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AZ UJ BIOTECHNOLOGIAI MODSZEREK ES A
_ BELTENYESZTETTSEG
(A HATAS BECSLESE SZIMULACIOS MODELLEL)

SZOKE SZILVIA — BERI BELA — KOMLOSI ISTVAN

OSSZEFOGLALAS

Az Uj biotechnikai, biotechnologiai eljarasok kéziul a szuperovulaltatasnak és klénozasnak nagy
jovéje van, illetve lehet az allattenyésztésben. Altalanos alkalmazasukkal, a legkivalobb teljesit-
ményt nyujté allatokat, tetszéleges szamban lehet elballitani. Ez azonban a genetikai variancia
csokkenésevel, és a beltenyésztettség novekedésével jar egyutt.

A szerzdk célja volt a killénb6z6 kidnozasi technologiak szimulacioja segitségével felmérni azok
tomeges alkalmazasanak hatasat a genetikai valtozatossagra és a beltenyésztettségre nézve, egy
tejeld szarvasmarha populacioban. Megallapitottak, hogy 200 000 tejelé szarvasmarha esetén,
borjazasonként 5% klénutoddal szamolva, az eltéré klonozasi technolégiak hatasara, jelentds ku-
Ionbségek adodtak. Mintegy 21,5 évnyi idészak alatt, a beltenyésztettség klénozatlan populacidk-
ban 0-rol 0,28% és 6,31% kozé emelkedett, eltéré bikahasznalat mellett. Kulonb6zé klénozasi
technologiak hasznalatakor, a beltenyésztettség szintén jelentdsen eltért, a vizsgalt idészak alatt,
0-r6l 0,41% és 12,77% kozé emelkedett szintén eltérd bikahasznalat mellett.

SUMMARY

Széke, Sz.Ms. - Bén, B. — Komlési, .. NEW EIOTECHNOLOGICAL METHODS AND INBREEDING
(PREDICTION OF THE EFFECT USING SIMULATION MODEL)

Among the many recent advances in biotechnology and its application, superovulation and clon-
ing offer the greatest potential for improvements in animal breeding. General use of these tech-
niques may allow production of animals with the most desirable characteristics all but at will, with
associated declines in genetic variance and increases in inbreeding. They examined the potential
effects of cloning on genetic value and inbreeding in a dairy cattle herd with computer simulation.
Assuming a herd size of 200,000 and different numbers of bulls the inbreeding coefficient was
0.28%-6,31% in the control population after 21.5 years. Using clones with different technology the
inbreeding coefficient was 0.41%-12.77%, depending from number of bulls too.
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BEVEZETES

A keresztezések és szelekcié segitségével létrehozott nagy tejhozamu
szarvasmarha fajtak hagyomanyos médon, csak hosszu id6 alatt szaporithatok
el, mert az ikervemhesség ritka, és a vemhesség ideje hosszl. Egy Ujabb elja-
ras szerint a kivalé teljesitmény(i egyedek embriéibdl, vagy testi sejtjeinek fel-
hasznalasaval, genetikailag identikus egyedeket allitanak elé — vagyis klénoz-
nak. Jelenleg ennek is tébb modja ismert. Az Gj technolégia alkalmazasaval
viszont, az azonos genetikai felépitésii egyedek tdmeges elballitasa csdkkenti a
genetikai varianciat, és megné a beltenyésztettség az allomanyban. Ez utébbi a
genetikai terheltseg halmozddasahoz, a fitness tulajdonsagok romlasahoz ve-
zethet. Célunk volt a kilbnb6zé kldnozasi technoldgidk szamitégepes szimula-
cidja segitségevel felmérni azok tdmeges alkalmazasanak lehetséges hatasat a
beltenyésztettségre, egy tejelé6 szarvasmarha populaciéban. Ezzel a modelle-
zéssel a varhaté folyamat és annak nagysagrendje elemezhetd, s javaslat tehe-
t6 a megeldzésre.

