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A PEDIGREANALIZISBEN ALKALMAZOTT MUTATOSZAMOK
ES ERTELMEZESUK

SZAKIRODALMI ATTEKINTES

VIGH ZSOFIA - CSATO LASZLO — NAGY ISTVAN

OSSZEFOGLALAS

A Szerzdk a szakirodalom alapjan vizsgaltak a pedigréanalizis elméleti hatterét, gyakorlati végre-
hajtasanak feltételeit és az elemzés soran meghatarozandé paramétereket (beltenyésztési egyittha-
t6, atlagos rokonsagi fok, pedigré teljesség, generacids intervallum, effektiv populaciéméret, alapité
Gso6k effektiv I6tszama, nem alapité Gsdk effektiv l6tszama, nem alapitd Gsék és alapitd Gsék effektiv
l6tszamanak aranya, alapité Gs6k genom ekvivalens értéke, nem alapité 6sdk genom ekvivalens érté-
ke és nem alapité 6sok effektiv I6tszamanak aranya).

A szakirodalomban fellelhetd kilénbdzé hivatkozasok alapjan 16, szamar, szarvasmarha, juh, ser-
tés, kutya és nyul allatfajok adatain — PEDIG vagy ENDOG szoftverekkel — végzett pedigréanalizisek
soran szamolt paramétereket elemezték, melyekbdl megallapithatd, hogy a beltenyésztési egyitthato
érzékeny a pedigré hosszara és teljosségére, ezért a populécié genetikai valtozatossaganak jellem-
Zésére célszerd mas mutatokat hasznalni (atlagos rokonsagi fok, alapité 6s6k effektiv I6tszama &s nem
alapito Gs6k effektiv Iétszama). Meghataroztak tovabba, hogy mely paramétereket célszerl egyiitt ér-
telmazni. A beltenyésztettségi szint jelentds névekedése esetén célszerld azokat a programokat hasz-
nélni, melyekkel (a szelekci6s haladas csdkkenése nélkil) minimalizalni lehet a beltenyésztési ratat.

SUMMARY

Vigh, Zsdfia, Ms. — Csatd, L. — Nagy, I.: APPLICATION PEDIGREE ANALYSIS IN THE ANIMAL
BREEDING PROGRAMS (REVIEW)

Authors based on the literature studied the theoretical background of the pedigree analysis, the pos-
sibilities of application and the parameters available for the analysis (inbreeding coefficient, average
relatedness, pedigree completeness, generation interval, effective population size, effective number of
founders, effective number of ancestors, ratio of the eftective number of ancestors and effective num-
ber of founders, effective number of founder genome, ratio of the effective number of founder genome
and effective number of founders).

The study reviewed the results of pedigree analyses carried out — using PEDIG or ENDOG soft-
wares — in different horse, donkey, cattle, sheep, pig, dog and rabbit populations. It can be concluded
that the inbreeding coefficient is sensitive to the length and completeness of the pedigree therefore the
use of other parameters (average relatedness, effective number of founders and effective number of
ancestors) can be suggested to describe the genetic diversity of the population. Moreover the combi-
native use of these parameters was also presented.

In case of the substantial increase of the level of inbreeding, the usage of the softwares minimizing
the inbreeding rate (without decrease of selection response) is feasible.
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BEVEZETES

Az allattenyészték legfontosabb feladata nagy genetikai értéki allomanyok
létrehozasa és fenntartasa. Ehhez ismerni kell a populécidk genetikai hatterét és
dsszetételét, mely informacidk a szarmazas ismeretében pedigréanalizissel vagy
pedig genetikai markerek segitségével nyerheték. E két lehetéség kozll, Bau-
mung és Sélkner (2003) szimulacids vizsgalatanak eredménye szerint kedve-
z8bb a geneoldgiai analizist alkalmazni, ha megbizhat6 szarmazas all rendel-
kezésre. Kézleményikben az is olvashaté, hogy egy marker alapu genetikai
elemzéshez legalabb 100 mikroszatellit markerre lenne sziikség. Tehat a pedig-
réanalizis mellett sz6l, hogy feltételrendszere sokkal egyszer(ibb és koltségki-
mélébb, hiszen elvégzéséhez nincs szikség laboratériumi vizsgalatokra, csupan
szamitégépen régzitett szarmazasi adatok és megfelelé szamitégépes kapaci-
tas kell hozza, ami manapsag mar sehol sem jelenthet problémat és tébbletkdlt-
séget. A populaciok genetikai valtozatossaganak megismerése az utdbbi évek-
ben névekvé érdeklédésre tett szert (Wooliams és mtsai, 2002). Ennek ismere-
tében informaciéhoz jutunk az allat 6seirdl, oldalagi rokonairdl is, melynek se-
gitségével fontos szamitasokat végezhetiink el a populacié genetikai szerkeze-
tének és valtozékonysaganak megallapitasara (Maignel és mtsai, 1996). A ge-
netikai valtozatossagnak a veszélyeztetett vadon é16 és haziasitott populaciok
fennmaradasat segité génmegérzési programokban van jelentds szerepe, a gaz-
daséagi allatfajok esetében pedig kilénféle mutatok szamolasara hasznaljuk, me-
lyek ismeretében alacsonyan tarthaté az allomany beltenyésztettségi szintje (So-
nesson és Meuwissen, 2000). A szarmazas alapjan becsulhets a tenyészérnék
és a beltenyésztettségi szint, megallapithaté az egyed populacién beluli vonal-
ba vagy csaladba valé tartozasa, feltérképezhetSk rokoni kapcsolatai, tovabba
nyomon kévethetdk bizonyos nagyhatasu gének és genetikai defektusok (6rok-
letes rendellenességek) nemzedékenkénti eléfordulasai (Chai, 1969; Maki és
mtsai, 2001).

