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1. BEVEZETES

A domesztikalt fajok tenyésztéséhez hasonléan a vizi fajok domesztikacioja is az
evoluciés nyomds egyik formaja. Az evolicids nyomads hatasainak vizsgalata
elengedhetetlen az akvakultara gyakorlatanak javitdsdhoz. Ezen hatasok érvényesiilését a
molekularis genetika alkalmazasa felfedheti ¢s felhasznalhaté az akvakultira
gyakorlatanak javitasara. Az antropogén hatasok befolyasolhatjdk a fogva tartott
populacidk genetikai szerkezetét, kiemelten a kereskedelmi érdekek miatt szaporitott
formakat. Mindebbdl kifolydlag rendkiviil fontos a genetikai sokféleség ismerete azon
szakemberek szamara, akik az allomanyukat javitani szeretnék. Tovabba a fogva tartott
populaciok genetikai szintli megismerése nélkiilozhetetlen az allattenyésztési gyakorlatok
természetben vald tulélési képességét, valamint befolyasolja alkalmazkodo képességét a
kiilonb6z6 kornyezeti valtozasokra. Tehat egy faj fennmaradasahoz, valamint
rezisztenciajahoz genetikai varidciora van sziikség. A genetikai varidciok kezeléséhez
sziikséges a fajok, fajtak, tajfajtak genetikai sokféleségének jellemzése, mindezen feliil a
fajok genetikai allapotanak allando figyelemmel kisérése elengedhetetlen megérzésiikhz

és kezelésikhoz.

A kiilonb6z6 halgazdasagokban gazdasagilag jelentds ponty (Cyprinus carpio L.)
halfajnak vilagszerte probaljak javitani genetikai allomanyat betelepitések, keresztezések
révén. Ennek ellenére azonban a fajt szamos vesz€ly fenyegeti, mint példaul a
homogenizalodott génkészlet a fogva tartds miatt, amikor a szaporitok ugyanazt a
genetikai eréforrast alkalmazzak. A mesterséges betelepitések, tenyésztési tevékenységek
is problémakat okozhatnak akar tajfajtakon beliil is. Hangstlyozni kell a genetikai
eltolodas hatasait is az alapitdé és/vagy palacknyakhatdsokat, mely hatisok

feltételezhetden befolyassal voltak a betelepitett domesztikalt ponty populéciokra.

A fentiekben leirt problémak alapjan fogalmaztuk meg célkitlizéseinket, ahol figyelembe
vettiik, hogy Magyarorszdgon a tenyésztett pontyoknak (fajon beliil) helyi populacioi
alakultak ki, melynek okai az eltér6 kornyezeti feltételek, a kiilonboz6 gazdasagok eltérd
tenyésztési tevékenységei, a tenyészallomanyok zart tenyésztési rendszerei és a Kis
méretiik voltak. Annak ellenére, hogy kereskedelmi szempontbdl igen jelentés és

hatalmas piaci kereslettel bir6 fajrél van szo, hianyos genetikai adatok jellemzik valamint



tovabbra sem egyértelmii eredetiik és rokonsagi viszonyaik. Tovabba figyelemremélto
tény az is, hogy a magyar halgazdasagok a sajat ponty allomanyukat kiilon tajfajtanak
tekintik, melyek esetében a fenotipusos kiilonbség elenyészd. Az orszagban kizardlag
fajtaclismerésre bejelentett vagy fajtaelismeréssel rendelkezé fajtak, vagy hibridek
hozhatéak kereskedelmi forgalomba tovabbtenyésztésre, amennyiben rendelkeznek az
eredetiikrdl sz616 fajtaclismeréssel. Jelenleg a teljesitményértékelés genetikai sziirést nem

tartalmaz.

A molekularis markerek segitségével feltarhatdoak a populacion beliili és a populacidk
kozotti  Osszefliiggések, jellemezhetok az adott populaciok génkészletei, hasznos
informécioval szolgalhatnak a populaciok szabdlyozdsdhoz a nyomonkdvetés soran.
Mindezeken tal a genetikai kiilonbségek meghatarozasa, a populacidészerkezet megértése
és a kiilonbozo tajfajtak alkalmassdganak megkiilonboztetése szempontjabdl is
elengedhetetlenek. A molekularis genetikai vizsgalatokban a mikroszatellit markert
sz¢éles korben hasznaljak akvakultara kutatdsokban, ahol a populdcidkon beliili és a
populaciok kozotti valtozasok kismértékiiek lehetnek. Illetve a mikroszatellit marker
mellett gyakran a mitokondrialis markert alkalmazzak a kiilonb6zo kutatdsokban, mellyel
a ponty genetikai szerkezetére, szarmazasara vonatkozo informaciok tarhatdak fel.
Mindezek ismeretében alkalmaztuk e két modszert dolgozatomban a molekularis
genetikai vizsgalatok soran. Véleményiink szerint fontos a magyar pontytajfajtak
genetikai strukturjanak a minél szélesebb korben valé megismerése, hogy eredetiikrol,
rokonsagi viszonyaikrol pontosabb képet kapjunk, mely hianypotld adat elengedhetetlen
a termelési tulajdonsdguk, a heterdzishatds javitasa, valamint a beltenyésztettségi

leromlas meggatolasa érdekében.

Kutatasunk soran az alabbi célkitiizéseket fogalmaztuk meg:

Y® A magyar pontytdjfajtdk genetikai diverzitdsanak és populacid szerkezetének
vizsgalata mikroszatellit markerekre alapozva.

Y® A magyar pontytajfajtak genetikai sokféleségének elemzése ¢és filogenetikai
jellemzésiik mitokondrialis DNS citokrom b régid 687 bp hosszusagh szakasza altal.

® A vizsgalatba vont magyar pontytajfajtak esetleges keveredésének kimutatasa
biparentalis és maternalis 6roklédésen alapi modszerek segitségével.

e 4 Tudomanyos ismeretek hidnyanak potlasa, melyek segitik a gyakorlati szakemberek

munkdjat.