IRODALMI ATTEKINTES
Klonozasi eljarasok

Az embrié-darabolasi eljarasban egy petesejtet mesterségesen termékenyi-
tenek meg, majd az igy létrej6tt zigotat, a nyolc sejtbdl allé embrionalis allapotig
hagyjak osztodni. Ekkor az embri6t tobb részre hasitjak. Nyolcsejtes allapotig
nem indul meg a sejtek differencialddasa, az igy kapott embridk genetikailag
teliesen azonosak lesznek. Az eddigi kutatasok alapjan gy tiinik, hogy az emb-
rickat legfeljebb négy részre lehet osztani, hogy elegendé szamu sejtbél allo
életképes embriokat lehessen kés6bb beliltetni (Gocza, 1997; Baranyai és
mtsai, 2000). Az embrié-atiiltetés soran fellépé veszteségek miatt a hatékony-
sag 40-60%-os.

A sejtmag-atilltetési technolégiaval (nukleéris transzfer) az embrionalis sta-
diumban lévé sejtmagot olyan zigétaba vagy petesejtbe injektaljak, amelynek
sajat sejtmagjat elézbleg eltavolitottak. Gyenge elektromos aram segitségével
egyesitik, es igy eletképes zigota nyerhetd. ,A korai fejlédés soran, az embrio-
nalis sejtek toti- vagy pluripotensek, azaz sejtmagjuk tartalmazza a teljes él6-
leny kifejlédésehez szilkséges Gsszes genetikai informaciot” (Solti, 2004). A
sejtmagokban talalhaté DNS minden embriéban megegyezik, azonban a befo-
gadé (recipiens) petesejt citoplazmaja is tartalmaz 6roklédé anyagot. Ez kis
eltérest jelent a klonembridk kdzott.

A testi sejtes klonozas, az el6zbekben leirt sejtmag-atiltetési eljarastol ab-
ban kulonbézik, hogy egyszomatikus sejt sejtmagjat Ultetik be egy sejtmagjatél
megfosztott petesejtbe. Az ismerité valt Wilmut és mtsai (1997) szamoltak be
az elsé sikeres kisérletrdl, melynek eredményeképpen szilletett meg Dolly.
Ennek jelentésége és nehézsége abban all, hogy a testi sejtek mar differencia-
l6dtak, specializalodtak valamilyen feladat ellatasara. A testi sejtes klonozas, a
jelenlegi gyakorlatban, a legkevésbé sikeres eljaras, ugyanakkor allattenyészte-
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si jelentdsége nagy, hiszen ismert teljesitményu allatokat lehetne klénozni ily
modon.

Egy embridbdl kevés sejt nyerhetd a sejtmag-atiitetéshez, ezért csak kis-
szamu genetikailag azonos egyed hozhatd létre. Ez a tény forditotta a kutatok
figyelmét az embrionalis Gssejtek felé. A cél az volt, hogy sejttenyészetbdl
szarmazo6 embriot tudjanak eredményesen belltetni, igy tetszés szerinti lét-
szamban lehessen genetikailag identikus egyedeket eléallitani. ,Erre a legal-
kalmasabb megoldast az un. Embrionalis eredetl dssejtek (ES-sejtek) haszna-
lata jelent, mert pluripotensek és tenyészetben differencialédas nélkil fenntart-
hatok szarvasmarhabol (Gocza, 1997, 1998)". Eddig mar tébb faj esetében is
sikerilt €16 utédokat nyerni testi sejtekbdl; egérbél, kecskébdl, sertésbdl, macs-
kabdl, nyulbol, gaurbdl, bantengbdl, muflonbol, 6szvérbél, 16bdl, afrikai vad-
macskabol (Dinnyés és mtsai, 2002). igy tehat megvan a gyakorlati lehetésége
annak, hogy genetikailag azonos egyedeket tetszéleges szamban allitsanak el
bizonyos allatfajok esetén. Azonban szarvasmarha 6ssejtekbdl még nem sike-
rilt kidnozott utddokat létrehozni.