A pedigreanalizis elméleti alapjait Wright (1931), James (1962, 1971, 1972),
MacCluer és mtsai (1986) és Lacy (1989) irtak le, gyakorlati alkalmazasa pedig
tébb mint tiz éve folyik rutinszerlen, Boichard és mtsai (1997) médszerének meg-
jelenése 6ta. Azéta szamos kulfoldi és magyar szerzé szamol be kilénféle 16,
szarvasmarha, juh, sertés, szamar és kutya populaciok pedigréanalizisének ered-
ményérdél.

Az elmult években szamos programot irtak pedigréanalizis végzésére. Elséként
a francia Boichard (2002) jelentette meg FORTRAN programnyelven it PEDIG
programcsomagjat, mely f6képpen nagy pedigrék elemzésére szolgal és tobb al-
programbdl all. Ezt kévetéen kézolte Gutiérrez és Goyache (2005) az ENDOG nevd,
Visual Basic nyelven irt szoftvert, ami elsddlegesen kisebb populaciék genetikai
analizisére készilt. A harmadikként megjelend, Visual C++-ban irt — pedigréanali-
zisre hasznalatos — program Sargolzaei és mtsai (2006) munkaja, a PyPedal-t pe-
dig Cole (2007) irta Python programozéi nyelven. Emlitést érdemel még Kinghorn
(1994) Pedigree Viewer-e, mely a szarmazas grafikus abrazolasara is alkalmas. Bar
jelen dolgozatnak nem célja a genetikai markerek alapjan végzett elemzések atte-

kintése, megis megemlitjiik a MolKin-t (Gutiérrez és mtsai, 2005b), mely az ENDOG
szoftver molekularis adatokon alapulé ekvivalense.
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A szakirodalmi attekintéshez felhasznalt kézieményekben a hivatkozott szer-
26k a PEDIG és az ENDOG programokat hasznaltak.

Jelen szakirodalmi attekintés célja a magyar és kulféldi szerzék altal kiulénbo-
z6 allatfajokon végzett pedigréanalizis eredményeinek egymassal valé 6sszeve-
tése és azok értékelése paraméterenként.

A pedigréanalizis sordn meghatarozasra kerild fontosabb mutatok:

Beltenyésztési egylitthaté (F, Wright, 1922): Beltenyésztésrdl akkor beszé-
link, ha rokon egyedek parosodnak egymassal. A rokonok részben azonos allé-
leket hordoznak, ezért utédaik nagyobb valészinliséggel lesznek homozigétak,
mint véletlenszerl parosodas mellett. A beltenyésztési egyltthaté annak a valé-
szinlisége, hogy egy adott lokusz két allélja szarmazasilag azonos. A nagymér-
tékben homozigéta egyedek szervezetének élettani pufferkacapitasa csékkent,
ezért kornyezeti |labilitasuk nagyobb, alkalmazkod6képességiik kisebb. Mindez —
féként, ha karos hatasu recessziv allélok homozigéta aliapotban valé manifeszta-
cidjaval parosul — a beltenyésztési leromlasban jut kifejezésre (Dohy, 1989). Emi-
att nagyon fontos, hogy a populécié nagy hanyadét kitevé néivard allomany a le-
heté legnagyobb mértékben heterozigdta (outbred) genetikai felépitettségli legyen
(Dohy, 1999).