2. IRODALMI ATTEKINTES

2.1. Az akvakultira helyzete a vilagon, az Eurépai Unioban és Magyarorszagon

Az akvakultra a tengeri és édesvizi ¢él6lények ellendrzott koriilmények kozotti
tenyésztését jelenti (HORVATH és URBANYI, 2004; FOCARDI és mtsai., 2005). Az
agazat jelenleg €s a folyamatosan novekvo népességbdl adédoan, varhatéan a jovoben is,
egyre fontosabb és sziikségesebb eleme lesz a globalis élelmiszerellatasnak (FAO, 2020;
ORSZAGGYULES HIVATALA, 2020). A haltenyésztés gazdalkodasi gyakorlatai
jelentOsen eltérnek a kiilonb6zé kontinenseken, valamint az egyes orszagokban és azok
régioiban, tevékenységét pedig 1950 ota feliilvizsgélja és kozzéteszi az Elelmezésiigyi és
Mezogazdasagi Vilagszervezet (FAO: Food and Agriculture Organization of the United
Nations) (FAO, 2020). A FAO statisztikai adatai azt mutatjak, hogy folyamatosan
novekszik az akvakultirdban termelt hal és egyéb haldszati termékek mennyisége,
azonban az édesvizi és a tengeri halfogasok mennyisége évrol évre csokkend tendenciat
mutat. Az akvakultura agazat hozzajarulasa a teljes halellatashoz a 2018-as évben
megelézte az azsiai és a csendes-Oceani térségbOl szarmazd haldszati termelést

(EUROPEAN COMMISSION, 2020; FAO, 2020) (1. tablazat).

1. tablazat: A 2018. évi halészati és akvakultara termelés a vilagban

Forrds: Sajat szerkesztés a FAO 2020-ban kozzétett adatai alapjan, térképek forrdsa: 11

Azsia és . Kelet- és Leilie
. Eszak- 2 Amerika és . -
Cs'en(EIes- Afrika y—— Eszak- a Karib- Eurépa Vilag
o6cean Afrika .,
terség

Akvakultara | 72 581 989 606 399 659 557 1696 236 3139 634 3411239 82 095 054
Halaszat | 49 771 569 8 073 640 5876787 = 2905807 @ 14447000 15344697 96433763

Osszesen | 122353558 | 8680 038 6536344 | 4602043 | 17586634 | 18755936 | 178528 817
Akvakultirabol

szarmazo
haltermelés %-
os aranyban
Megjegyzés: Az adatok éldsulyra, millio tonna/évre vonatkoznak és nem tartalmazzak a vizi névényeket.

59,3% 7,0% 10,1% 36,9% 17,9% 18,2% 46,0%

A halaszat csokkenése az Europai Bizottsag altal bevezetett szakpolitikai kvota és a
talhaldszat eredménye, az akvakultaraban megfigyelhetd termelési novekedés pedig

magyarazhatd az agazat fejlédésével. A szaporodni képes ivarérett halak mennyisége



egyre jobban csokken, mely korlatozza a populaciok szaporodasi képességét (MA-HAL,
2016).

A vilag 6sszes halaszati és akvakultira tevékenységébdl szarmazo termelés 2019-ben a
halak, a rakok, a kagylok és egyéb vizi allatfajokra vonatkoztatva majdnem elérte a 178
millié tonnat (FAO, 2021). Vilagszerte novekvo tendenciat mutat, 2019-ben 48% volt
(85,3 milli6 tonna), melybdl az azsiai és a csendes-Oceani haltermelés jarult hozza
legnagyobb mértékben a globalis termeléshez (71,0%), legkisebb mértékben Afrika
(7,0%) és Amerika (12,1%), Eurdopa pedig a harmadik helyet foglalta el (10,0%).
Hasonldan az el6z6 évekhez képest a legjelentdsebb orszag Kina (48,2 milli6 tonna) volt,
2019-ben 57,0%-at adta a vilag dsszes haltermelésének illetve 64,0%-at Azsidénak (FAO,
2021; MA-HAL, 2021). Vilagszinten a halaszatban és az akvakulturaban termelt
mennyiség a 2019-es évben az el6z6 évhez viszonyitva 6,3%-kal javult valamint 4,9%-
kal emelkedett a haltermelés, amennyiben Kina adatait figyelmen kiviil hagyjuk (FAQ,
2021; MA-HAL, 2021). A FAO (2020) nyilvantartdsa szerint az akvakultirdban
tenyésztett fajok szama 2018-ban elérte a 622-t, mely 31,8%-os novekedést jelent a 2006
évihez képest (n=472). Ez az igen magas fajszam ramutat arra, hogy az akvakultura
termelés nélkiilozhetetlen €s valtozatos élelmiszertermeld agazat. Az agazat termelési
értéke nagyléptékben emelkedett, mig 2000-ben 53,7 milliard dollar volt, addig 2018-ban
tobb mint 263 milliard dollarra emelkedett (EUROPEAN COMMISSION, 2020). A
togazdasagi és intenziv haltenyé€sztést tovabbra is az édesvizi halfajok vezetik. Az Gsszes
édesvizi haltermelés 63%-a pontyféle, ezen beliil pedig, az édesvizi haltermelés 3,7%-at

adja maga a ponty faj (EUROPEAN COMMISSION, 2020).

Az Eur6pai Unio tagédllamai 1,36 millid6 tonndval jarultak hozza a vilag globalis
akvakultura-termeléséhez a 2019-es évben. Az Eurdpai Unid jelenleg 6todik helyen
helyezkedik el a vilag haltermelésében. A tagallamok Gsszes haltermelését tekintve
74,0% a tengeri akvakulturabol, 21,0% az édesvizi akvakultirabol és 5,0% a brakkvizi
(félsosvizi) termelésbdl adodik (EUROPEAN COMMISSION, 2020). A tégazdasagi €s
intenziv haltermelés tekintetében Spanyolorszag (31,0%), az Egyesiilt Kiralysag (22,0%),
Franciaorszag (20,0%), Olaszorszag (14,0%) és Gorogorszag (13,0%) a legnagyobb
haltermelék a tagallamok koziill (MA-HAL, 2021). Edesvizi halat legnagyobb
mennyiségben Lengyelorszag termel (43,3 ezer tonna), megeldzve ezzel Olaszorszagot

(36,7 ezer tonna) és Franciaorszagot (35,8 ezer tonna). Azok az orszagok, amelyek

4



tengerrel nem szomszédosak, Ausztria, Csehorszag, Magyarorszag és Szlovakia, édesvizi
akvakultira termelésiik 3,4% az 0sszes EU termelésben (EUROPEAN COMMISSION,
2020). Az egy fore es6 hal, illetve tenger gylimolcse fogyasztas 24,4 kg volt az unidban
2016-ban, mely 4 kg-al tobb a vilag tobbi részéhez képest (EUROPEAN COMMISSION,
2020). A ponty az édesvizi halfajok koziil a masodik legjelentésebb az EU orszagaiban,
5,27%-4t adta a kitermelt halmennyiségnek (73,5 ezer tonna) 2019-ben. Ertéke
megkozelitdleg 177 ezer dollar volt, mely a vildg akvakultura termelésének a ~6%-a

(EUROPEAN COMMISSION, 2020; MA-HAL, 2021).