Rokonsagi viszonyok

Az embrido-darabolassal létrehozott allatok valédi szilei a petesejtet és a
himivarsejtet adé donorok. Vellik ugyanugy 50%-os a rokonsag, mint barmely
természetes uton fogant egyed esetében. Az embriét kihordd néstény csak
béranya, genetikai értelemben nem rokon. Az embriédarabolassal létrej6tt ikrek,
csakugy, mint a természetben az egypetéjl ikrek, egymassal teljesen egyforma
génkészletet tartalmaznak, igy 100%-0s rokonsaguk mértéke.

Genetikai informacié a sejtmagon kivil (ami az apai és anyai genom hordo-
zéja) a mitokondriumban is talathaté. A himivarsejtb6! szarmazé mitokondrium
felszivodasa miatt az utéd csak az anyai eredetli mitokondriumokat, illetve
mitokondrialis géneket 6rokli (Bodo és Gerencsér, 2000). Sejtmag-atiltetés
esetén, igy az embriénak van egy harmadik — genetikai értelemben vett —
szuléje is.

Gibson és mtsai (1997) szarvasmarhaban vizsgaltak a mitokondrialis hatast
a tejzsir-szazalékara. Megallapitottak, hogy az ésszes variancia 2,9-5,6%-a a
mitokondrialis eltéréseknek koszdnhetd. Mas, korabbi kdzlemény szerint (Bel!
és mtsai, 1985), ez az érték nem tébb 1,2%-nal. A laktaciok 4%-os zsirtartalom-
ra korrigalt tejmennyiségét vizsgaltak Faust és mtsai (1990). Ok a mitokondrialis
hatast 0-5% kozéttinek talaltdk a teljes variancidhoz viszonyitva. Onken és
Swalve (1993) tej-, zsir- és fehérjemennyiség, valamint tejzsir szazalék adato-
kat vizsgalva, frisland szarvasmarhaban, a teljes variancia 6,8; 0; 2 4; illetve
1,2%-at tulajdonitottak a citoplazmaban talalhaté eltéré géneknek.

ANYAG ES MODSZER

Szamitogépes szimulacié segitségével Osszehasonlitottuk a sejtmag-
atultetéses klonozas, a testi sejtes kldénozas, és az embridé-darabolasi technolo-
gia tdmeges alkalmazasanak lehetséges hatasat egy elképzelt tejelé szarvas-
marha allomanyban. Az alappopulacié létszama 200 000 tehén volt, a bikak
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szama pedig, a kisérleti beallitastol fuggéen, 100, 500, 667 vagy 1000 tenyész-
bika volt, valamint modelleztik a 2004-es valos bikahasznalatot is (az adatok
Dr. Monostory Istvantdl szarmaztak).

A klonozasi kisérlet soran az infinitezimalis modellt alkalmaztuk, ami azt je-
lenti, hogy végtelen szamu gén egyenkeént igen kis (végtelendl kis) hatast gya-
korol az adott tulajdonsag kifejezédésére. Nem szamoltunk dominancia és
episztazis hatassal, igy az 6sszes genetikai érték az additiv genetikai értékkel
egyezett meg. Az egyedeket genetikai értékeikkel és tenyészertékikkel jelle-
meztiik. A kiindulasi populacio genetikai értékei a standard normalis eloszlasbol
szarmazé véletlenszamok voltak. A tenyészérték szintén normdlis eloszlast
mutaté valoszin(iségi valtozo volt; a genetikai értékhez egy nulla varhato értekd
véletlenszamot adtunk. Ez is normalis eloszlasbol szarmazott, szérasa fliggott
az ivartdl, a bikaké 0,05, a teheneké 0,2 volt. A két ivarban eltér6 a
tenyészérték-becsléshez hasznalt adatok mennyisége, és a tovabbtenyésztési
hanyad, ezért tettlink kulonbséget kozottuk. A genetikai értékeknek az utodok
létrehozasaban volt szerepe: ezek a szll6k genetikai értékének atlagat és egy
nulla varhato értékl véletlenszam Gsszegét kaptak, ami a mendeli varianciat
modellezte. A tenyészértékek alapjan rangsoroltuk az egyedeket.