A fent emlitett programok a beltenyésztesi egyitthatét Wright (1922)
metodikaja alapjan szamoljak, mely szerint adott (X) egyed beltenyésztési

koefficiense:
Fy =3(172)""" x (1+F,)

ahol A az X egyed apai és anyai szarmazasi lancaban levé k6z6s 6s, n és n’ az X
egyed és A Gs kozétti generaciok szama az apai (n), ililetve az anyai (n') agon, F,
a kozos Gs beltenyésztési koefficiense. A Y jel az X egyed apai és anyai szarma-
zasi lancaban levs 6sszes kdzds Gsre és leszarmazasi Utra vonatkozd 6sszegzést
jelenti. A beltenyésztési egyltthaté figg a pedigré hosszatdl és teljességétsl (Bo-
ichard és mtsai, 1997), tehat minél teljesebb és tébb nemzedékre visszavezethe-
t6 pedigré all rendelkezésre, annal megbizhatdbb a koefficiens. A program(cso-
mag)ok ezt a paramétert VanRaden (1992) és/vagy Meuwissen és Luo (1992) al-
tal készitett algoritmus alapjan szamoljak, ami egy rokonsagi matrix szamitasa. A
kilénbdz6 szerz6k altal megallapitott egyltthatdkat az atlagos rokonsagi fokkal, a
pedigré teljességgel, a generaciods intervallummal és az effektiv populacioméret-
tel egyttt az 1-3. tablazatban kézoljuk.

Atlagos rokonsagi fok (AR, Dunner és mtsai, 1998; Gutiérrez és mtsai,
2003): A populacié barmely egyedére nézve az atlagos rokonsagi fok annak a va-
l6szinlisége, hogy a teljes populaciét jellemzé pedigrébél véletienszerden kiva-
lasztott allél az egyedhez tartozik. A beltenyésztési egyitthatéval egyutt értékel-
juk, viszont hianyos és/vagy révid pedigré esetén énalléan is jellemzi a populacié
szerkezetét. Emellett az alpopulaciok beltenyésztettségi szintjének 6sszehasonli-
tasara hasznalatos. Ha nagyobb, mint a beltenyésztési egy(tthaté fele, akkor nem
sikerGlt elkeriiini a rokon egyedek parositasat. Ezt a paramétert csupan az

ENDOG hasznélja.
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Pedigré teljesség (CGE, Maignel és mtsai, 1996): Azt fejezi ki, hogy bérmely
egyed szarmazasa hany teljes generaciora nézve ismert (teljes generacioé ekviva-
lens). A paraméter szamitasa soran a generacionként ismert 6sok aranyat 6sszq—
sitjuk. A pedigréanalizis elvégzéséhez legalabb 3—4 generacio teljes ismerete ki-
vanatos a korrekt eredmény elérése érdekében. A beltenyésztési egyitthatok ész-
szevetése akkor értelmezhetd, ha ez a paraméter is rendelkezésre all és hason-

16, mert minél teljesebb a pedigré, annal megbizhatébb a becsiilt beltenyésztési
egyutthaté.

Generacios intervallum (Gl, James, 1977): A szulék atlagos életkora azon
ivadékok megszlletésekor, amelyek részt vesznek a kovetkez6 generacio Iét(e-
hozasaban. Fajonként és fajtanként bioldgiailag meghatarozott. A generaciés in-
tervallumot a programok négy leszarmazasi Oton szamoljak: apa-fig, apa—lény!
anya-fiu, anya-lany, a regisztralt egyedek és azok apjanak és anyjanak szuletési
datumat felhasznalva.

Gaspdrdy és mtsai (2003) szerint a generacidintervallum a szul6 szlletése és
a ,tenyészutédjai” szlletése kozott eltelt idd, vagyis a szlléparok — tovabbszaporo-
do (effektiv) utédaik szamaval stlyozott — atlagéletkora az utédok megsziletésekor.

Eftektiv populacioméret (Ne, Wright, 1931; Pirchner, 1968; Falconer és Mac-
Kay, 1996): Az un. effektiv szam legtobbszor kisebb a tényleges szamnal, mely
abbol adddik, hogy a haziallatok tenyésztésében az ésdk értékelése igen eltérd
nagysagu csaladokhoz vezet. A valés populacio beltenyésztési rataja megegyezik
egy annal kisebb, am idedlis szerkezet(i populacidééval. Ez utébbi populécioban lé-
v6 egyedek szama jelenti az effektiv populacioméretet. A beltenyésztési rata (AFy)
alapjan barmely populaciéban az effektiv populacioméret (Ne):

1
2AF,L

e

ahol AF = (F,—F, )/ (1 -F,,), a populacié beltenyésztettségének évenkénti né-
vekedése, L-pedig a generaciés intervallum.

Az effektiv populaciéméret révid pedigrébdl nem becstilheté pontosan (Te Bra-
ake és mtsai, 1994). Révidnek az 5 teljes generacié ekvivalenst el nem éré pe-
digrét tekintjik (Gutiérrez és Goyache, 2005).

Frankham és mtsai (2002) szerint kritikus effektiv populaciéméretnek tekint-
heté az 50-es effektiv 1étszam. Ez a szam az allattenyészték gyakorlati tapaszta-
latan alapul, akik azt figyelték meg, hogy a szaporasagot érinté szelekcio ellensu-
lyozhatja a beltenyésztési leromlast, amennyiben a beltenyésztési rata generaci-
okent kisebb mint 1% (AF=1/2N ). Cs6kkenésében szerepet jatszik a sziilSk egye-
netlen ivareloszlasa (beltenyésztettségi szint névekedése).

