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OSSZEFOGLALAS

Szamitogépes szimulacioval a genetikai variancia csokkenését
vizsgaltuk 25 generdcion keresztiil. A populdaciok mérete 1000,
2000, 4000, 8000 és 16000 volt. A gének szama 1-t5l 5-ig valtozott
és genenként két alléllal szamoltunk. A gének nem voltak
kapcsoltak, nem volt episztizis hatas és dominancia sem. A
néivaru egyedek 93%-at tartottuk meg a szelekcio sordn, a
himekbdl pedig annyit, hogy a him-né arany 1:500 legyen. Az uj
generaciokban a sziilbknek annyi utodja lett, hogy a populdacio
létszama kozel dllando legyen. Az anyankénti utodok szama
normalis eloszlast kovetett.

A populaciok mérete, de még inkabb a Iokuszok szama
befolyasolta, hogy hdny generdcio kell a genetikai maximum
eléréséhez. A populdciok genetikai atlaganak valtozasat és a
genetikai variancia csokkenését a generdciok fiiggvényében
egyarant jol leirja harmadfoku, ill. logisztikus gorbe. Ezen
fliggvények segitségével mas szitudciokban is becsiilheté a
populacio genetikai atlaganak illetve a genetikai variancia
valtozasa.

SUMMARY

The change of genetics variance in various simulated
population were examined trough 25 generations. The population
size were 1000, 2000, 4000, 8000 and 16000. The number of genes
werel, 2, 3, 4 and 5. Two allels per gene were applied. It was
assumed that base population was randomly mated. Also it was
assumed that a pair of allel genes was independent, there was no
epistasis, linkage between alleles of different loci, dominance and

overlapping generations. In the selection was kept the 93% of

females and 0.186% of males. The size of populations was close to
constant through generations.

The size of populations and the number of loci were effects
that how many generation is necessary to get genetical maximum.
The change of the genetical mean of the population and the
genetical variance were well subscribed cube and logistical curve.
We can use to estimate these genetical parameters with the
previous functons.

BEVEZETES

Az Aallattenyésztési genetikaban szamitogépes
szimulacios programok segitségével olyan problémak
elemzése is lehetdvé valik, amelyek gyakorlati
vizsgalata a kisérletek lefolytatasahoz sziikséges 1d6
és koltségek miatt lehetetlen lenne. Igy kiilonbozé
genetikai  kdrnyezeti  szitudcidknak  legjobban
megfeleld szelekcidés eljarasok kidolgozasa is
lehetséges anélkiil, hogy koltséges kisérleteket
végeznénk. Természetes a szimulaciok nem
helyettesithetik a biologiai kisérleteket.
Szimulaciokkal nagyszamu valtozatot hasonlithatunk
Ossze, ¢és kozilik a legkisebb kiilonbséggel bird

valtozatokat biologiai kisérletekkel kell
Osszehasonlitani. Ismert torvényszertségeket
egyszeriien fogalmazunk meg. Néhany Osszefiiggést
kiragadunk a biologiai kdrnyezetbdl, és ez elénye is
¢s hatranya is a szamitogépes szimulacioknak.

Az egyiranyu szelekci6 soran egy allomanyban a
genetikai variancia csokken. A variancia csokkenése
a szelekcios differencial, igy a genetikai elérehaladas
csokkenését valtja ki. Hosszu tavon kevés szamu
allél esetén a gének fixalodnak, kimeriilnek a
genetikai  tartalékok, csokken az adott fajta
versenyképessége.

Minél tobb a 1okuszok szama, annal kisebb a
hatasuk, és annal kisebb a szelekciés egyiitthato. A
kedvezo allél fixalodasanak esélye fiigg a kezdeti
génfrekvenciatél; minél kisebb, annal nagyobb
valdszintiséggel tiinik el. Adott kezdeti génfrekvencia
esetén a fixdlodas valodszinlisége az effektiv
populdcidoméret és a  szelekcidos  egyiitthato
szorzatanak fiiggvénye. Mivel

s=i(2alo,)

ahol i a szelekcids intenzitast jeloli, a fixalodas
valoszinlisége az effektiv populdcioméret és a
szelekcids intenzitas szorzatanak fliggvényének is
tekinthet6. igy a genetikai elérehaladasnak nagyobb
populacioméret és nagyobb szelekcids intenzitas
esetén novekednie kell (Falconer és Mackay, 1996).