A szimulacioban atfedé populacidkat vizsgaltunk. Az id6t 436 napos egysé-
gekben mértik, ami két ellés kozotti idészaknak felelt meg. Minden kisérleti
elrendezésben célparositast alkalmaztunk. A legnagyobb tenyészértéki bika-
kat, a 200, 300, 400, 2000 legnagyobb tenyészértékii tehénnel ,parosijtottuk”. A
masodik legjobb bikat, pedig a rangsorban kévetkezé néivari egyedekkel. A
valds bikahasznalatban nem volt azonos az egy bikara juté tehenek szama.

A tejel6 allomany korszerkezete alland6 volt, az aranyokat élettartamindex
tablazat (Bader és mtsai, 2002) alapjan allitottuk be. A tenyészbikak valtozd
koruak voltak, hiszen legalabb 5 éves kor, és legalabb 75%-o0os megbizhatésag
esetén mindaddig tenyésztésben maradnak, amig a legjobbak k§zétt vannak
(Princz, 2005).

A kontrollpopulaciéban nem alkalmaztunk kldnozast.

Az embrionalis sejttenyészetek felhasznalasaval torténd sejtmag-atiltete-
ses klénozas modelljeben, a parositasok soran, a legjobb tenyészértéki tehe-
nek embriéi felhasznalasaval, 9-9 kiont képeztiink, az utédok genetikai értékei
megegyeztek.

- A testi sejtes klonozas modelljében, a legjobb tenyészértékli teheneknek
szintén 9-9 kionjat képeztlk. Genetikai értékeik a donoréval egyeztek meg.

Az embrionalis sejttenyészetek hasznalataval torténé sejtmag-atiltetéses
klonozas és a testi sejtes klonozas esetében felmeril! az anyai hatas kérdése. A
kionok genetikai értelemben vett sziilei a donor szlleivel egyeznek meg. A do-
nortél azonban csak a sejtmagot kapja, a citoplazma egy masik egyedtél szar-
mazik. A citoplazmaban lévé mitokondrialis DNS még vitatott, tébbnyire 0-5%-
os teliesitményre gyakorolt hatasat ebben a kisérletben elhanyagoltuk, ponto-
sabban, ha a citoplazma donor hasonléan kivalo teljesitményti a sejtmagdonor-
hoz, akkor varhatéan nem ront annak teljesitményén: A dajkaanyakat a legki-
sebb tenyészértekl egyedek kozil valasztottuk ki, igy egy-egy id6egységen
belil, a legjobb teljesitményli tehenek még ivaros szaporodasban is részt ve-
hettek. A megsziletett kionok természetesen mind néivaraak voltak.
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Az embrio-darabolasi eljaras modelljében, a négy embriddarabbdl egyet
Jfelaldoztunk”, hogy az ivarat meg lehessen allapitani, mivel csak néivarl egye-
dek kionjat kivantuk modellezni. Osszességében tehat azonos genetikai érték
harmas iker utédok ,sziilettek”. Kisérletiinkben egy anyatol, egy parositasbol
tobb harmas ikret szarmaztattunk. Az azonos sziil6ktél szarmazé harmas ikrek
genetikai kiildnbsége csak a mendeli variancianak volt készénhetd.

A szimulacié soran kétféle paramétert valtoztattunk. Egyrészt a tenyészbi-
kak, masrészt a idéegységenként létrehozott kidnok szamat. A klénozott egye-
dek szamahoz kilenccel oszthaté szamot valasztottunk, hogy a harmas ikrek
esetével 6sszehasonlithatok legyenek. Ennek megfeleléen, egy-egy borjazas-
kor, 10 080, vagy 5 040, vagy 1008 klon ,szliletett”. Az 1. tablazatban mutatjuk
be a kisérleti elrendezéseket.