Magyarorszagon a halgazdalkodas a mez6gazdasag egyik agazata (MA-HAL, 2020). Az
édesvizi haltermeléshez az Eurépai Union belill 6,4%-kal jarul hozza hazank
(EUROPEAN COMMISSION, 2020). Az édesvizi haltermelés mennyisége 2018-ban
elérte a 17,9 ezer tonnat, igy a hetedik helyet foglaljuk el a tagallamokon beliil (FAO,
2020; MA-HAL, 2020). Statisztikai adatok szerint (MA-HAL, 2020) 2018-ban az
¢édesvizi halel6allitas 6sszesen 22 541 tonna volt, melybdl 14 414 tonnat tett ki az étkezési
céli haltermelés. Hazank az EU orszagai koziil a harmadik legnagyobb pontytermeld
orszag (11,4 ezer tonna), hasonldan az eldz6 évekhez Lengyelorszag (21,3 ezer tonna) és
Csehorszag (17,9 ezer tonna) el6zte meg (FAO, 2021; MA-HAL, 2021). A 2020. évi
étkezési célu haltermelés 82,7%-at a ponty adta orszagunkban (11 909 tonna) (1. abra).
Tovabba az étkezési célu haltermelésben jelen volt a fehér és a pettyes busa, valamint
ezek hibridjei (910 tonna), az amur (477 tonna) és egyéb ragadozo- (compo, csuka,
harcsa, siill6 — 329 tonna), nemes- és vadhal fajok (771 tonna) (1. abra). Magyarorszagon
az egy fore esd halfogyasztds a 2020-as évben 6,37 kg volt (EUROPEAN
COMMISSION, 2020). Az éves étkezési haltermelés értéke a hazai halaszati 4gazatban
2019-ben 15,9 milliard forintot ért el, mely azt jelenti, hogy a vildg haltermeléséhez
0,01%-kal jarultunk hozza (MA-HAL, 2020).
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1.: 82,7%

1. abra: Az étkezési haltermelés megoszlasa fajonként Magyarorszagon 2020-ban

Forras: Sajat szerkesztés a MA-HAL 2021-ben kozzétett adatai alapjan

Jelmagyarazat: 1. ponty; 2. amur; 3. busa (fehér és pettyes busa és hibridjei); 4. harcsa; 5. egyéb (siilld,
compo, csuka, nemes halak és vadhalak)

2.2. A ponty rendszertana, altalanos jellemzo6i és jelentosége
A ponty (Cyprinus carpio, Linnacus 1758) az alabbi rendszertani kategoriakba tartozik
PINTER (1989) szerint:

e Gerincesek torzse (Vertebrata)

e Sugarasuszoju halak osztalya (Actinopterygii)

e Pontyalakuak rendje (Cypriniformes)

e Pontyfélék csaladja (Cyprinidae)

e Cyprininae alcsaladja

e Ponty neme (Cyprinus)

Feltehetéen a ponty a legismertebb sugarasiszoji csontos halak kozé tartozo faj
(PINTER, 1989), mely palearktikus elterjedésti (I12; 13). Ez a betelepitéseknek és a
domesztikacionak koszonhetd, mely eredményeképpen viladgszerte szdmos helyi és
kitenyésztett fajta alakult ki (KOMEN, 1990; BALON, 2004). Magyarorszagon 6shonos
¢és az egyetlen haziasitott halfaj a szivarvanyos pisztrang utan (LEHOCZKY ¢s mtsai.,
2015).



Az oroklddésnek és a kornyezeti hatasoknak koszonhetéen a ponty testalakja
valtozékony, mely négy mutatoval jellemezhetd:

Y® profilindex: hosszisag és testmagassag aranya,

Y® keresztmetszet index: testmagassag és testszélesség aranya,

Y® fejindex: testhossz és fejhossz ardnya,

Y® faroknyél index: testmagassag és faroknyélhossz aranya.

Mindezek alapjan a vadponty forméja a nyurgaponty (C.c. morpha hungaricus), a
vadpontyb6l nemesitett forma a téponty (C.c. morpha acuminatus), melyek

Magyarorszag természetes vizeiben eldfordulnak (2. tablazat).

2. tablazat: A nyurga- és toponty testalakjanak €s mutatdinak jellemzo6i

(SCHAPERCLAUS, 1961; PINTER, 1989; PINTER, 2003)

nyurgaponty téponty
Test hengeres, nyujtott oldalrol nézve lapitott,
rovidebb testhossz,
magasabb hat
Profilindex 3,5-4,5 2,8-3,5
Keresztmetszet index 1,4-1,8 1,5-2,0
Fejindex 3,8-4,3 3,6-4,1
Faroknyél index 1,4-2,0 1,6-2,2



Sz4ja  harmonikaszerlien  kitolhato,
csucsba nyild. Az ajak felsd részén két

rovidebb, a szdj szegletében egy-egy

hosszabb bajuszszal talalhatd. Testéhez

képest szeme kicsi (NELSON, 1984).

2. abra: Hortobagyi pikkelyes magyar

Jol fejlett faroktszoja van, mely mélyen pontytaifaita Forrds: st fotd,

kivagott (2. abra). A pikkelyes vad- és togazdasagi pontyoknal 5-6 pikkelysor talalhato
az oldalvonal alatt és f6lott valamint 33-40 kozott valtozik az oldalvonal pikkelyeinek
Valtozatossaguk elsésorban a pikkelyezettségiikben rejlik. A tégazdasagi nemes ponty
esetén négy tipust kiilonboztetiink meg pikkelyezettség alapjan pikkelyes, tiikros,
oldalvonalsoros és bérponty (BAKOS, 1968; MCCRIMMON, 1968; NELSON, 1984).
Hianyos pikkelyzet jellemzi a tiikkr6s fenotipusu pontyot. Kiillemiik alapjan is rendkiviil
fontos a pontyok pontos megkiilonboztetése, bar az esetek tobbségében ez nehéz
feladatnak bizonyul, hiszen nem lelhetd fel pontos és egyértelmii szakirodalmi leiréds az
egyes tajfajtak fenotipusos megjelenésérél. Réadasul a pikkelymintdzat kialakuldsat
szabalyoz6 genetikai mechanizmusokrdl sz616 kutatasok is kevés szamban fordulnak eld.
A ponty haziasitasa soran alakultak ki kiillonbozd tajfajtak és ezek kozott valtozatos
pikkelymintazatok jellemzo6k. Kirpichnikov modellje szerint a ponty fébb tipusai
pikkelyezettség alapjan:  pikkelyes, oldalvonalsoros, tiikrés és  bOrponty
(KIRPICHNIKOV, 1999). Ezen fenotipusokon kiviil szamos tovabbi tajfajtat is
megkiilonboztettek, azonban nem volt egyértelmii, hogy valdban kiilon tajfajtik-e, igy
legtobb esetben a megjelolt fenotipusok eltéréseinek tekintették azokat, ezért nem
keriiltek bele a genetikai modellbe. KIRPICHNIKOV ¢és mtsai. (1999) felallitott modellje
szerint két gén négy allélja (S és s illetve N és n) felelds a pikkelyezettség kialakulasaért.
Modelljiik szerint a pikkelyes halak SS/nn vagy Ss/nn genotipustak, az oldalvonalsoros
egyedek SS/Nn vagy Ss/Nn, a tiikrosek ss/nn, a borpontyok ss/Nn genotipusuak. A
kutatok akkoriban azt allitottak, hogy az NN genotipus letalitast eredményez. Ez a modell
a halgenetika alapmodellje lett, mely alapjan azt a megallapitast tették, hogy az
oldalvonalsoros ¢€s bdrpontyok (azaz az NN genotipusuak) kevésbé termékenyek,
novekedéstlikben gatoltak és kevésbé életképesek, mindezek alapjan tovabbtenyésztésre
nem alkalmasak (PINTER, 1989). A kozelmultban azonban megjelentek mar olyan
tanulmanyok, amelyek a modell ujragondolasaval foglalkoznak, nagyobb adathalmazt

