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OSSZEFOGLALAS

A szerzok az 1979-1995 kozotti magyar merind tenyészetek koshaszndlaton keresztiili
genetikai kapcsolatat vizsgaltik. A tenyészetek a vizsgdlati periodusban dtlagosan 35
kost hasznaltak. A 94 azonosithato tenyészet kozott 4371 féle kapcsolat lehetséges, ennek
11.7%-aban (511) hasznaltak az iizemek pdronként legaldbb egy-egy kozos kost. Az
adatokat 0Osszesitve - megye szinten - megdllapithato volt, hogy a megyén beliili
tenyészetek kozotti koshaszndlati arany dtlagosan 23%. Ugyanez a mutato a megyék
kozotti tenyészetek esetében mindossze 7%. A megyék kozotti tenyészetek koshaszndlati
ardnya a szomszédos megyékben nagyobb, a megyék kozti tdvolsag novekedésével
csokken. A tenyészetek kozotti koshaszndlat terén megyén beliil, illetve a megyék kozott
kiemelkedtek Hajdu-Bihar, Pest és Szolnok megye tenyészetei. E hdarom megye 4-4
tenyészetét kivdlasztva, a tenyészetek kozotti koshaszndalat ardnya nagymértékben
novelheté volt anélkiil, hogy a megyékben Osszesen felhaszndlt kosok mennyiségét
lényegesen csdokkentettiik volna. A kivdlasztott 12 tenyészet orszdgos szinten szoros
genetikai kapcsolatot mutat, mely alapjan javasolhato az egyedmodell ezen egységen
tortend kiserleti bevezetése. Ehhez Ondllo modszert dolgoztak ki, Foxpro 2.6 for
Windows program formdjaban, mely matr.prg néven az fip://major.date.hu/pub/cikkek
cimen érhetd el, az mnagy.dbf output allomannyal egyiitt.

(Kulcsszavak: juhtenyésztés, genetikai kapcsolat, koshasznalat)

ABSTRACT

Examination of the genetic relation between Hungarian Merino stocks
. '"Nagy, P. 2Bdlint, |. *Komldsi, L. *Safér
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Debrecen, 4032 Boszorményi Ut 138
2K ossuth Lajos University, Debrecen, Pf. 76. Egyetem tér 1
3Hungarian Sheep Breeders' Association, Budapest, 1051 Arany Janos Gt 10

Genetic connectedness of the Hungarian Merino sheep population was examined
between 1979 and 1995 through the use of rams across different flocks. The output file
(mnagy.dbf) can be found at the same site. The average number of rams used by the
flocks during the period examined was 35. Among the 94 flocks there were 4371
possible connections where across-use of the rams could be carried out. Only 511 cases
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(11.7%) with greater connection than zero were found. On totalling the results to county
level it can be concluded that the average proportion of the across-flock use of the rams
was 23%. Among the counties this value was considerably lower at only 7%. The use of
the rams across the flocks of different counties was the highest in the case of the
neighbouring counties and decreased as the distance between the counties increased.
The flocks of Hajdu-Bihar, Pest and Szolnok counties showed the best results regarding
the across-use of the rams among the flocks. By choosing 4 flocks from each county
connectedness could be improved greatly without diminishing the total number of rams
used in these counties. As the connectedness of these 12 flocks was reasonable it can be
suggested that the animal model could be experimentally introduced in the breeding
value estimation procedure for the above region. The authors developed an original
method which can be applied by running a Foxpro 2.6 for Windows program (matr.prg)
available at fip://major.date.hu/pub/cikkek.