1. tablazat
A szimulacios paraméterek
A klénozas modszere(1) Anyak/donorok Kionok szama Klénok aranya a tejeld
szama(6) Gsszesen(7) allomanyhoz viszonyitva, %(8)
Kontroll populacioé,
nincs klonozas(2) 0 0 0
. 1120 10 080 5,0
Sejtmag-atultetéses ’
. ) 560 4 25
klénozas(3) 112 f gog 05
Testi sejtes klbnozas(4) 1120 10 080 50
. . 1120 10 080 50
Embrio-darabolasi '
s 560 5040 25
eljaras(3) 112 1008 05

Table 1.: The parameters of the simulation
cloning methods(1), control population, there is no cloning(2), nuclear transfer method(3), somatic
cell cloning(4), embryo splitting method(5), number of mothers/donors(6), number of clones(7),
clones as a percentage of cows(8)

A tablazatban taldlhatdé nyolc bedllitds mindegyikét 6t bikalétszammal
egyltt alkalmaztuk, igy 6sszesen 8x5=40 kisérleti elrendezést vizsgaltunk. A
szimulaciés programot 18 idéegységre allitottuk, ez mintegy 21,5 évet 6lel fel.
Borjazasonkeént rogzitettilk a tejel6 allomany atlagos genetikai értékét, a geneti-
kai értékek szérasat és a beltenyésztettségi koefficienst minden egyedre. A
- vizsgalt id6szak alatt tobb, mint 1,34 millié egyed sziiletett egy kiserleti program
futtatas soran. Mind a 40 szimulaciés elrendezésben 20 ismétlést végeztink,
igy 40x20=800 szimulacio adatait értékeltiik. A populacié nagy létszama miatt,
nagy teljesitményre és hattértarra volt sziikségiink, ezért a SCILAB (2006)
nyelven irt programokat, a Nemzeti Informacios Infrastruktira Fejlesztési Prog-
ram szuperszamitégépén futtattuk.

EREDMENYEK

A kiindulasi populacié atlagos genetikai értéke nulla volt. A 2. tablazatban
lathaté, hogyan valtozott meg ez a jellemzd 18 szaporodasi id6szak alatt.
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2. tablazat
Genetikai értékek a tejel6 allomanyra vonatkozoan

A KI6 . Kiénok aranya a Genetikai értékek atlaga(9)

o d;’;;f(‘f) tejels allomanyhoz [ Valés bikahaszna-| 100 | 500 | 667 | 1000
viszonyitva, %(8) lat mellett(6) tenyészbika mellett(7)

Kontroll populacio, 0,0 9,46 918 | 7.44 | 723 | 691

nincs klénozas(2) ’ ' ) ’ '
. o 50 12,56 1244 | 997 | 982 | 958
S?f;aog?;g)eteses 2,5 11,38 1112 | 917 | 894 | 866
0,5 9.81 971 | 803 | 782 | 7.52
Testi sejtes 5.0 11,36 1080 | 942 | 924 | 897

klbnozas(4) :

) e 5.0 12,63 1227 | 997 | 981 | 953
Ergf’;‘;&g;""“ asi 25 11.21 1099 | 9,09 | 885 | 864
) 0.5 9,80 972 | 803 | 78 | 7.54

Table 2.: The average genetlic value of females
the average genetic value(1), as in Table 1.(1-5, 8), actual usage of bulls(6), 100, 500, 667, 1000
bulls(7), the average genetic value(9)

A vizsgalt tényezdk, a klébnozas tipusa, a klonok szama és a bikak szama
94,8%-ban magyaraztak meg genetikai értékekben mutatkozoé eltéréseket. Ezek
kézil legnagyobb hatassal a bikak szama volt, majd a kidbnozottak szama ko-
vetkezett, végll pedig a klénozéas tipusa. Az intraclass korrelacidés értékek
(Svab, 1981) a kovetkezbk voltak: ryiaszam=0,96; Monszam=0,95 €S Tipus=0,61.