elemezve. Ezen tanulmanyok eredményei nem mutattak a keresztezések soran a 25%-0S
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letalitast, ahogy az varhat6 lett volna a Kirpichnikov modell szerint (ROHNER és mtsai.,
2009; CASAS és mtsai., 2013; CSERVENI-SZUCS, 2013), ezen feliil eredményeik
alapjan megallapitottak, hogy az eurdpai bérponty togazdasagi haltenyésztésre alkalmas
(CSERVENI-SZUCS, 2013). Jelenleg ugy tiinik, hogy a pikkelymintizat 6roklédése
sokkal bonyolultabb mechanizmus, mint ahogyan az a Kirpichnikov modellben szerepel
(BERCSENYI és mtsai., 2011). A pontyok szinezetét tekintve véltozatosan alakul a
szarmazasuktol és ¢lohelyiiktdl fliggden. Hatanak szinezete leggyakrabban olajzold vagy
olajbarna, zoldessarga szinli a testének oldala, sargasfehér vagy teljesen fehér szinli a
hasa. Sziirke szinli uszok jellemzik, ezek koziil a paros és farok alatti iszok vordsek
(PINTER, 1989). Rendkiviil j6 az alkalmazkodd képessége a viz hémérsékletéhez és
kémiai viszonyaihoz, a magas soOtartalmt vizet is tolerdlja. Ivarérettségiiket tekintve
hazank vizeiben a tejesek 2-3, az ikrasok 3-4 év alatt érik el ivarérettségiiket
(MCCRIMMON, 1968; PINTER, 1989). Természetes ivohelyikk a das novényzeti
teriiletek, melyeknek nagyrészét a folydszabalyozasok felszamoltak. Mindenevd halfaj,
iiledékben ¢€l6 gerinctelenekkel, szinyoglarvakkal téplalkozik (LAMMENS ¢és
HOOGENBOEZEM, 1991).

2.3. A ponty (Cyprinus carpio L.) szarmazasa és elterjedésének torténete

A ponty természetes elterjedési teriiletének Eurazsiat tekintik (3. abra), azonban ezen
beliil a faj eredete vitatott. Kezdetben azt feltételezték, hogy Kozép-Azsiabol szarmazik
és onnan terjedt el természetes modon kelet (Kinaig), illetve nyugat felé a Duna
vizrendszeréig (FROUFE és mtsai., 2002; CSORBAI és URBANYTI, 2018). Megjelent
néhany olyan kozlemény is, ahol a Japan Biwa-tavat jelolték meg a faj kialakulasi
helyének. A legujabb genetikai kutatdsokrdl sz6ld kozlemények azonban azt tartjdk
valosziniinek, hogy a faj Eszak-Azsiabol ered és elterjedése soran kialakultak a ma ismert
alfajok (MABUCHI és mtsai., 2006; CSORBAI és URBANYI, 2018). Morfoldgiai
bélyegek alapjan két alfajt kiilonitenek el: 4zsiai €s eurdpai. A kozelmultban négy-6t alfaj
megkiilonboztetését javasoltdk (KIRPICHNIKOV, 1967; PINTER, 1989). A jelenleg
létez6 pontyformakat a tovabbi genetikai vizsgalatok szerint azonban harom alfajba
csoportositjak: eurdpai-transzkaukazusi ponty (C.c.carpio), tavol-keleti (amuri) ponty

(C.c.haematopterus) délkelet-azsiai (észak-vietnami) ponty



(C.c.viridiviolaceus/C.c.rubrofuscus) (CHISTIAKOV ¢és VORONOVA, 2009;
CSORBAI és URBANY], 2018).

' izusi el iﬂ‘&
555 eurdpai-transzkaukazusi ponty Cyprinus carpio 3 a4
®

3 { .
N k -
[[171] tavol-keleti (amuri) ponty Cyprinus carpio haematopterus \ @ FTe
b
e
] s % iR
L

délkelet-azsiai (&szak-vietndmi) ponty Cyprinus carpio viridiviolaceus/rubrofissc

3. abra: A vadon €16 pontypopulaciok elterjedési teriiletei Eurazsiaban

(CHISTIAKOV és VORONOVA, 2009)

A ponty egységes eldforduldsi teriilete a jégkorszak hatasara keleti és nyugati részre
tagolodott (KIRPICHNIKOV, 1967). Feltehetéen a vad 6s a pleisztocén végén a Kaszpi-
tenger térségében alakult ki. Egyes ponty fajtdk a jégkorszak utan az Aral-to
vizrendszerébe, Kelet-Azsia illetve a Fekete-tenger kornyékére jutottak el, melyet az
akkori hdmérsékleti optimum tett lehetévé (BALON, 1974). A Duna vizrendszerében 8-
10 ezer évvel ezel6tt jelent meg. Tomeges termelésének megindulasa a VII-XIII. szazadra
tehetd az erre a célra épitett halastavakban. Albertus Magnus a XIII. szdzadban utalt arra,
hogy a kolostorok tavaiban szaporitjak is a fajt, azonban a pontytenyésztés hossza idén
keresztiil a kolostorok titka volt. A kolostorok pontytenyésztése olyan szinvonalat ért el,
hogy a XIV-XVI. szazadban megindult a pontyok tudatos szelektalasa. A hosszi idon
keresztiili beltenyésztés valamint a rogziilt mutaciok kovetkezményeként megjelentek a
tiikros valtozatok kitenyésztésének alapjaul szolgalo hianyos pikkelyzetii pontyok. Ebben

az iddszakban jelentek meg az elsé leirdsok a pontytenyésztésrdl. A kozépkori
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pontytenyésztés elsdsorban Csehorszagban ¢és Lengyelorszagban fejlodott. Nagy
togazdasagok alakultak ki Szilézidban, Krakké és Lublin koérnyékén valamint

megjelentek az elsé togazdasagok Németorszag teriiletén is.