ROVID IRODALMI ATTEKINTES

A mar emlitett okok miatt a genetikai szimulacio
kedvelt modszere a kutatdsoknak. Sokan sokféle
megkdzelitésben vizsgaltak a témat. Van der Werf és
de Boer (1990) egy 40 egyedbdl allo populaciot
szimulaltak 10 generacion keresztiill ezerszer
ismételve. A hisz him egyedbdl 6tot valasztottak ki
tovabbszaporitasra, és ezek mindegyikét 4-4 ndivara
egyeddel paroztattak, melyeknek 2-2 utodja lett. A
szelekci6 el6tt az additiv genetikai variancia

ol =10

volt, az orokolhetéségi érték pedig h’=0,5. Az
egyedek kozotti kovariancia, beltenyésztettség és
gametikus egyensulyhiany miatt a genetikai variancia
a szelekcios 10 generacio alatt 6,72-re csokkent. Egy
masik populacional kisebb csokkenést tapasztaltak,
de itt 400 egyedbdl allt a populaciod és a himek 10%-
at valasztottak ki.

Fournet és mtsai (1995) Fortran-77 programmal
dolgoztak. Ok a kovetkezd kiindulasi paramétereket




hasznaltak: négyféle populacios létszam (1000, 100,
40 ill. 20), 100 l6kusz, 40 generacid, nemek szerint
eltéro szelekcids intenzitas (a him egyedek 25%-at és
a no egyedek 50%-at tartottdk meg). A szamitott
szelekcios elorehaladas és a szimulacids eredmény
Osszehasonlitasaval vontak le kovetkeztetéseiket.

A célparositasra helyezték a hangsulyt Jorjani és
mtsai  (1996). Naluk a populacid6 méret 1600
egyedbdl allt, egyedenként pedig 2500 lokusszal
szamoltak.  Véletlen  parosodas estén 200,
célparositasnal 400 part tartottak meg a kovetkezd
generacié létrehozasira. Osszesen 25 generacion
keresztiil figyelték a populaciot.

A generaciok magas szamaval tiinik ki Biirger és
Lande (1994) kozleménye. Vizsgalatukban 100 000
generaci6 szerepelt. Az induld populacio 8, 32, 128
ill. 512 egyedbdl allt, egyedenként 50 lokusszal
szamoltak. Dominanciat és episztazis hatast nem
vettek figyelembe, de muticiét és rekombinaciot
bevontak a modellbe. Az egyedek 90%-at tartottak
meg a szelekcid soran.

A VIZSGALAT

A vizsgalatokat szamitogépes szimulaciokkal
végeztiik a Matlab nevii matematikai szoftvercsomag
matematikai szimuldcioval foglalkozd részeinek
hasznélataval.

Szimulacids program struktiraja:
1. Kiindulasi populéciod
meghatarozasa:
e Iétszam (ivaronként),
e kdornyezeti variancia,
e generaciok szama.
Rendezés.
Szelekcidés nyomas meghatarozasa nemenként. A
tovabbszaporitasra megtartott egyedek
ivararanyanak meghatarozasa.
4. A szilénkénti utdédok maximalis szamanak
meghatarozasa.
Célparositas.
Az 1j generacio létrehozasa.
Ujra a 2. 1épéstél a kivant generacioszam
eléréséig.

paramétereinek

W
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Az alap populacid egyedeit az o6roklodési
szabalyok és a populacid szerkezete alapjan a
program iranyitasa alatt allo valtozok segitségével
hatarozzuk meg. Egy tulajdonsag fenotipusa egy
additiv 6roklodésti modellben a véletlen kornyezeti
hatast is hozzdszamolva:

p=gite;

ahol p; az i-edik egyed fenotipus értéke, g; az i-edik
egyed genotipusa, és e; az i-edik egyedre hato
kornyezeti hatés.