A bikak szamat tekintve minden eset szignifikansan kilénbdzétt a tébbitél,
és a bikdk szamanak csokkenése egyértelmiien a genetikai értékek névekedé-
sét vonta maga utan. Ez aldl csak a valés blkahasznalat képez kivételt, hiszen
ott tobb, mint 1000 bika esetén a legmagasabb genetikai értékek adodtak. A
kibnozottak ardnyat véve az 6sszehasonlitas alapjaul, szintén szignifikans kii-
l6nbségeket kaptunk, és minél nagyobb volt a klénozottak aranya, annal maga-
sabb volt a genetikai érték a szimulacio végére. A legkisebb genetikai értékeket
a kontroll populaciéban talaltuk. Az embrid-darabolasos és a sejtmag-atiilte-
téses populaciok azonos klénozasi arany és bikahasznalat esetén, nem kiilén-
béztek szignifikdnsan. A testi sejtes kldnozasakor tapasztalt értékek elmarad-
nak a masik két eljarashoz képest.

A beltenyésztettséget szignifikdnsan befolyasol6 tényezé mindharom vizs-
galt faktor, a bikak szama, a klénozas- médja és a klonozottak aranya
(P=0,000). A bikak szamatél figgben, eltérd sulyt kapott a beltenyésztettség
alakitasaban a klénozas modja és a klonozottak aranya. 500, 667 és 1000 bika
alkalmazasaval, a bikak szaman tal, elsGsorban a klénozas tipusa hatarozta
meg a beltenyésztettséget. A kldnozasi eljarasok koézil, a legnagyobb belte-
nyésztettségi egyltthatok az, Ossejtes alapu nuklearis transzfer eljarasban
adodtak, ezt kovette, cstkkené hatassal, a testi sejtes klénozas, majd az emb-
rio-darabolasi eljaras és vegiil a kontroll csoport, klénozas nélkiil. 100 bika és
valos bikahasznalat mellett inkabb a kldénozottak aranyaté! fiiggétt a beltenyész-
tettség mértéke, minél nagyobb volt a nemzedékenkénti klénozas aranya, annal
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nagyobb volt a beltenyésztettség is. A tenyészbikak szamaval forditottan volt
aranyos a beltenyésztettség, minél kevesebb volt a bikak szama, anndl na-
gyobb mértéki volt a rokonparositas. Ez aldl a valds bikahasznalat esete képez
kivételt, ott nagyobb volt a beltenyésztettség minden mas esethez képest. A 3.
tablazatban lathato, hogy a beltenyésztettségi egyitthaték 0-rél meddig emel-
kedtek a vizsgalt iddszak alatt.

3. tablazat
A beltenyésztettségi koefficiensek a tejeld allomanyra vonatkozéan, %
Klonok aranya‘a Genetikai értékek atlaga(9)
A klonozas modszere(1) | tejeld allomanyhoz | Valés bikahasz-| 100 | 500 | 667 | 1000
viszonyitva(8) nalat mellett(6) tenyészbika mellett(7)

Kontroll populacio, nincs
KInozas(2) 0,0 6,31 2,78 | 0,50 0,35 0,28
Sejtmag-atiiltetéses 5.0 11,99 10,01 2,48 2,26 1,90
Kidnozas(3) 2,5 11,54 7.81 2,33 2,12 1,84
0,5 8,66 5,95 1,49 1.31 1,24
Testi sejtes klonozas(4) 50 770 3,23 1,39 1,26 1,12
Embri-darabolasi 5,0 11,84 8.94 0,72 0,62 0.49
eljaras(5) 2,5 11,21 719 | 061 0,56 0.44
0,5 8,56 559 | 0,58 0,53 0,41

Table 3.: The inbreeding coefficients of females
as in Table 2.(1-9)