Magyarorszagon a romaiak haziasitottak a fajt (LAJKO és TASNADI, 2001; CSORBAI
és URBANY], 2018). Hazankban Simontornyan épiilt meg 1894-ben az elsé pontyos
togazdasag, mely Hermann Ott6 és Corchus Béla nevéhez fiizédik. Ezt kovetden a XIX.
szazadban Dubics Tamas érdemeként gyors iramban fejléddésnek indult a haltenyésztés
az altala kidolgozott technologia miatt, mely 2-3 évvel roviditette a tartasidot. Ennek
kdszonhetden folyamatosan bdviiltek a halastoteriiletek. A két Vilaghdbora kozott mar
nemzetkozileg elismert pontytajfajtakkal rendelkezett Magyarorszag. A 11. Vilaghébora
utan fejlédési folyamat indult el, amely hozzajarult a pontytermelés novekedéséhez. A
togazdasagokra jellemzO pontytajfajtadk az 1950-es évek végén alakultak ki, melyeket
Bakos Janos gytijtott 6ssze az 1960-as években. Létrehozta Szarvason az €l0 ponty
génbankot, amely a késObbiekben a pontyhibridek eldallitdsdnak alapjat is képezte
(BAKOS, 1968). A ponty keltetdhazi szaporitisa ebben az id6szakban Kkertilt
kidolgozéasra, mely Woyndrovich Elek nevéhez fliz6dik, aki az ikra ragaddssaganak
megsziintetésére alakitott ki egy technologiat lehetové téve a pontyszaporitast keltetohazi
koriilmények kozott. A modszer elterjedésével megindult a populéciok keveredése. A
kiilonb6z6 genetikai hattérrel rendelkez6 tajfajtak keresztezése 1965-ben indult. Az 1980-
as években hoztak 1étre a harom szarvasi hibrid fajtat: a szarvasi 215 tiikrost, a szarvasi
P31 heterozigota pikkelyest és a szarvasi P34 pikkelyest. Ebben az iddszakban
parhuzamosan megindult a németorszagi aischgriindi pikkelyes, a csehorszagi galiciai
tiikrds, a horvatorszadgi nasici és poljanai tiikrds, a Lengyelorszagbol szarmazo
oldalpikkelysoros pontyfajtak importalasa, melyekre jellemz6 volt mar, hogy magasabb
termelési tulajdonsagokkal birtak, eltéré testformaval, szinezettel és pikkelyzettel
rendelkeztek (PINTER, 1989). Nagy el6relépés volt, amikor megkezd6ddtt a ponty
fajtafenntartasa, amikor 1993-ban a faj bekeriilt a tenyésztett allatfajok ko6zé (az
allattenyésztésrol szolo 1993. évi CXIV. torvény). Ettél az évtél megkezdddott a hazai
pontytajfajtak teljesitményvizsgalata, mely kapcsdn az Orszagos Mezdgazdasagi
Minésité  Intézet (OMMI) koordinalasaval 1996-ban  elkésziilt a ,Ponty
teljesitményvizsgalati kodex”, amely az egyes tajfajtak elismerési eljarasanak vizsgalati
protokolljat tartalmazza (LAJKO és TASNADI, 2001; HORVATH és URBANYT, 2004;
CSORBAI ¢és URBANYI, 2018). Jelenleg a magyar allam anyagi tamogatast nyujt
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azoknak a termelOknek, akik elismert tajfajtakat tenyésztenek valamint a fajtahasznalati
jog megvehetd a fajtagazdaktol (BERCSENYI, 2018). Ez a megkdzelités adta meg az
1996-ban késziilt ,,Ponty teljesitményvizsgalati kodex” alapjat, melyben tobb hibara is
ravilagitottak azota. Ilyen hianyossagok példaul, hogy a teljesitményvizsgalat nem eltérd
helyen folyik, hanem abban a halgazdasidgban, ahol egyébként is fellelhetd a vizsgalt
tajfajta, nem kiiloniti el egymastdl a kdrnyezeti és genetikai hatdsokat, nem hasonlitja a
tesztelt tajfajtat mas tajfajtakhoz, nem alkalmaz genetikai sziirést (LEHOCZKY és mtsai.,
2005b; BERCSENYI, 2018). Magyarorszagon jelenleg a ponty faj halastavakban,
horgasztavakban, viztdrozokban, holtdgakban, nagyobb csatorndkban valamint a
természetes vizekben (folydkban, tavakban) egyarant fellelhetd. A magyar halgazdasagok
kiilon tajfajtanak tekintik ponty allomanyaikat (LEHOCZKY, 2006; GORDA, 2012),
ennek kovetkeztében jelentds géntartalékkal rendelkezhetiink, melynek feltardsa
elengedhetetlen a megdrzésre és fejlodésre. Magyarorszagon kizardlag az eredetiikrél
sz010 fajtaclismerésre bejelentett vagy fajtaclismeréssel rendelkez6 fajtak, vagy hibridek
tenyészthetdek tovabb és hozhatoak kereskedelmi forgalomba (LEHOCZKY, 2006;
GORDA és BORBELY, 2014), ezenfeliil a halgazdasagok szaporithatjdk az
allomanyaikat. Hazankban jelenleg hivatalosan 21 tenyésztészervezet Osszesen 33
tajfajtat (UDVARI, 2017), keresztezési valtozatot és hibridet tart fenn.

2.4. A vizsgalatba vont magyar pontytajfajtak rovid jellemzése

A rendszervaltast kovetden hazadnk pontyteny€sztésének szinvonala, a téjfajtak
teljesitménye ¢€s kiillemi megjelenése néhany év alatt jelentds mértékben leromlott.
Akkoriban a gazdalkodas inkabb profitorientalt volt, mint szakmai ismeretekre alapozott.
A magyar pontytajfajtak allomanyainak tovabbi leromlasa akkor allt meg, amikor a ponty
bekeriilt a tenyésztett allatfajok kozé az allattenyésztésrdl szold torvénybe (1993. évi
CXIV. torvény az allattenyésztésrdl). Ennek hatasara kezdt€ék meg a hazai pontytd;fajtak
teljesitményvizsgalatat (GORDA, 2003). A teljesitményértékelésnek az elsédleges célja
akkoriban a tajfajtak javitasa, kedvezobb tulajdonsagu tajfajtak kialakitasa, valamint a
tajfajtaktol termelékenyebb hibridek nemesitése volt (CSORBAI és URBANYI, 2018).
Bakos Janos kezdeményezésére kezdték el 6sszegytijteni a pontytdjfajtakat €s 1étrehoztak
a szarvasi génbankot (MATE Szent Istvan Campus Halaszati Kutatokozpont). A génbank
folyamatosan boviilt kiilfoldrél szarmazo és hazai pontyfajtakkal és tajfajtakkal. Jelenleg
a szarvasi Halédszati Kutatokozpont az €16 génbank mellett fenntart egy mélyhiitott

génbankot, melyet a fagyasztott sperma tarolasara hoztak létre. Osszesen 18 hazai és 8