(Keywords: sheep breeding, genetic connectedness, ram usage)

BEVEZETES

Az utobbi néhany évben megfigyelhet6 volt a BLUP eljaras, s azon belll az Ggynevezett
egyedmodell eterjedése a magyar tenyészértékbecdés gyakorlatdban is. A
sertéstenyésztéshen Groeneveld és munkatdrsai (1996) a magyar nagyfehér hlssertés és a
magyar lapaly sertés allomanyok étfogd vizsgalatdt végezték e a fenti modszert
alkalmazva. A szarvasmarha tenyészértékbecslésében az eddigi anyai nagyapa modellrol
1999. januarj&ol étértek az egyedmodellre. A husmarhatenyésztésben az egyedmodell
alkalmazasa a tenyészértékbecslésben szintén kotelezd lesz a jovOben, mig a
juhtenyésztésben - bar az egyedmodellt még nem akalmazzék - a BLUP értékelés a
tenyészkosindex egyik Osszetevije (Székely és mtsai 1997). Az egyedmodell egyik fontos
jellemzéje, hogy minden egyes sajat, vagy rokoni teljesitménnyel rendelkezé egyedre
tenyészérték szamithatd. Ahhoz, hogy ne csak tenyészeten belll, hanem tébb tenyészet
viszonylataban tenyészértéket szamithassunk, ezek kdzott genetikai kapcsolatnak kell lenni
és a kapcsolatok befolyésoljgk a szémitott tenyészértékek tenyészetek kozotti
Osszehasonlithat6sagénak megbizhatdsagét (Hofer, 1995). A kanadai és amerikai
tenyészbikdk kozotti genetikai kapcsolat mértékének megdllapitésara Banos és Cady
(1987) a rokonsagi matrix (A) inverzét haszndtak. Bamely két i ésj bika akkor dlt
egymassal rokonségban ha az a; értéke a rokonségi métrix inverzében eltért a nullétdl. Az
dlagos a; éték a rokonsagi métrix inverzében 4.6x10° volt. Az emlitett szerzok
megallapitottak, hogy bar a rokonsagi szint mértéke alacsony, elegendd ahhoz, hogy a
kanadai és az amerikai bikdk tenyészértéke Osszehasonlithatdé legyen. A  becsiilt
tenyészértékek Osszehasonlitasanak egyik legelfogadottabb mérdszama a tenyészértékek
ugynevezett becslilt hibavarianciga (PEV). A PEV az avariancia, mely a mért fenotipusos
értékben mutatkozik és nem magyarézhatd az additiv genetikai érték fenotipusra vonatkozé
regressziojaval (Cameron, 1997). Feltételezve, - az egyszeriiség kedvéért - hogy az
orokolhetdség és az ismételhetdség egymastol nem kiilonbozik, PEV=(A/n+A)xa?A, ahol A
=(1-h9)/h?, o°A az additiv genetikai variancia és n az egyedenkénti megfigyelések szama.
A PEV a becdiilt tenyészértékek konfidencia intervalluménak szémitaséra is alkalmas.
Kennedy és Trus (1993) a tenyészértékek dlomanyok kozotti 6sszehasonlitasa sorén, az
allomanyon beliili névekvd genetikai kapcsolat esetén a PEV novekedését, allomanyok
kozotti ndvekvd genetikai kapcesolat esetében viszont a PEV csokkenését figyelték meg. Az
eldbbi szerzok megallapitottak, hogy a kiilonbozd tenyészetekben 1évo egyedek becsiilt
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tenyészértékel kozotti kilonbség becslilt hibavarianciga a tenyészetek kozétti kapcsolat
kifgjezésere jelenleg a legjobban akamazhaté médszer. Cottle és James (1997) merind
dloményokban vizsgélta az emlitett modszert. A kapott eredmények igazoltak a modszer
helytallésagat. Emlitést kell azonban tenni arr6l, hogy nagyméretli allomanyok esetében a
szémités nehézkes, esetenként tllsdgosan nagy kapacitést igényel. Kennedy és Trus (1993)
ezért néhany dternativ. megoldést is javasolt a tenyészetek kozotti  kapcsoltsig
megdllapitésara. Az egyik dternativa a gene-flow médszer akamazésa. A genetikai
kapcsolatot egy métrix szorzas segitségévd irhatjuk le, X'ZTQ, ahol X és Z a tenyészetek
és az egyedek el6fordulasi matrixa. Q az allatok szdrmazasat azonositja (tenyészetekre
nézve), T pedig egy alsd haromszdgmétrix, mely a gének egyik generécidrdl a mésikra
tortén6 aramlasat irja le. Ha az egyedek egy megfigyeléssel szerepelnek az adatbézisban,
akkor a X’ZTQ i-edik soraban 1év elemek Osszege az i tenyészetben termeld egyedek
szédmat adja meg. Az X'ZTQ ij-edik eleme azt mutatja meg, hogy mi a | tenyészetben
szerepld 6s6knek az i tenyészetben termeld egyedekre vonatkozd genetikai hozzajarulasa.
Az i tenyészet | tenyészetbdl szarmazd génjeinek az aranyat Gigy kapjuk meg, hogy az ij-
edik elemet osztjuk az X' ZTQ i-edik sorénak Osszegével. A PEV modszer és a gene-flow
modszer kozotti korrelacid 0.671 volt, vagyis mint aternativ eljarés javasolhatd a
tenyészetek kozotti rokonsagi szint mértékének felderitésére, kiiléndsen abban az esetben,
haaszelekcids dontéseket a becsiilt tenyészértékek iizemek kozotti dsszehasonlitdsa alapjdan
végzik. Dolgozatunkban fel kivantuk kelteni a figyelmet a tenyészetek kozotti rokonsagi
fok felderitésének fontossagéra, mely kildndsen jelentds, ha a szelekcids dontések az
egymastol eltérd tenyészetben termeld egyedek  becsiilt tenyészértékeinek
Osszehasonlitasan alapulnak. Ezen tdlmenden be kivantuk mutatni azokat a f6bb
eljarasokat, melyeket més orszagokban mar alkalmaznak a tenyészetek kdzotti kapcsoltsag
mértekének kifegjezésére, végul egy olyan dtalunk kifejlesztett gyors és konnyen
alkamazhaté médszert szeretnénk bemutatni a magyar merind dloméanyokon keresztil,
mely a tenyészetek kozotti kapcsolatra nézve az apai oldalra vonatkozdan ad eldzetes,
konnyen attekinthetd eredményt.