MEGBESZELES

A genetikai értékek novekedése szempontjabdl elsésorban a tenyészbikak
szama, majd a kiénozott embriék aranya volt meghatarozé. A szimulaciés kisér-
letbe vont haromféle kiénozasi eljaras, a sejttenyészetbdl szarmazd sejtmag
atilltetése, a testi sejtes klénozas és az embrié-darabolasos eljarasok kdzil, a
testi sejtes klonozas elmaradt a masik kettd mogott, a genetikai értékek néve-
kedését tekintve. Ennek okat abban latjuk, hogy a genetikai allomanyt meghata-
rozd ivaros szaporodas a testi sejtet ado donor esetében szaporodasi idészak-
okkal (évekkel) el6bb tortént, mint a masik két klénozasi eljarasban, hiszen ott a
" megtermékenyités a klénozassal egy idészakban tértént. A két idépont kdzott,
az allomany genetikai értelemben fejlddott, a testi sejtes klonozassal nyert
klonegyedek varhatd genetikai értékei igy elmaradtak a masik két eljarassal
keletkeztett allatokéhoz képest. A testi sejtes klonozott populacié késéssel tudta
ugyanazokat az atlagos genetikai értékeket mutatni, mint a masik két eset.

A beltenyésztettséget elsésorban a bikak szama befolyasolta. Azonos bika-
hasznalat esetén, minél kevesebb tenyészbika volt a populaciéban, annal na-
gyobb volt a beltenyésztettség. Valés bikahasznalat esetén azonban minden
masnal nagyobb beltenyésztettségi egylitthatot kaptunk. Néhany favorit bika
esetén ugyanis, akar tobb ezer utdédrol beszélhetiink, de voltak bikak is ame-
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lyeknek csak néhany borja sziiletett. A beltenyésztettségi értékek magasabbak
voltak, mint 100 bika esetén, pedig létszamuk meghaladta az ezret.

A klénozasi médszereket dsszevetve, a legkisebb beltenyésztettséget az
embrié-darabolaskor tapasztaltunk 500, 667, illetve 1000 bika esetén. Ekkor
ugyanis egy embriobol, technikai okok miatt, csak harom genetikailag azonos
egyed hozhaté létre, és ha egy parositasbdl kilenc klonutddra van sziuksegunk,
akkor ez harom harmas ikerrel oldhaté meg. A harmas ikrek kozott csak testvéri
a rokonsag foka, és ez jelentésen csokkenti a beltenyésztettséget. A kovetkezd
a testi sejtes klonozas, itt a genetikai értékeknél emlitett késleltetés okolhato a
viszonylag nem tul magas beltenyésztettséggel. A kiénok genetikai allomanya a
donoréval egyezik meg, az igazi szllék két nemzedékkel fogantak hamarabb a
klénutddhoz képest. Ez a tavolsag is csOkkenti a rokonparosodas valdszinlsé-
gét. A legmagasabb beltenyésztettség a sejttenyészetbdl szarmazé sejtmag
atultetéses technolégia alkalmazasakor volt.

A klénozas mddszerének hatasa mar gyengének bizonyult 100 tenyészbika
iletve valés bikahasznalat esetén. A beltenyésztettségi egyitthatokra a
klénozott egyedek szama is hatassal volt, minél nagyobb volt a klénozott egye-
dek aranya a tejel6 allomanyhoz képest, annal nagyobb volt a szamitott F értek.
Szimulaciénkban a valés bikahasznalati modell esetén még klénozas nélkdil is
figyelmeztetben magas értékeket kaptunk (6,31%). Kézel ennyi bika mellett, de
azok megegyez6 szamu alkalmazasaval, még rendszeres klonozas meliett sem
tapasztaltunk ilyen magas beltenyésztettségi névekedést (1,9%). ‘