12



kiilfoldi ponty fajtaval rendelkezik, melybdl az €16 génbankban 14 ponty fajta (11 hazai
¢és 3 kiilfoldi), a mélyhtitott génbankban 25 ponty fajta (17 hazai és 8 kiilfoldi) talalhatod
(3. tablazat) (CSORBAI és URBANYI, 2018). Hazankban fajtaclismeréssel rendelkezd
tajfajtakon, valtozatokon és hibrideken kiviil a magyar halgazdasagok, szakértok kiilon
tajfajtaként tartjdk szamon a ponty allomanyaikat, melyek esetében a fenotipusos

kiilonbség elenyészé (LEHOCZKY és mtsai., 2005a).

3. tablazat: A szarvasi €16 és mélyhiitott génbankban jelenleg fellelheté pontytajfajtak
(CSORBAI és URBANY], 2018)

PONTYFAJTAK HAZAI KULFOLDI PONTYFAJTAK HAZAI KULFOLDI
dunai vadponty amuri vadponty bikali tiikros amuri vadponty
felsésomogyi tiikros ropsai pikkelyes dinnyési titkros fresinet pikkelyes
palkonyai titkros vietnami pikkelyes dunai vadponty lengyel oldalsoros
sumonyi tiikkrs felsésomogyi titkrés lengyel tiikrés
szarvasi 2 titkros hortobagyi tiikrds nasici tiikrds

ELO GENBANK  szarvasi 5 nagyatadi titkros poljanai pikkelyes
szarvasi 15 tiikrds palkonyai tiikrds ropsai pikkelyes
szarvasi piros MELYHOTOTT - Svmenyi mlfro:i vietnami pikkelyes
szarvasi P3 pikkelyes - . szarvasi 2 tiikrds

AL GENBANK ; e
tatai pikkelyes szarvasi 215 tiikrds
tiszai vadponty szarvasi 15 tiikros

szarvasi piros
szarvasi P3 pikkelyes
szegedi tiikros

tatai pikkelyes

tiszai vadponty
varaszIoi titkros

amuri pikkelyes vadponty:

Az amuri pikkelyes vadponty Azsiabol szarmazé Gsi pontyforma, melyet 1982-ben
telepitettek Oroszorszagbol a Halaszati, Akvakultira- és Ontdzési Kutatointézetbe. A
fajta nem rendelkezik tenyésztési multtal. Kiillemét tekintve megnyult testforma jellemzi,
elagazddas nélkiili, szabalyos oldalvonal lefutassal. Testének teljes feliilete szabalyos
pikkelyekkel boritott. Szinezete eziistfehér, mely szinezet kialakuldsat a tavi tartas
koriilményei jelentdsen befolyasoltak. Profilindexe: 2,9 (BAKOS és GORDA, 2001,
LEHOCZKY, 2006).

biharugrai tiikros és pikkelyes tdjfajtak:

Biharugran a Chorcus csaldd halastavat épitett az 1930-as években, melyen togazdasagi
haltenyésztést folytattak. A halgazdasdgban akkoriban kiilf61drél hoztak be anyahalakat,
melyek koziil a jo teljesitOképességlieket tartottak meg. A biharugrai tiikkros tajfajta kdzel
szaz éves szaporitdi munka eredménye. Szinezettségét tekintve hata zoldesbarna sziirkés
arnyalattal, oldala sarga vagy narancssarga, hasa sarga vagy sargasfehér. Gyakran élénk

narancssarga Beksits-folt talalhato rajta, mely a régi tenyésztési vonal nyomait feltételezi.
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A biharugrai tiikros tajfajta az Orszagos Mezdgazdasagi Mindsit6 Intézet altal hivatalosan
nyilvantartott tijfajta (CSORBAI és URBANYI, 2018), tovabba nemzeti kinccsé
nyilvanitott a Magyar Orszaggyiilés altal (SZABO, 1967; BEKES MEGYEI
ERTEKTAR, 2016). Pikkelyes forméjanak jellemzése tekintetében nem 4ll rendelkezésre
irott anyag. A biharugrai pikkelyes tajfajta az Orszagos Mezdgazdasagi Mindsitd Intézet
altal hivatalosan nem nyilvantartott tajfajta, tehat nem rendelkezik allami elismeréssel

(CSORBAI és URBANY]I, 2018).

hajduboszérményi tiikrés tdjfajta:

A hajduboszorményi tiikros tdjfajtat fajtajavitasi céllal hasznaltdk a hajduszoboszloi
tikros tajfajta esetén. JellemzOen magas hativelésli, szabalyos oldalvonal lefutasu.
Tudatos szelekcio kovetkezményeként a hajdiboszorményi tiikrds tajfajtanal gyakran
fordul el6 a borponty, melynek egyetlen pikkelye sincs. Nem szabad &sszekeverni a
hajduszoboszloi tiikros tajfajtaval, melynél ritkdbban fordul elé az emlitett forma.
Kiillemét tekintve jellemz6 ra az olajzold szin, a hasa felé pedig fokozatosan kifehéred6
szineket mutat. A farokuszoé felé a zold szin sargasba megy at, az uszok vége vordses.
Hasonl6an a biharugrai tajfajtahoz néhany egyeden itt is megtalalhaté a Beksits-folt,
amely a régi tenyésztési vonal nyomait feltételezi. A hajdiboszérményi tiikrds tajfajta az
Orszagos Mezbdgazdasagi Mindsitd Intézet altal hivatalosan nem nyilvantartott tajfajta,

tehat nem rendelkezik allami elismeréssel (CSORBALI és URBANYT, 2018; 14).

hajduszoboszIoi tiikros és pikkelyes tdjfajta:

A hajduszoboszloi tiikrds tajfajta hata kdzepesen magas. Pikkelyezettségét tekintve
hatsoros pikkelyzet jellemzi. Hata olajz6ld szinli, a hasa pedig aranysarga. A
hajdiszoboszloi pikkelyes tdjfajtarol nem allt rendelkezésemre irdsos dokumentum
fenotipusos megjelenését tekintve. Mindkét tajfajta az Orszagos Mezdgazdasagi Mindsitod
Intézet altal hivatalosan nem nyilvantartott tajfajta, tehat nem rendelkezik allami

elismeréssel (CSORBAI és URBANY], 2018).

