BIOTECHNOLOGIA

MENNYISEGI TULAJDONSAGOK MARKEREINEK
VIZSGALATA

(QTL — MARKER KAPCSOLAT AZONOSITASA)

A legtobb gazdasagi ertekmeérd ,mennyiségi” tulajdonsag

- folytonos, normalis eloszlasu

- a fenotipust a genotipus és kornyezet befolyasolja

- a genotipust sok gén alakitja ki

- hagyomanyos szelekcioval 1-3 % genetikai elérehaladas

lehetséges (korlatozott)

e pl. csak egyik ivarban mérhet6 (tej, tojas term.)
e pl. csak adott életkorban (vagasi teljesitmény)
e pl. koltséges (betegségre vald hajlam)

- genetikai markerrel ez nem probléma



Minél kozelebb van a marker a génhez, annal kisebb a

rekombinacié esélye

(nagyobb 6roklodési esély!)

A genom kapcsoltsagi térképei mar fajonként Iéteznek

Ez adja a MAS (Marker Assisted Selection) lehet6ségeit.



NAGYHATASU GEN VALOSZINUSEGE A

POPULACIOBAN

- El6zetesen hagyomanyos modszerekkel elemezzik adott
tulajdonsag eloszlasat (pl. visszakeresztezéssel)
(pl. 1988 — booroolei gén)
- Ha egy gén allélja nagyhatasu, a gén is az!
- Ha nd a gyakorisag, né az additiv variancia, né a h? érték is.
(pl. 0,5 gyakorisagig)
- Ha 0,5 gyakorisag folotti (szelekcio el6tt) akkor csokken a

variancia és a h?

1. Normalitasvizsgalat (elosztas)
(nincs szarmazasi adat)
Az elosztast a normalis elosztasok keveréke alakitja

Nagyhatasu génnél (allélnal) az eloszlas ferde vagy csucsos!



- Kozepes gyakorisagu nagyhatasu génnél =

lapuloé csucsos eloszlas mutatkozik

- Kicsi vagy nagy gyakorisagnal ferde!

0 és 1 kozelében ismét normalis az eloszlas

- Csak nagy egyedszam folott (750) mutathato ki

- Ha a normalistdl valo eltérés kimutathaté — bizonytalansag,

mert nincs szarmazasi adat!



2. Rokonsagi variancian alapulé probak
- A nagyhatasu gén noveli a testvércsoportokon beluli
varianciat (Bartlett proba)
Fain préba
3. Vonalkeresztezési probak
(Kolmogorov — Smirnov — proba)
4. Vegyes probak
A normalis eloszlastdél valé eltérésen alapulnak
Fontos, hogy az egyedek kdzel azonos kornyezetben
termeljenek!
e Maximum ,likelihood” becslés
e Komplex szegregacios analizis
A szarmazas ismeretével a kevert eloszlas sulyozhatd!
- eloszor az egyed, majd a csalad
valészinlségfuggvényét szamolja ki
Nagyhatasu genotipus egyedi becslésére alkalmas =
Bayer modszer
Ez allomany elemzés DNS vizsgalat el6tt, teszteli, hogy

szUukséges -e a DNS genotipus meghatarozasa



KISERLET TERVEZESE QTL — MARKER

KAPCSOLAT AZONOSITASARA

A mennyiségi tulajdonsagot befolyasolé gének a markerekhez

val6 kapcsolatuk révén mutathaték ki.

Feltétel: e kapcsoltsagi egyensulyhiany
- fajtak vagy vonalak F,
(visszakeresztezett)
® nagy egyedszam
e az egyensulyhiany okai:
- eltérd allélgyakorisagu populaciok
keveredése
- kis populaciéban, drift
- szelekcio
- migracio
- mutacio
- a gamétatipusok gyakorisagan mérhetd

e csaladon belul lehetséges



Kisérleti elrendezések:

a. apa két leanyivadék csoportjanak genetikai
0sszehasonlitasa
b. bikak fiainak marker genotipusa és leany unokaik
fenotipusos teljesitménye kerul 6sszehasonlitasra
(minden fajban)
c. Edes és féltestvér nemzedék csaladok dsszehasonlitasa
(pl. baromfinal)
d. Az F; nemzedék visszakeresztezése az egyik szuldvel
(csak az additiv QTL azonosithato)
Az F, nemzedék tobb informacidval szolgalhat
e. F2, nemzedék létrehozasa
Ha két fajta vagy vonal fenotipusosan eltér6

(sertés és baromfi)



SZELEKTIV GENOTIPIZALAS

Adott tulajdonsagban a fenotipusos szélsé ertékek genotipus
meghatarozasa
(az allomany kb. 30 %-a)
- csaladon belul, egy tulajdonsagra

- édestestvér csaladban pontosabb

A GIBBS - FELE MINTAVETEL
a szegregacios és kapcsoltsagi analizis kombinacidja

(tobbszoros mintavétel)

A SZUKSEGES LETSZAM MEGHATAROZASA

meghatarozott megbizhatdésaghoz szikséges egyedszam és a
QTL kozott négyzetes osszeflggés

(fele akkora QTL-hez négyszeres egyedszam)



A SZELEKCIO HATASA A QTL AZONOSITASARA

Az elemszamot nem befolyasolja, de kevesebb és népes

csalad elemzése elonyos

KISERLETI KIERTEKELES

- A szukséges markerek szamanak meghatarozasa
(véletlenszerien, vagy azonos tavolsagra lévok,
ez utdbbi kedvezbbb)

- Intervallum térképezés
(mindkét, QTL-t kdzrefogd markerre becslunk)

- Tavolsag és rekombinacios gyakorisag
(lokuszok kozaotti tavolsag)
A térképtavolsag = Morgan (M) = 100 centiMorgan

- Az esélyes gén

(adott génrdl feltételezzik adott tulajdonsagra vald hatast)

Atéroklés — egyensulyhiany probaja



QTL AZONOSITASA ES HATASBECSLESE

LINEARIS MODELEKKEL

- varianciaanalizis
(az egyed fenotipusos értékét bontja)
- regresszioanalizis
(a markerallél helyettesités atlagos hatasat becsili,
azaz hogyan valtozik a populacio
atlagosteljesitménye, ha adott lokuszban az egyik
allélt a masik valtja?)
- maximum likelihood mddszeren alapuld becslés
(a QTL, kromoszéman |évé helyét becsuli)
e allélhelyettesités hatasat
e allélgyakorisagot
e a marker és QTL kozti rekombinacios
gyakorisagot

- valoszinUségi téerképek készitése
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A MARKER - QTL KAPCSOLAT FELHASZNALASA

e Markeren alapulé tenyészeértékbecslés

(pl. PLUP modszer)

A MAS HATEKONYSAGA FUGG

- a gének szamatol

- egy lokuszon lévd allélek szamatol

- kezdeti allélgyakorisagtol

- szelekcios intenzitastol

- az egyes gének hatasatol

- alany h?® érték esetén né a hatékonysag

- nemzedékenként csokken

- pl. édestestvér tenyészbikajeloltek kivalasztasa MAS — al

pontosabb
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- Marker segitségével végzett cseppvérkeresztezés

(monogénes tulajdonsag fejlesztése)

- Marker segitségével végzett génmegorzés

(féleg kis populaciokban igéretes)

- Keresztezési teljesitmény javitasa

(féleg reciprok keresztezés tojohibrideknél)
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