobdl szdrmazd nagy szamu klon
helyett egy parositasbol szarmazd tobb embrid kevesebb szamu klonjat alkalmazzak.
A klonozas 5%-ndl nem nagyobb ardnyl rendszeres alkalmazédsa 20 év alatt a

populaci6 atlagos beltenyésztettségi koefficiens ndvekedése nem tobb 0,0248-nél.

Az eredmények gyakorlati hasznosithatosaga

Néhany genetikai tényez6 hatasanak vizsgalata
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A teljes dominancia megléte nagymértékben befolyasolta a populécio allélérték
Osszegét ¢és a beltenyésztettséget is. Egy modell megalkotdsakor ezzel a hatédssal is

szamolni kell.

Génmegorzés

Tapasztalataimat Osszegezve megdallapitottam, hogy a jelenleg alkalmazott
rotacidés — véletlenszerli parositas megfeleld eljards génrezerv baromfi populacidk
szamara. Ezt azonban érdemes kiegésziteni rendszeresen DNS-vizsgélattal, amelybdl
egzakt adatokat nyerhetiink a populdcio genetikai Osszetételére vonatkozoan. Ennek
gyakorisadga sok tényezotdl — pénziigyi lehetdségek, a populdcio genetikai allapota —
fiigg. Pontosabb értékelést a DNS-vizsgalat javasolt gyakorisdganak megallapitasara
csak populdcidra szabottan, a konkrét DNS-vizsgélati eredmény elemzése utan lehet
adni. Az eredmények alapjan ezt a DNS-vizsgalatot ilyen szerkezetli populacional négy
nemzedékenként javasolom, amennyiben a populdcioban ritka 0,05 vagy ez alatti
gyakorisagu allélokat taldlunk, és ezek hordozoi nagy részben vagy teljességgel tojok.
Szamitasaim szerint beavatkozni, vagyis az ilyen tojoktol a szokasosnal tobb utddot

megtartani ebben a populacidoban akkor kell, ha az allélgyakorisag 0,03 ala csokken.

Klénozas

A klonozasi kisérlet megmutatta, hogy a genetikai értékek novekedése és a
beltenyésztettség szempontjabol 0Osszesitve a legkedvezobb eljards az, ha az
embriddarabolasos technologiat alkalmazzuk. A generacionkénti klonok szdma lehet
akdr viszonylag magas is, a beltenyésztettség mértéke — koszonhetéen annak, hogy az
egy parositasbol szarmazd klonok kozott sok esetben genetikai értelemben testvéri a
kapcsolat — mégis mérsékelt marad. Ezt az eredményt figyelembe véve igazan nem is az
embriddarabolasi moédszer alkalmazasan van a hangsuly, hanem, hogy egy kivalasztott
néivar és himivaru egyed petesejtjeinek és himivarsejtjeinek felhasznaldsaval célszerti
tobb embridt 1étrehozni, és egy-egy embridobdl csak kevés szamu klont megtartani
tetszOleges technologiai megoldas mellett.

A kisérlet tapasztalata szerint érdemes atgondolni a testi sejtes klonozas
allattenyésztésben valo alkalmazhatosagat. Kétségtelen elénye az eljarasnak, hogy
ismert teljesitményii tenyészallatokat lehetne tetszés szerinti szamban eldallitani, de a
genetikai értékek elmaradasa a masik két eljarashoz képest kétségeket ébreszthetnek a

klénozas magas koltségeinek megtériilése feldl.
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A szimulacios kisérlet alapjan elmondhatd, hogy a klonozott alloméanyok
kismértékii alkalmazéasa beldthat6 idon beliil nem vezet a beltenyésztettség nagymértékii
novekedéséhez. Ezekben a kisérletekben nem torekedtem a rokontenyésztés szandékos
keriilésére, igy ha azokra a tenyésztok tudatosan figyelnek, akkor a beltenyésztettség
csokkenthetd. Ha az embridkori genetikai vizsgéalatok segitségével a genetikai
terheltségek idejében felismerhetdk és sziirhetdk lesznek, a beltenyésztettségi leromlas
jelensége jorészt elkeriilhetd lesz, igy a klonozds pozitiv hatdsai a negativok felé

kerekedhetnek.
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