Az 1-3. tablazatokban lathatd, hogy a legmagasabb beltenyésztési egytttha-
t6t, 10,81-et Zechner és misai koz6lték 2002-ben lipicai 16 pedigréanalizise kap-
csan. Ezt az értéket a kozolt legteljesebb pedigrébél becsiilték, amelynek pedigré
teliesseége 15,2. Kiemelkedden j6, 14,61-es pedigré teljességrél szamoltak még be
Bokor és mtsai (2008) magyarorszagi angol telivér allomanyban, 8,16-os belte-
nyesztési egyitthatoval. A pedigréanalizis kapcsan kdzélt beltenyésztési egyltt-
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1. tdblézat

L6 és szamar fajtak esetében k8zdit beltenyésztési egyltthatok (%), atlagos rokonsagi
tokok (%), pedigré teljességek és generacids intervallumok (év)

Szerzé és fajta F (%) AR (%) CGE Gl (év)
Cervantes és mtsai (2008)
spanyol arab 16(1) 7,0 9,1 57 -
Glazewska és Jezierski (2004) Q:10,24-12,6
lengyel arab 16(2) 3,06-5,31 - - C':8,64-13,92
Gutiérrez és Goyache (2005)
katalan szamar(3) 3,36 3,76 1,96 -
Moureaux és mtsai (1996)
angol telivér(4) 1,02 - - 10,6
francia Gget6(5) 1,86 - - 11,8
arab 16(6) 3,08 - - 9,7
anglo-arab(7) 1,17 - - 11,5
selle francais(8) 0,7 - - 11,7
Poncet és mtsai (2006)
Frenches-Montagnes 16(9) 6,0 - 12,3-12,4 8,7
Posta és mtsai (2006)
magyar sportlé (10) 79 - - 10,24
Royo és mtsai (2007
asturcon 16(11) 4,7 9,2 2,97 -
Valera és mtsai (2005)
andaliz 16(12) 8,48 12,25 - -
Zechner és mtsai (2002)
lipicai 16(13) 10,81 - 15,2 -

Table 1.: Inbreeding coefficients (F, %), average relatedness (AR, %), pedigree completeness (CGE)
and generation intervals (Gl, year) of different horse and donkey populations
Spanish Arab horse (1), Polish Arabian horse (2), Catalonian donkey (3), English thoroughbred (4),
French trotter (5), Arabian thoroughbred (6), Anglo-Arabian (7), Selle francais (8), Frenches-Montagnes
horse (9), Hungarian sporthorse (10), Asturcon pony (11), Andaluzian horse (12), Lipizzan horse (13)

haték 16 és szamar allatfajpan 0,7 és 10,81, szarvasmarha esetében 0,2 és 7,06,
sertés allatfajpan 1,13 és 3,15, kutya allatfajpan 3,3 és 6 kozéttiek.

A kézélt pedigré teljességek az allatfajok esetében 0,81 és 15,2 kdzétti sza-
mok. A tablazatban nem szerepelnek Hagger (2005) eredményei, aki harom
brown-swiss alpopulaciéban 8,1, 9,6 és 7,4-es pedigré teljességet szamolt, az al-
tala megallapitott generacios intervallum 5,25.

Az 1-3. tblazatban szerepld, kilonbdzé teljességl pedigrékbdl becsiilt bel-
tenyésztési egyutthatok alakulasa lathaté az 1. abran. Az értékek elhelyez-
kedésébdl kitlinik, hogy egy-két kivételtdl eltekintve, a jobb minéségli pedigrébdl
nagyobb beltenyésztési egyltthatdkat szamoltak a szerz6k.

A lovakra megallapitott generaciés intervallum 8,64 és 13,92 ev kézétti, szar-
vasmarhara 3,75 és 6,71 év, hushasznu juhokra 2,97-4,3 év, sertésekre 2,5 és
3,15 év, kutyakra pedig 3,2 és 5,6 év. Komlési és mtsai (2007) 2,9-5,24 éves ge-
neraciés intervallumot szamoltak magyar meriné allomanyban, a leszarmazasi
utaktol fiiggéen. A tablazatban azok a generacios intervallumok lathatok, melyet a
szerz6k a négy leszarmazasi Ut atlagolasaval kaptak.
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2. tdblazat

setében kdzolt beltenyésztési egyitthatok (%), atlagos rokonsdgi
égek, generacios Intervallumok és effektiv populdcioméretek