500-1000 tenyészbika azonos aranyu alkalmazasa mellett, a genetikai ér-
tékek novekedése és a beltenyésztettség szempontjabol 6sszesitve, a legked-
vezdbb eljaras az, ha az embrié-darabolasos technolégiat alkalmazzuk. A gene-
racionkénti kibnok szama lehet akar viszonylag magas is, a beltenyésztettség
mértéke — kdszdnhetben annak, hogy az egy parositasbédl szarmazoé kidnok
k6zott sok esetben, genetikai értelemben testvéri a kapcsolat — mégis meérsé-
kelt marad. Ezt az eredményt figyelembe véve igazan nem is az embri6-
darabolasi médszer alkalmazasan van a hangsuly, hanem, hogy egy kivalasz-
tott néivard és himivari egyed petesejtjeinek és himivarsejtjeinek felhasznala-
saval célszerli tébb embriét Iétrehozni, és egy-egy embriobdl csak kevés szamu
klont megtartani, tetszéleges technolégiai megoldas mellett. A genetikai valto-
zatossag cstkkenése azonban ekkor is varhato.

A szimulacié alapjan eimondhatjuk, hogy kiegyenlitett bikahasznalattal je-
lentdsen mérsékelhetjik a beltenyésztettség névekedését. A genetikai értékek
névelése céljabdl hasznos volna a klonozas alkalmazasa, hiszen nem tul nagy
aranyu klénozas mellett is jelentds el6rehaladasra szamithatunk. Beltenyész-
tettségi oldalrol vizsgalva azonban, a jelenlegi bikahasznalati gyakorlat mellett,
rendkivali médon megemelkedne ennek értéke.

A Dbeltenyésztettség novekedése és fGleg ennek kovetkezménye a
beltenyésztettségi leromlas, mindig is foglalkoztatta az allattenyésztéket. Egyre
kevesebb bika allitja el6 a kévétkezé nemzedék apadllatait, dramaian névelve a
beltenyésztettséget. Az atlagos beltenyésztettségi egyttthatd 1982-ben 1,0%
volt az Egyesiilt ‘Allamok holstein populacidjaban, ami 2002-re mar elérte a
4,9%-0s szintet. Ez az érték, a jersey fajtaban, 1,5%-rél 6,6%-ra nétt, célszerl
ugyanezen idészak alatt (Rogers, 2004). Szarvasmarha allomanyban nem cél-
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szerl az atlagos beltenyésztettségi koefficiens értékét, 6%—-8%-os szintnél ma-
gasabbra engedni Rogers (2004) véleménye szerint.

KOVETKEZTETES

A kiilénbdzd bikahasznalati szamitasok megmutattak, hogy a jelenlegi ara-
nyok rendkiviil elénytelenek a beltenyésztettségi értékek alakulasara. Kldnozas
esetén kilondsen nagy odafigyelést igényel a rokonsagi viszonyok kovetése.
Javasoljuk az apaallatok kdrének bévitését, és mindenekelbtt kiegyenlitettebb
(kevésbé ,favorizalt”) alkalmazasukat.

A szamitasok szerint érdemes atgondolni, esetleg Gjabb gazdasagi szami-
tasokat végezni, a testi sejtes kldbnozas allattenyésztésben vald alkalmazhaté-
sagaval kapcsolatosan. Kétségtelen elénye az eljarasnak, hogy ismert teljesit-
ményl tenyészallatokat lehetne tetszés szerinti szamban eldallitani, de a gene-
tikai értékek elmaradasa a masik két eljarashoz képest kétségeket ébreszthet-
nek a klénozas magas kéltségeinek megtériilésérdl. Ugyanakkor génmodositott
allatok esetében mar lehetséges, hogy ez elényds eljarasnak bizonyul.

Ezekben a szimulaciokban nem torekedtiink a rokontenyésztés szandékos
kerilésére, igy, ha azokra a tenyésztdk tudatosan odafigyelnek, akkor a
beltenyésztettség tovabb csokkenthetd. Ha embridkori genetikai vizsgalatokkal
a terheltségek idejében felismerhetbk és szilrhetik lesznek, a beltenyésztett-
ségi leromlas hatasa jorészt elkeriilhetd lesz, igy a klonozas elényds hatasai a
hatranyosak folé kerekedhetnek.
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