ANYAG ES MODSZER

A vizsgdlat sorén felhaszndlt magyar merind dlomanyokra vonatkozé adatokat a Magyar
Juhtenyésztok Szovetsége gyiijtotte 1979-1995 kozott. A vizsgalat kezdetén 94 egymastol
kiilonb6z6 tenyészetet, 1979-1995 kozott 3298 tenyészkost lehetett elkiiloniteni. Az
alkalmazott eljaras a masodik szerz¢ altal (Foxpro 2.6 for Windows) irt program (1.
fiiggelék), amely a tenyészetek kozotti apahaszndlatot mutatja be. A program futtatésa
létrehoz egy fels6 haromszog matrixot, melynek egy-egy sora, illetve oszlopa egy-egy telep
apahasznalatat jellemzi. A matrix f6atlgjaban levd elemek a megfelel telepeken hasznalt
apdk szdmét jelentik. A métrix MX[i,j] leme (i<j) az i. és aj. telep dtal kdzosen hasznalt
apak szamat jelenti. A f64atlo alatti elemek 0-k (MX([i,j]=MX[j,i] miatt ugyanis ezt a részt
nem szilkséges kitolteni). A jobb &léhatosag kedvéart a tartok azonositéit, mint sor- és
oszlopjeloldket a matrix elsé soraba illetve els6 oszlopaba tettiik.

T1 azon T2 azon T100 azon
T1 azon MX[2,2] MX][2,3] MX[2,101]
T2 azon MX[3,2] MX[3,3] MX[3,101]
T100 azon MX[101,2] MX[101,3] MX[101,101]
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A program maximum 100 tenyészetet tud vizsgalni egyszerre. Ennél kevesebb tenyészet
esetén a matrix utolsd sorai/oszlopai 0-val lesznek feltoltve. A forraskod megfeleld
helyeken t6rténd modositasaval (a matrixok mérete) és az output allomany
szerkezetének megvaltoztatdsaval (ezt a matrix.dbf hordozza) a tarték szama
megnovelhetd.