F (%) AR (%) CGE Gl (év) Ne
2,82 - 2,52 - 21
0,99 - 1,73 - 41
2,09 - 5,33 - 104

1,2 - - 53 -
0,2 - - 54 -
1,09 0,73 1,53 4,08 36
1,55 0,68 1,56 455 35
0,48 0,26 1,08 4,30 89
2,50 0,10 2,23 5,70 40
0,25 0,35 0,81 5,52 95
2,20 0,30 1,22 4,93 27
1,60 1,58 2,97 6,08 123
3,13 1,70 1,73 3,75 21
1,7 - 6,15 - -
- - 3,83 - 106
- - 2,82 - 2500
- - 4,04 - 56
- - 3,78 - 27
- - 3,47 - 208
- - 4,19 - 125
- - 5,02 - 47
- - 4,75 - 46

4-6

0,54 - 6,17 -
0,57 - 6,71 -
2,19 - 6,03 64
1,31 - 6,09 -
1,35 - 6,54 127
1,49 - 6,66 75
3,61 2,88 255,97
6,76 3,13 110,92
7,06 2,26 19,91

folytatés a kévetkezd oldalon
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A 2. tablazat folytatisa

Szerz6 és fajta F (%) AR (%) CGE Gl (év) Ne
Sorensen és mtsai (2005)
dan holstein 3,9 - 7,20 4,6;5,0 49
dan jersey 3,4 - 7,36 47,52 53
dan vérés(5) 1,4 - 6,77 4,8:5,0 47
Goyache és mtsai (2003)
Xalda juh(6) 1,54 1,79 1,09 2,97 24,8
Huby és mtsai (2003) ~ _ 6,7,23;6,7,14,1,4,3,3,4;
6 francia husjuh fajta(7) 1-3 4,7,42,4114,1,39,34 120-360

Table 2.: Inbreeding coefficients (F%), average relatedness (AR%), pedigree completeness (CGE),
generation intervals (Gl, year) and effective population size of different cattle and sheep populations
Austrian breeds (1), Spanish cattle breeds with local importance (2), German Holstein-Frizien popula-
tion(3), ltalian cattle breeds (4), Danish Holstein/Jersey/Red (5), Xalda sheep(6), French meet-sheep
breeds (7)

A generacios intervallum az apai és az anyai leszarmazasi utakban kulénbézé
és fugg a termékenyitési médtél is. Mc Parland és mtsai (2007) kilénbézé
szarvasmarha fajtakban 1,32 évvel hosszabbnak talaltak az apai leszarmazasi
utat, Goyache és mtsai (2003) ezzel szemben az anyai utat szamoltak hosszabb-
nak 0,4 évvel. Ennek oka a mesterséges és természetes termékenyitési médban
keresendé. Azokban a fajtakban, ahol a mesterséges termékenyités elterjedt, al-
talanosan hosszabb az apai leszarmazasi (t, mert a spermat a tenyészallat selej-
tezése utan akar még évekkel is fel lehet hasznalni.

Sok populaciéban rendelkezésre allé6 adat a beltenyésztési rata (AF), de
ezek dsszehasonlitasa nem feltétlendl korrekt, mert ezt a szerz6k tébbféleképpen
adhatjak meg, ugy mint évenként, tébb éves periédusonként, vagy generacion-
ként. Viszont a beltenyésztettségi szint alakulasa igy kévetheté nyomon, ezért ez
egy nagyon fontos paraméter, amit a szelekciés programok tervezésekor figye-
lembe kell venni. Ha a beltenyésztési rata névekszik és az effektiv populaciémeé-
ret kisebb mint 50, akkor célszerd olyan programokat hasznalni, melyekkel mini-
malizalni lehet a beltenyésztési ratat és maximalizalni a szelekciés haladast (Me/-
garejo és mtsai, 2000; Meuwissen, 2002; Gyovai, 2006). Az ebbdl szamitott ef-
fektiv populaciéméretekben a kiilonbézé domesztikalt allatfajok esetében nagy k-
I6nbségek figyelhet6k meg. Az esetek tdbbségében ez a paraméter a tényleges
populacioméretnél joval kisebb, a kritikus 50 alatt van. A mutaté azonban csak a
zart populaciok esetében megbizhatd, mert az import tenyészallat vagy sperma a
beltenyésztési ratat jelentésen csdkkenti, ami az effektiv populaciéméret nagysag-
rendekkel térténé ndvekedését okozhatja. Erre j6 példa a Maignei és mtsai (1996)
altal Pie Rouge des Plaines (PRP) fajta esetében szamitott igen nagy effektiv po-
pulaciéméret (2. tablazat).