Jelen elemzéskhez a kovetkezd genetikai
paramétercket alkalmaztuk. A kiindulasi populécid
létszama 1000, 2000, 4000, 8000 illetve 16000 egyed
volt. A gének szama 1-5-ig valtozott, génenként 2
alléllal. Az allélok értékei -1 illetve +1 volt, igy

génenként a genotipus értékek -2, 0 és 2 lehettek. A
kdrnyezeti hatast egy véletlen szam volt, varianciaja
pedig a kiindulasi populacié genetikai variancidjanak
haromszorosa. A gének allélparjai fiiggetlenek (nem
volt episztazis), és nem volt kapcsoltsag a kiilonb6z6
l6kuszok kozatt.

A szelekcio soran a né egyedek 93%-at tartottuk
meg, a himeknél pedig annyit, hogy a him-n6 arany
1:500 legyen. Egy parositasbol 0, 1, 2, 3 utdéd
sziilethetett, véletlenszerlien, normalis eloszlast
kovetve. Ezek a paraméterek biztositottak, hogy a
populacié 1étszama kozel allandd legyen. A
populaciok nem voltak atfedok.

A generaciok szama 25 volt, ez id6 alatt minden
esetben nullara csokkent a kornyezeti variancia.
Output adatként néztik a genetikai variancia
valtozasat, a populacid génértékének novekedését és
hogy hany generacio alatt éri el a populacio a
genetikai maximumot.

EREDMENYEK

A kisérlet soran 5 populacié méret és 5 génszam
szerepelt 3-szoros ismétléssel. Osszesen tehat 75
futasi eredmény allt rendelkezésiinkre. A genetikai
variancia atlagosan 16,5 generaci6 alatt lett nulla (s =
3,91). Az adatok normalis eloszlast mutattak, igy a
tovabbi statisztikai elemzéseket varianciaanalizissel
folytattuk (1. dbra).

1. dbra: Generaciok szamanak eloszlasa
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Figure 1: The distribution of the number of the generations
and the normal distribution
The number of genrations(1)

A varianciaanalizis kimutatta, hogy a gének
szama és a populacié méret is hatassal van arra, hogy
hany generacio alatt éri el a populacio a genetikai
maximumot. A  gének szama 64%-ban a
populacioméret 14%-ban befolyasolja az elobb
emlitett értéket.

Megvizsgaltuk tovabba a populdcié genetikai
atlaganak  valtozasat generaciorol — generaciora.
Azokat az eseteket, ahol 5 lokusz befolyasolta a
genetikai értéket atlagoltuk, majd megnéztiik, milyen
fiiggvény irja le legjobban a folyamatot. A legjobb
egyezést harmadfoku fiiggvény adta (2. abra).




f(x)=0,003x" —0,144x" +2,292x — 1,671

2. dbra: A populacio genetikai atlaganak valtozasa a
generaciok fiiggvényében
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Figure 2: The change of the mean of the population as a
function of generations

Generations(1)
Hasonlé tapasztalataink voltak, amikor a
genetikai  variancia  valtozasat néztik meg

generaciorol generaciora. Ismét harmadfoku gorbét
lehetett a legjobban illeszteni ra (3. dbra).

f(x)=-0,002x" —0,117x> —2,091x +12,22

3. abra: A genetikai variancia csokkenése a generaciok
fiiggvényében
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Figure 3: The change of the genetical variance as a function
of generations
Generations(1)

A tartalmilag hasonlo tipust problémakat az un.
logisztikus gorbékkel szokas jellemezni. A mi

esetlinkben is elég jo kozelitéssel lehetett logisztikus
gorbét talalni a jelenség leirasara. Els esetben az

1
Y=
—+ 1,418 0,586 ~
10

egyenlettel (4. dbra), a masodik esetben pedig az

1
¥y :17
— +0,005-1,682°
10

egyenlettel adhatok meg az 6sszefiiggések (5. dbra).

4. abra: A populacié genetikai atlaganak valtozasa a
generaciok fiiggvényében
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Figure 4: The change of the mean of the population as a
function of generations
Generations(1)

5. abra: A genetikai variancia csokkenése a generaciok
fiiggvényében
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Figure 5: The change of the genetical variance as a function
of generations
Generations(1)
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