A program harom adatbazis-alomany segitségével épiti fel a métrixot, amit szintén
egy dloméanyban tarol el. Az dlomanyok szerkezete: apatart.dbf (apafilszam, tartd),
telep.dbf (tartd), matrix.dbf (tazon,al,a2,...,a100), mnagy.dbf (tazon,al,a2,...,al00) Az
apatart.dbf els6dlegesen apafllszém, masodlagosan tarté mezOk szerint van rendezve. A
telep.dbf tartd mezd szerint van rendezve. A matrix.dbf az output fajl struktarajat
hordozza. Az mnagy.dbf az output f4jl. A matrix itt a kovetkezdképp jelenik meg:

Tazon Al A2 A100

T1 azon T2 azon T100 azon
T1 azon MX[2,2] MX][2,3] MX[2,101]
T2 azon MX]3,2] MX]3,3] MX[3,101]
T100 azon MX[101,2] MX[101,3] MX[101,101]

A matrix konstrukcidja

Minden elem 0. Az els6 sort/oszlopot a ndvekvo sorban rendezett tartdk azonositdival
toltjuk fel. Az apatart.dbf allomanybdl (ami apafilszam szerint rendezve van)
beolvassuk az aktudlis apé haszndd Osszes tartét. Meghatdrozzuk ezek sorszamét és
ezeket dtéroljuk a TARTOK[ ] tombbe. Ezen témb elemeinek képezzilk minden
lehetséges parositasat, és ezen sorszamparoknak megfelel6 MX][ | matrixelemet noveljiik
egoyel (kozos apa két tartond). Tovdbba a TARTOK[ ] tomb minden elemének
megfeleld foatlobeli elemet noveliink eggyel (ezt az apat hasznalta ez a tartd). Ezt a
|épést addig ismételjik, amig afgjl végére nem ériink.

A program fontosabb valtozéi

MX[ ] a 101 x 101-es métrix

TARTOK][ ] adott apat haszndl6 tartok sorszamait (nem azonosito) tartalmazo témb
aktapa az aktudlis apa a feldolgozés kdzben

tc az aktudlis apét hasznd 6 tartok szdma

Algoritmus részletesen

— kornyezet beallitasa, adatallomanyok eldkészitése (1-10)

- MX[], TARTOK][ ] tombok |étrehozésa, M X[ ] feltoltése O-kal (11-12)

— a telep.dbf fajlbol MX] ] els6 soraba és oszlopaba beolvassuk a tartok azonositoit

(13-20)

— aktapa=0, tc=0,az aktudlis apét és a hozza tartozé tartok szamét kinullazzuk(24-25)

- beolvasunk egy rekordot az apatart.dbf f41bdl

- haennek apafilszama nem egyezik meg az apatart-tal

—  parokat képziink a TARTOK] ] tsmb elemeibél, és az MX[ ] matrix ezen indexnek
megfelelé elemeit 1-gyel noveljiik (megj.: itt a TARTOK[ ] témbbeli indexekhez
képest amétrixbeli elemek 1-€l & vannak tolva), atarték széamét tc tartalmazza (28-34)

- tc=1 (tartdk szamat 1-re dlitjuk) (35)
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- egyébként

- tc=tc+tl (tartok szama 1-el nd) (37)

- megkeressik, hogy MX[ ]-ben az aktudlis rekordhoz tartozé tartdé milyen
sorszammal rendelkezik, az ennek megfelel6 indexii foatlobeli elemet eggyel
noveljuk, és a sorszamot eltessziik a

- TARTOK] ] témbbe (39-44)

- ezt ismételjik, amig afgjl végéig nem ériink

- amatrixot fglbairjuk (47-48).