Alapité 6sok effektiv Iétszama (fe, James, 1972; Lacy, 1989): Alapitd 6sok
azok az egyedek, melyeknek mindkét szil6je mar ismeretlen a pedigrében. A po-
pulacié teljes génkészlete visszavezethetd az alapitd 6s6kig, melyek kilénb6z6é
mértékben jarulnak hozza az allomany genetikai diverzitasahoz. Ezt a mutatét a
szoftver konvertalja oly médon, mintha az alapité 6s6k egyenlé mértékben jarul-
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3. t4bl4zat

Sertés, nyul és kutya fajtdk esetében kdzdit beltenyésztési egyatthatdk (%),
pedigré teljességek, generaciés intervallumok és effektiv populacioméretek

Szerzd és fajta F (%) CGE) Gl (6v) Ne
Baumung és mtsai (2002)
osztrak nagytehér(1) 1,43 7,85 - -
osztrak lapaly(2) 1,13 6,20 - 181
pietrain 1,34 5,74 - 415
Janssens és mtsai (2005)
belga lapaly(3) 3,15 9 25 -
pietrain 2,36 8,8 3,15 -
Glazewska (2008),
lengyel kop6(4) 7,1-37 - 4,32 —
Leroy és misai (2006),
9 francia kutyafaijta(5) 12,4;39;54;7,2;] 3,5;63;8,1;6,1; | 4,7,3,8;4,4;49; |20, 76; 53; 33; 147,

3,3;6,0;4,1;4,5;|6,0;,5,9; 6,2; 82;] 3,3;5,6; 3,2; 4,6;] 40;88;70; 82
4,0 52 49

Gyovai (2006),
Pannon fehér nyul(6) 5,56 10,91 1,32;1,15;1,2 52

Table 3.: Inbreeding coefficients (F%), pedigree completeness (CGE), generation intervals(Gl, ye-
ar) and effective population size(Ne) of different pig, dog and rabbit populations

Austrian Large White (1), Austrian Landrace (2), Belgian Landrace (3), Polish Foxhound (4), French
houndbreeds (5), Pannon White rabbit (6)

nanak hozza a genetikai valtozatossaghoz, ezért az alapité 6sok effektiv létsza-
ma kisebb, mint az alapité 6sok Iétszama. Ez a paraméter kevésbé érzékeny a pe-
digré teljességére, mint a beltenyésztési egyitthaté (Boichard és mtsai, 1997).

A kulénbdzé allatfajok esetében kdzolt alapito 6sbk effektiv 1étszama a nem
alapit6 6sok effektiv Iétszamaval, e kett aranyaval, az alapité 6s6k genom ekvi-
valens értékével és az Ng/fe aranyaval egyditt a 4—6. tablazatban lathaték.

1. dbra: KOIdnbdz6 populaciok beltenyésztési egyltthatél a pedigré teljesség figgvényében

14 . _1

-
N

5

o

Bettenyésztési egyltthaté (%) (1)
-]

a

L

] 2 4 6

8 10 12 14 16
Pedigré teljesség (2)

Fig. 1.: Mean inbreeding coefficients of different populations according to complete generation
equivalent

inbreeding coefficients % (1), complete generation equivalent (2)
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4. tablazat

Lé és szamér fajtédk esetében kdzdlt alapité 6sdk effektiv Iétszama (fe), nem alapité 6s6k
effektiv Iétszama (fa), ezek arénya (fa/fe), alapité §s6k genom ekvivalens értéke (Ng)

és az Ng/fe arany
Szerzd és fajta fe fa fa/te (%) Ng Ng/te (%)
Cervantes és mtsai (2008) .
spanyol arab 16(1) 38,6 19 49,2 - -
Gutiérrez és mtsai (2005a)
kataldn szamar(2) 70,6 27 38,2 - -

Poncet és mtsai (2006)
Frenches-Montagnes 16(3) 68,7-75,7 19-20 26,4-27,6 - -

Royo és mtsai (2007)

asturcon 16(4) 18,1 13 71,8 - -
Valera és mtsai (2005)

andaliz 16(5) 39,6 16,5 41,7 - -
Zechner és misai (2002)

lipicai 16(6) 48,2 26,6 54,4 6,0 12

Table 4.: Effective number of founders (fe), effective number of ancestors (fa), ratio of the effective
number of ancestors and effective number of founders (fa/fe), effective number of founder genome
(Ng), ratio of the effective number of founder genome and effective number of founders (Ng/fe) of dif-
ferent horse and donkey populations as in Table 1. (1,3,9,11,12,13)

Spanish Arab horse (1), Catalonien donkey (2), Frenches-Montagnes horse (3), Asturcon pony (4),
Andaluzian horse (5), Lipizzan horse (6)

Nem alapité 6s6k effektiv létszama (fa, Boichard és mtsai, 1997): Azon
6s6k minimalis étszama (nem feltétlendl alapité 6s), amellyel magyarazhaté a po-
pulacio teljes genetikai diverzitasa. A nem alapitdé 6séket a populacichoz térténé
genetikai hozzajarulasuk alapjan valasztjuk ki, azonban mivel egyes egyedek nem
feltétlenul alapitd 6sok, ezért a rokonsagi kapcsolatok miatt a genetikai hozzaja-
rulasok kozott atfedések lehetnek (ezek dsszessége tébb lehet, mint 100%). Ezért
a nem alapité 6sok esetében a marginalis hozzajarulasukat vesszik figyelembe
(a genetikai hozzajarulasoknak az atfedés-mentes részét hasznaljuk).

A nem alapit6 6s6k létszama alacsonyabb (vagy egyenl6) az alapitdé 6sék ef-
fektiv létszamanal.

Nem alapito 6sok effektiv [étszamanak és az alapité dsok effektiv lét-
szamanak aranya (fa/fe): A két szam aranya jelzi, hogy a ,palacknyak” effektus
mennyire jellemzd a vizsgalt populacidra. Palacknyak effektusnak hivjuk a popu-
lacio létszamanak és ezaltal a génkészletének besz(ikilését. Ha fe nagyobb
mint fa, akkor a palacknyak effektus szerepet jatszott a populacioé fennallasa fo-
lyaman.

Alapité 6s6k genom ekvivalens értéke: (Ng, Chevalet és Rochambeau,
1986; MacCluer és mtsai, 1986; Lacy, 1989): Azt mutatja, hogy az alapit6 Gsék al-
tal meghatarozott populaciéban egy adott allélnek mennyi a fennmaradasi valo-
szinlisége (a referencia populaciéban). A paraméter kiszamitasahoz sztochaszti-

kus médszerre (,gene dropping”) van szikség. Minden alapité 6s két egyedi alléit
kap (,n" 6s esetében ez 6sszesen 2n egyedi alléi), majd a mendeli szegregaciét a
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5. tablgzat

Szarvasmarha és Juh fajtak esetében kdzdit alapité 6sdk effektiv létszédma (fe), nem alapito
656k effektiv l6tszama (fa), ezek ardnya (fa/fe), alapité 686k genom ekvivalens értéke (Ng)

és az Ng/fe arany

Szerz6 és fajta fe fa fasfe (%) Ng Ngfe (%)
Baumung és Sélkner (2002},
3 osztrak fajta(1)
Tux-Zillertal 21,0 14,2 67,6 9,7 46
Carinthian Blond 29,9 29,0 96,98 22,6 75
QOriginal Pinzgau 65,4 321 491 19,5 29
Gutiérrez és mtsai (2003)
8 helyi jelentdsegl spanyol
hismarha fajta(2)
Alistana 265 56 21,1 - -
Asturiana de la Montana 119 83 69,7 - -
Asturiana de los Valles 846 163 19,2 - -
Avilena-Negra Iberica 68 59 86,8 - -
Bruna dels Pirineus 48 40 83,3 - -
Morucha 130 105 80,8 - -
Pirenaica 153 58 37,9 - -
Sayaguesa 116 25 21,5 - =
Maignel és mtsai (1996)
Abondance 69 25 36,2 17,3 25
Pie Rouge des Plaines (PRP) 96 64 66,7 496 51
Brown Swiss 84 28 33,3 19,3 22
Tarentaise 50 17 34 15,2 30
Simmental 75 33 44 244 32
Montbéliarde 146 63 43,2 35,8 24
Normande 132 40 30,3 21,6 16
Holstein 140 43 30,7 30,4 21
Mc Parland és mtsai (2007)
Charolais 357 58 16,2 42 11
Limousin 316 82 259 58 18
Hereford 55 35 36,6 25 45
Angus 150 35 23,3 24 16
Simmental 160 40 25 26 16
Holstein-Fries 112 40 357 24 21
Pérez-Torrecillas és mtsai
(2002),
Chianina(4) 220,6 95,9 43,5 53,9 24
Maremmana 142,8 120,2 84,2 79,6 56
Mucca Pisana 12,0 11,9 99,2 10,1 84
Sorensen és mtsai (2005),
dan holstein 70 20,6 29,4 11,9 0,17
dan jersey 115,7 23,8 20,6 11,4 0,09
dén vords(5) 207,2 34,6 16,7 21,7 0,10
Goyache és mtsai (2003),
Xalda juh(6) 81,1 40,2 46,6 - -
Huby és mtsai (2003) 85; 291, 233; | 35; 144; 112; [41,1;49,5;481;
6 francia husjuh fajta(7) 185;52; 123 | 69;40;49 | 33,769,398 - -

Table 5.: Effactive number of founders (fe), effective number of ancestors (fa), ratio of the effective
number of ancestors and effective number of founders (fa/fe), effective number of founder genome

(Ng), ratio of the effective number of founder genome and effective number of founders (Ng/fe) of
different cattle and sheep populations as in Table 2. (1,2,4,5,6,7)
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6. tabldzat
Sertés, nyul és kutya fajtak esetében kozdlt alapité 6sdk effektiv létszama (fe), nem alapité

6sok effektiv Iétszéma (fa), ezek aranya (fe/fa), alapité 8s6k genom ekvivalens értéke (Ng)