EREDMENY ES ERTEKELES

A program futtatasaval |étrehozott allomany nagy mérete miatt az eredmények és
kovetkeztetés csak részben kozolheté. A DATE Allattenyésztés és Takarmanyozéastani
Tanszékének FTP konyvtardban (ftp://major.date.hu/pub/cikkek) viszont az dlomany,
valamint az 1. fiiggelék-ben kdzolt program rendelkezésre al. Az anyag és modszer
részben leirtaknak megfeleléen az eredményfgjl egy matrix, melynek f6atldjaban az
egyes tenyészeteken belll hasznalt apak szama taldlhatd. A tenyészetek helységneveit
zardjelben kozoljik, de a tenyészet pontos neve, illetve a tartd megnevezése helyett
csupan a tenyészetek kddszamait adjuk kdzre. A vizsgalt periddus (1979-1995) soran
a tenyészetek atlagosan 35 kost hasznaltak, illetve ha a 10 kosndl kevesebbet
haszndl6kat kizartuk, a fennmaradé 52 tenyészet altal haszndlt kosok &tlaga 60
egyedre nott. Legtobb kost a 311331 kodszamu tenyészet (Tortel) hasznalta, 191-et.
Masodik helyet foglalt el a 305262 kodszammal (Mezdkeresztes) rendelkezd
tenyészet (176 kos), a 334240 kbédszami tenyészet (Hajdubbszormeény)156 kost
haszndlt, ezzel a harmadik helyen alt. Mivel 94 tenyészetet sikerllt azonositani
(94%x94-94)/2, azaz 4371 atlo feletti matrix elem létezik, vagyis ennyi tenyészetek
kozotti kapcsolat lehetséges (flggetlenil az egyes kapcsolatok szorossaganak
mértékétdl). Adott 1 és j tenyészet k6zOs apahasznalat altal kapcsolatban van
egymassal, ha az MX matrix a; atlo feletti eleme nem egyenld nullaval. MX matrix
511 esetben tartalmazott nullatol eltérd atlo feletti elemet, vagyis az allomanyok
mintegy 11.7%-aban legaldbb paronként egy-egy kozos kost haszndltak, igy ezaltal
kozottik valamilyen szinten genetikai kapcsolat alakult ki. Egy-egy tenyészet
maximum 93 masik tenyészettel tudott k6z6s kost hasznélni a vizsgalt periddusban. A
legtobb tenyészettel a legtdbb kost haszndlé 311331 kddszdmu tenyészetnek (Tortel)
volt kapcsolata. Ez a tenyészet 39 mas dlomannyal (41.9%) haszndlt legaldbb egy-
egy kozos apadllatot. 32 tenyészettel (34.4%) hasznadlt kdzods apadllatokat a 301563
(Kiskunhalas) tenyészet, valamint a 334240 kd&dszami (Hajdubdszérmény).
Erdekességképpen megemlithetd, hogy a 301563-as kodszamu tenyészet minddssze
42 kost hasznalt a vizsgalt periddus soran. A kovetkezd helyen a 305262 kodszamu
tenyészet (MezOkeresztes) all, mely 31 (33.3%) mas tenyészettel hasznalt legalabb
egy-egy kozos kost 1979-1995 kozott. Az eredményeket a jobb attekinthetdség
érdekében célszerli a megyék szintjén sszesiteni.

Ennek eredményét az 1. tdbldzatban adtuk meg oly mdodon, hogy 18 sorbdl,
illetve oszlopbol allo matrix atloban elhelyezkedd elemei a megyén beliili tenyészetek
kozotti koshaszndlat ardnyét adjak a maximalis értékhez viszonyitva. Zérojelben az
egyes megyéken bellli tenyészetek kozotti kapcsolatok szdmét is kozoltik. (Adott
megyén bellli tenyészetek szama legyen egyenlé pl. k-val, ebben az esetben a
maximélis szdma a megyén belili kapcsolatok szaménak a kozds koshasznalatra
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vonatkozoan=(kxk-k)/2.) Az &6 feletti elemek a megyén kiviili tenyészetek kozotti
koshaszndlat ardnyat adjak, a maximalis értékhez viszonyitva. A kapcsolatok szdmat
zardjelben itt is kozoltiik. Ha két adott megyében 1évo tenyészetek szama p illetve k, a
maximdlis érték=pxk az Uzemek kozodtti kozds koshaszndlatra vonatkozdan. A
megyén beltli kapcsolatok &tlagos ardnya 23%.

1. tablazat

Megyéken beliili és kozotti koshasznalati arany

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 18
0.4 0.170.03 0.0 0.110.120.04 0.0 0.0 0.08 0.0 0.11 0.0 0.02 0.0 0.38 0.0| 1
© O OOE@E@OO@O@©O @O @ 0 0 0
0.240.140.080.190.170.070.18 0.0 0.14 0.0 0.23 0.0 0.100.080.09 0.0| 2
G ©) € @ 6 (215 0 (2 () (16) 0) (8 (3 (2 (0
0.6 0.1 0.260.15 0.0 0.3 0.0 0.0 0.0 0.16 0.0 0.090.150.13 0.0| 3
€ (5 4 (3 (18 (0 © © ® O ) () 2 O
03101 04 00 02 0.1 00 00 0.1 0.0 0.070.090.06 0.0| 4
(14) 3) 4 O 24 (1) © () (200 0 ® (B (2 (0
0.0 0.160.080.22 0.0 0.16 0.0 0.3 0.0 0.120.040.110.11| 5
0 @@ @6 0 @ 0 © 0 @ @1 1) @)
0.5 0.180.16 0.0 0.250.250.250.080.020.08 0.0 0.08 6
3 6 6 O @ @ @O @O 6 O @)
0.0 0.02 0.0 0.0 00 0.1 00 00 00 00 00| 7
© @ © © © 4 © © © O ©
0.410.080.04 0.0 0.18 0.0 0.240.200.27 0.0| 8
27 (1) @) O (22) (0) (32) (22) (10) (0)
00 00 00 00 0.0 0.0 0.11 00 00| 9
© © © © © 0 @ 0
0.0 0.0 0.25 0.0 0.0 0.11 0.0 00| 10
@ O 6 O O @& © ©
00 03 00 00 03 00 0011
© 3 © © 3 © (©
0.24 0.0 0.070.220.06 0.0| 12
(11 (0) (8) (20) (2) ()
0.33 0.0 0.0 00 00|13
L _(© (© (© (O
0.040.050.06 0.0 | 14
@ 6 @ ©
0.440.03 0.0| 15
16) (1) (©)
0.33 0.0 16
LA 0

0.0

18

Table 1: The ratio of the across use of the rams within and among counties

20



Acta Agr. Kapos. Vol 3 No 3

Az eredmények értékelésené nemcsak a %-0s aranyt, de a kapcsolatokat leiré szamot is
figyelembe kell venni. (A megyék megnevezése utan zardjelben a sorszamot adtuk meg.
A taéblazathdl a 17. sorszdm hidnyzik, ugyanis ebben a megyében nem sikertlt
tenyészetet azonositani.) Békés és Fejér megyében (3, 6) ugyan a legmagasabb a
megyén beliili tenyészetek kozotti koshasznalati arany, de ennek jelentségét csokkenti a
viszonylag kis megyén beliili tenyészetlétszam. Atlagon feliili eredményt ad mindkét
mutaté tekintetében Borsod-Abalj-Zemplén, Hajdu-Bihar, Pest, valamint Szolnok
megye (4, 8, 12, 15). A megyék kozotti kapcsolat a tenyészetek kozotti koshasznalat
alapjan enndl lényegesen kisebb, mintegy 7%. Bécs-Kiskun, Borsod-Abatj-Zemplén,
Hajdi-Bihar, Pest, Szabolcs-Szatmér, valamint Szolnok megye szerepelt legjobban,
ebben a tekintetben (2, 4, 8, 12, 14, 15). A megyén bellli, illetve a megyén kivdli
tenyészetek kozti koshasznalatra vonatkozé eredményeket egylittesen értékelve Hajdu-
Bihar, Pest és Szolnok megye volt kiemelhet6 (8, 12, 15). Jobban megvizsgalva e harom
megyeét, megdlapithatd volt, hogy megyénkeént a 4-4 legnagyobb tenyészetet kivaasztva
a tenyészetek kozotti koshasznalat aranya nagymértékben ndvelhetd volt, anélkiil, hogy
az e megyékben hasznalt 6sszes kosok szamat jelentdsen csokkentettiik volna. Ezek a
tenyészetek az adbbiak voltak. Hajdd-Bihar megye: 334240 (Hajdubdszormény),
350954 (Biharnagybajom), 363152 (Hajdubdszormény), 406099 (Balmazljvaros). Pest
megye: 311331 (Tortel), 320317 (Tortel), 371681 (Cegléd), 375876 (Kocsér). Szolnok
megye: 300070 (Jaszboldoghdza), 312691 (Kunmadaras), 350927 (Besenyszig),
375399 (Turkeve). A megyéken bellil atenyészetek kozétti koshaszndat ardnya a hdrom
megye sorrendjében 100%, 83%, 100% volt a kivalasztott négy-négy tenyészetre nézve.
A megyén kivili tenyészetek kozotti koshaszndlati ardny pedig: Pest és Hajdu-Bihar
megye kozott 44%, Pest és Szolnok megye kodzott 75%, Hajdu-Bihar és Szolnok megye
kozott 62.5%, Osszesen pedig 69.6% volt. A tenyészetek kozotti koshaszndlatrdl
Osszességében megallapithato, hogy az elsdsorban megyén beliil, illetve a szomszédos
megyék kozott jellemzd. A megyék kozotti tavolsag névekedésével a tenyészetek kdzotti
koshaszndlati arény altaldban csokken, ahogyan az az altalunk kivélasztott 12 tenyészet
esetében is megfigyelhetd.