és az Ng/fe arany

Szerzé és fajta fe fa fa/fe (%) Ng Ng/fe (%)
Baumung és mtsai
(2002)
osztrak nagyfehér(1) 334 78,8 23,6 37,6 11
osztrak lapaly(2) 267 59,2 22 32,9 12
Pietrain 285 88,6 31,1 55,1 19
Janssens és mtsai
(2005)
belga lapaly(3) d:124,8;9:126,8| 7435, 9519 |0:34,9; 9:40910:173;9:198 | J:14; ¢:16
pietrain d327;, 9369,9|0:104; 91655 | J:31,8,9:42 |J:44.8,;9:64,78] J:14;0:18
Leroy és mtsai
(2006), 6,9;91,3;75,9; | 6,7,40,2;36,5; | 97; 44;48; 31;
9 francia 51,10;67,5;20,7;] 16,7;37,0;13,1; | 55;63;61;47, - -
kutyafaijta(5) 475;70,7,51,4 | 28,9,33,3;34 66
Kerdiles-
Rochambeau (2002)
2 francia nyulvonal(6)
1077 30 - - 24 08
2066 15 - - 1.9 12

Table 6.: Effective number of founders (fe), effective number of ancestors (fa), ratio of the effective
number of ancestors and effective number of founders (fa/fe), effective number of founder genome
(Ng), ratio of the effective number of founder genome and effective number of founders (Ng/fe) of dif-
ferent pig, dog and rabbit populations
as in Table 3. (1-3, 5, 6) French rabbit lines (6)

pedigré alapjan szimulaljuk egy elére meghatarozott ismétliésszammal (pl. 10 000-
szer). Ezt kéveten a szimulaciok dsszesitésével az allélek varhaté aranya is-
mertté valik. Ez a mérészam minden olyan hatast figyelembe vesz, mely a gén-
készlet csdkkenésében szerepet jatszott, ezért az Ng érték altalaban kisebb, mint
az fe és az fa. (Sdikner és mtsai, 1998)

Az alapité 6sék genom ekvivalens értéke kdzvetlenil ésszehasonlithaté az fe

és fa-val.

Ng/fe: A populaciékban fennallé drift (génsodrodas) kifejezésére hasznalatos
arany. A génsodrdédas a szaporodas soran véletlenszerlien bekdvetkezd allélgya-
korisag valtozas a populaciéban.

A kulénbdz6 paraméterek definicidibdl kiindulva a 4-6. tablazatokban a k-
I6nb626 populaciok genetikai diverzitasa jol latszik, elsésorban az fa/fe aranybol.
Az értékek dsszehasonlitasa soran kitlnik, hogy melyek azok az allomanyok, me-
lyeknek a génkészlete jobban beszkiilt a tébbihez képest. llyen példaul a Gutiér-
rez és mtsai (2003) altal vizsgalt 8 helyi jelentéségli spanyol hismarha fajta kézul
az Asturiana de los Valles, az Alistana és a Sayaguesa, valamint a Mc Parland és
mtsai (2007) altal elemzett Charolais fajta, tovabba a Baumung és mtsai, 2002-es kdz-
leményében szerepld osztrak nagyfehér és lapaly fajtak. Az alapité és6k genom ekvi-
valens értékének értelmezésekor nem szabad figyelmen kivil hagyni az allomany
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2. dbra: Alapité 6s6k genom ekvivalens értékének alakuldsa a pedigré teljesség figgvényében
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Fig. 2.: Mean effective number of founder genome of different populations according to complete ge-
neration equivalent
effective number of founder genom (1), complete generation equivalent (2)

megallapitott teljes generacié ekvivalensét, mert ez a paraméter is érzékeny a pedig-
ré hosszara és teljességére, mint ahogy azt a 2. abran feltintettik.

Az Ng/fe aranybdl kiszamolt génsodrédas mértéke kdveti az fa/fe tendencia-
jat, azzal aranyosan valtozik.

KOVETKEZTETESEK

A beltenyésztési egyltthaté nagyon érzékeny a pedigré hosszara és teljessé-
gére, ezért az 6t teljes generacié ekvivalensnél révidebb szarmazassal ren-
delkezd populaciét célszerl egyéb paraméterekkel jellemezni, Ugy mint atla-
gos rokonsagi fok, alapité Gsok effektiv létszama, nem alapitd 6sok effektiv
létszama

A beltenyesztési egyltthatét az atlagos rokonsagi fokkal és a pedigrételjes-
séggel egyutt célszerli értelmezni

Az alapit6 6s6k genom ekvivalens értéke is a pedigrételjességgel egyutt erté-
kelendd, mert szintén érzékeny a pedigré teljességére és hosszara
Amennyiben a pedigréanalizis alapjan arra lehet kévetkeztetni, hogy a belte-
nyésztettségi szint jelentésen ndvekszik (effektiv populacioméret <50), akkor
célszerli azokat a programokat hasznalni, melyekkel maximalizalni lehet az al-
lomany szelekcids haladasat és minimalizalni a beltenyésztési ratat (Melga-
rejo és mtsai, 2000; Meuwissen, 2002; NKFP, 2007).
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