KOVETKEZTETESEK

A magyar merind tenyészetek kozotti kdzos apahaszndlat atalunk megadott modon
torténd vizsgalataval minden kétséget kizaro modon lehetoség nyilik az egyes
tenyészetek kozotti genetikai kapcsolatok attekintésére. A mddszer még inkébb alkalmas
a tenyészetek kozotti kapcsolatok hidnyanak kimutatéséra (az apai oldalt tekintve). Az
egyedmodellt, mely a tenyészértéket mindkét ivarra becsiili, célszerii lenne kisérleti
jelleggel bevezetni a cikk dltal megadott 12 tenyészetre, melyeket egyfajta regiondlis
tenyésztési centrumnak lehet tekinteni. Ezek a tenyészetek ugyanis - legaldbbis a tébbi
tenyészethez képest - megyén belll és megyén kivil egyarant nagyfok( genetikai
kapcsolatban alnak egymassal. Mivel az dtalunk kozolt modszer csak téjékoztatd
eredményeket ad, javasolhatd az itt kdzoltnél részletesebb eredményt adé mddszer, pl. a
gene-flow modszer alkamazésa a tenyészetek kozotti kapcsolatok felderitésére.
Kulénésen azoknal az dlatfagjoknal javasoljuk ezt, ahol az egyedmodellt a hazai
tenyészértékbecslésben mar alkalmazzak, vagy a kozeljovoben alkalmazni kivanjak.
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1. fiiggelék
Forrasprogram

set compatible off
select 1

use apatart.dbf

select 2

use telep.dbf

select 4

use matrix.dbf

copy stru to mnagy.dbf
select 3

10 use mnagy.dbf

11 dimension MX(101,101), TARTOK(100)
12 store 0to MX

13 select 2

14 s1

15 do while .not. eof()

16 s=st+1

17 MX(s1)=tarto

18 MX(1l,9)=tarto

19 skip

20 enddo

O©CoO~NOOUA,WNBE

22 sdectl

23 gototop

24  aktapa=0

25 tc=0

26 do while .not. eof()

27 if aktapa<>apafulszam

28 aktapa=apafulszam

29 fors=1ltotc

30 fort=stltotc

31 MX(TARTOK(s)+1,TARTOK (t)+1)=
32 MX(TARTOK(5)+1, TARTOK (t)+1)+1
33 endfor

34 endfor

35 tc=1

36 ese

37 tc=tct+l

38 endif

39 s1

40 do while .not. (MX(st1,1)=tarto)
41 s=stl

42 enddo

43 TARTOK(tc)=s

44 MX(st+l,5t1)=MX(st+1,st1)+1
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45 sKkip

46 enddo

47 select 3

48 append from array MX
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