hortobagyi tiikros, pikkelyes és nyurga tajfajtak:

A Hortobagyi Halgazdasag Magyarorszag legnagyobb halgazdasaga, ahol szdmos helyi
pontypopulaciot fejlesztettek ki haltermelé gazdasagai révén, mint példaul Borsos,
Fényes, Gyokérkat, Halastdo, Kondas. A MATE Szent Istvdin Campus Halaszati
Kutatokézpontja altal fenntartott Szarvason talalhaté génbank 1968-ban a Hortobagyi
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Halgazdasag felkérésére tobb helyi vonal beltenyésztésével és keresztezésével genetikai
javitd munkat végzett. Ennek eredményeként kertiltek a halastoi és a kondasi vonalak
tenyésztési vonalakként a kereskedelmi haltenyésztésbe. A hortobagyi tiikros tajfajta
alapitd populacidja a Hortobagy kozelében talalhaté halgazdasagok helyi valtozataibol
jott 1étre. A tajfajtat llomanyjavitas céljabol a varaszloi halgazdasagbol szarmazo magas
hata vonallal keresztezték (BAKOS és GORDA, 2001). Kiillemét tekintve hirtelen
ivelésti, kozepesen széles hat jellemzi. Pikkelyezettségére jellemzd hatpikkelysoros
tikkros megjelenés. Olajzold vagy olajbarna szinezetli valamint az oldala sarga, a hasa
sargasfehér szinii. Profilindexe: 2,2-2,5. A tajfajta egyéb jellemz6jét tekintve kiemelendd,
hogy jol fejhetd keltet6hazi koriilmények kozott, ellenalloképessége jo és kevésbé
zsirosodik (BAKOS ¢és GORDA, 2001). A hortobagyi pikkelyes tajfajta hata széles és
kozepesen magas. Teljes pikkelyzetli 5-6 pikkelysor taldlhat az oldalvonal alatt és folott.
Szinezete palasziirke és aranysarga. Profilindexe: 2,3-2,6. A t4jfajta hasonldan a tiikkros
formahoz jol fejhetd keltetéhazi koriilmények kozott, jo ellenalloképességli, kevésbé
zsirosodik (BAKOS és GORDA, 2001). A hortobagyi nyurga ponty a tiszai nyurga ponty
¢s a hortobagyi pikkelyes tajfajta keresztezésének eredménye. Ebbdl kifolyolag is
jellemz6 kiillemére a hengeresen megnyult testforma. Teljes pikkelyzetii, az oldalvonalon
33-40 pikkely jellemz6 valamint az oldalvonal alatt és felett 5-6 pikkelysor talalhato.
Szinezetét tekintve az olajbarna a sargasfehér szinbe megy at a hattol haladva a has felé.
Profilindex: 3,5-4,5. Hasonloan a tiikros és pikkelyes forméakhoz a tajfajta keltetohazi
koriilmények kozott jol szaporithato (BAKOS és GORDA, 2001). Mindharom tajfajta az
Orszagos Mezogazdasagi Mindsitd Intézet altal hivatalosan nyilvantartott tajfajta

(CSORBAI és URBANYT, 2018).

szarvasi 15 tikros tajfajta:

A szarvasi 15 tiikros hibrid tajfajta kialakitasa 1972-ben tortént, a szarvasi tiikros vonal
és a hortobagyi tiikkros vonal keresztezésébdl allitottak eld, melyet apai vonalként a
szarvasi 215-0s tiikros hibrid tajfajta és a szarvasi P31 pikkelyes hibrid tajfajta el6allitasa
soran alkalmaznak. Kerek testforma jellemzi, pikkelyek kizarolag a hatiiszo mentén és a
faroknyélen talalhatoak rajta. Sargassziirke, sargasfehér szin jellemzi. Profilindexe: 2,38
(BAKOS ¢és GORDA, 2001; GORDA, 2004; LEHOCZKY, 2006). Az Orszagos
Mezbgazdasagi Mindsitd Intézet altal hivatalosan nem nyilvantartott tajfajta, tehat nem

rendelkezik allami elismeréssel (CSORBAI és URBANYT, 2018).
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szarvasi P3 pikkelyes tdjfajta:

A szarvasi P3 pikkelyes hibrid tajfajta anyai vonal(, melyet Szarvason a tatai pikkelyes
tajfajta egyedi szelekciojaval fejlesztettek ki. Kialakitdsa sordn harom nemzedéken
keresztiil fenotipusos szelekcid mellett beltenyésztetten tartottdk. A tajfajtat kerek
testforma jellemzi, testének teljes feliilete szabalyos pikkelytakaroval boritott. Szinezete
aranysarga, szabalyos oldalvonal lefutassal (GORDA, 2004). Az Orszagos
Mezogazdasagi Mindsito Intézet altal hivatalosan nem nyilvantartott tajfajta, tehat nem

rendelkezik allami elismeréssel (CSORBAI és URBANY], 2018).

szegedi tiikros és pikkelyes tajfajtdk:

A szegedi tiikros tajfajta alapallomanya ismeretlen eredetii. ElsOként 1949-ben
vérfrissitést végeztek a tajfajtan a biharugrai halgazdasag pontyallomanyaval, majd 1950-
ben a varaszl6i tiikkros tajfajtaval gazdagitottak a szegedi pontyallomany génallomanyat.
A tudatos szelekcio célja az Uj vonalak szikes tipusu haltermesztési koriillményekhez valo
alkalmazkodoképességének javitasa volt. Szinezetére jellemz6 a zoldessargaval tarkitott
sziirke szin. Profilindexe: 2,35 (BAKOS és GORDA, 2001; LEHOCZKY, 2006). A
szegedi tikros tajfajta sikeres tenyésztését kovetéen 1968-ban felkérték a Szarvasi
génbankot, hogy genetikai szelekcios program inditasaval javitsa a tajfajta testalkatat és
pikkelyezettségét, melynek kovetkeztében jott 1étre a szegedi pikkelyes tajfajta (BAKOS
¢s GORDA, 2001). A szegedi tiikros tajfajta az Orszagos MezGgazdasagi Mindsitd
Intézet altal hivatalosan nyilvantartott tajfajta, a szegedi pikkelyes azonban ezzel
ellentétben hivatalosan nem nyilvantartott tajfajta, tehat nem rendelkezik allami

elismeréssel (CSORBAI és URBANYI, 2018).

tatai pikkelyes tdjfajta:

A tatai pikkelyes tajfajta a ponty tenyésztéstorténetét tekintve Magyarorszagon az egyik
legrégebben tenyésztett tajfajta. frasos emlékek szerint Németorszaghol telepitették be
hazénkba az 1860-as években. A pikkelyes forma Csehorszagbol torténd behozatalarol
pedig 1890-t6l vannak irasos dokumentumok (ANTALFI, 1971). A tudatos tenyésztoi
munka sordn a nemesitok eldnyben részesitették a nagy ndvekedési erélye €s a kerek
testformdja miatt, igy tobb pikkelyes magyar tajfajta kialakuldsdhoz jarult hozza.
Szinezetét tekintve eziistos-sziirkés fehér szin jellemzi, profilindexe: 2,8 (BAKOS és
GORDA, 2001; LEHOCZKY, 2006). Az Orszagos Mez6gazdasagi Mindsitd Intézet altal
hivatalosan nyilvantartott tajfajta (CSORBAI és URBANY], 2018).
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2.5. A ponty genetikai jellemz6i

A legtobb ¢l6lényhez hasonléan a ponty orokitd anyaganak legnagyobb része a
sejtmagban, kisebb része a sejt energiatermeléséért felelds mitokondriumokban
helyezkedik el (CSORBAI és URBANYI, 2018) (4. dabra). A mitokondrialis DNS
(MtDNS) egy viszonylag kicsi ~16 kilobazispar hosszusagl kor alaki DNS molekula,

melyen 37 gén talalhatd Gsszesen. Genetikai anyag lokalizacioja
Jellemzdje, hogy a Cirkuléris DNS a Kromoszémak a
mitokondriumban magban

mitokondriumban  1év6  DNS
kizarolag az anyatdl szarmazik,
vagyis a spermiummal nem kertil ~
mitokondrium az utéodokba. A
mtDNS géneket kodold régioi

azonosak egy fajon beliil, azonban

4. abra: Az 6rokitdanyag sematikus abraja (BALINT és
mtsai., 2011)
mutatnak populacion beliil, mint példaul a citokrém b (cyt b) régio. A nuklearis DNS

az 0sszekotd régiok kiilonbséget

fajonként eltéré méretlh és szerkezet. A haploid ivarsejtek DNS tartalma ~1,8
pikogramm, ami koriilbeliil egyharmada az ember haploid ivarsejtek DNS tartalmahoz
viszonyitva. Ezzel ellentétben a diploid kromoszémak szdma 100 és 104 k6zott mozog
(MARIAN, 1978), mely megkozelitdleg kétszer nagyobb, mint a legtobb pontyfélékhez
tartozo halfajoké. A kromatidak a kromoszoma kozepe tajan flizodnek Ossze, mely
alapjan a kromoszomaparok fele meta- vagy szubmetacentrikus, a masik fél esetében a
kromoszoma egyik végén, vagy ahhoz kozel van a centroméra, azaz telo- vagy
szubtelocentrikusak. Nem talalhatd kozottik morfologiailag —elkiloniils, ivari
kromoszémapar (KIRPICHNIKOV, 1999). MARIAN (1978) tanulményaban a ponty fajt
a genomduplikacion atesett fajok koz¢ sorolja a nagyszamu kromoszéma szamuk miatt.
Azonban a kromoszdmak kariotipusat vizsgalva OHNO ¢és mtsai. (1967) azt feltételezték,
hogy a ponty Osi genomja két faj hibridizacioja (allotetraploidizacio) soran alakult Ki.
Mara mar tudoméanyosan aldtdmasztott, hogy a ponty genomja négy szett kromoszémat
tartalmaz, mely azt jelenti, hogy tetraploid kromoszomakészlettel rendelkezik
(KIRPICHNIKOV, 1999). Ennek kovetkeztében nagyfoku valtozatossag jellemezheti
mind fenotipusos (BAKQOS, 1975), mind genotipusos megjelenését tekintve. A ponty
teljes genomjdnak elsé valtozatat XU és mtsai. (2014) irtdk le elsdként, mely a teljes

genom kb. 92,3%-ar6l nytjt informaciot.
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2.6. A ponty molekularis genetikai vizsgalatai

Jelen fejezetben az akvakulturdban eddig alkalmazott molekularis genetikai technikakat
(5. abra) foglalom 06ssze. Kitérek a molekularis markerek alapjaira, bemutatom
lehetdségeiket €s korlataikat, valamint példdkat hozok a kiilonféle alkalmazésukra és az
interakciokra ponty fajban. A dolgozat f6 markertipusai a mitokondrialis DNS, valamint

mikroszatellit markerek, melyeket ezen okbdl kifolyolag részletesebben mutatok be.

RFLP RAPD
A’

mtDNS Mikroszatellit

Transaferrin. TR

polimorfizmus Miniszatellit szekvenalas

Ujgeneracios

5. abra: A ponty faj esetén leggyakrabban alkalmazott molekularis genetikai markerek

bemutatasa Forras: sajat szerkesztés

2.6.1. Transzferrin-polimorfizmus

A ponty faj genetikai variabilitasanak vizsgalatara Magyarorszagon elsdként transzferrin
(fehérje) polimorfizmus modszert alkalmaztak (RAJKI, 1977; NAGY és mtsai., 1979;
MARIAN és mitsai., 1984; SZERENCSES és mitsai., 1990, VARADI és mitsai., 1993;
CSIZMADIA ¢és mtsai.,, 1995). Akkoriban a transzferrin kodominans o6roklédése
valamint a transzferrin fenotipusok variabilitisa miatt gyakran alkalmazott modszer volt
genetikai vizsgalatok sordan (MARIAN és mtsai., 1984). Korunk szemszogébél tekintve
a modszer igen munkaigényes €s nehezen értékelhetd volt. A vizsgalatra kevés fehérje
volt alkalmas, valamint azok variabilitasa alacsony volt a jelenlegi technikakhoz képest.
Hazankban tobb vizsgalat késziilt transzferrin-polimorfizmus moddszerrel. A legtobb
vizsgalat a Magyarorszagon napjainkban is egyediiliként Szarvason miikodé ponty
génbankbol (MATE Szent Istvan Campus Halaszati Kutatokézpont) szarmazik. A
szelekcios munkaba bevont ponty tajfajtakat és hibrideket (BAKOS, 1975; GORDA és
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mtsai., 1995; CSIZMADIA, 1995), tovabbé anyékat és anyajeldlteket (SZERENCSES és
mtsai., 1990) vizsgaltak transzferrin-polimorfizmus modszerrel, ahol négy (MARIAN és
mtsai., 1984) és hét (SZERENCSES és mtsai., 1990) allél valamint 20 kiilonboz6
transzferrin-genotipus (CSIZMADIA ¢és mtsai., 1995) jelenlétét mutattak ki a vizsgalt

populacidkban.

A transzferrin-polimorfizmus moédszerét a teljes mitokondrialis DNS (mtDNS) valamint
a riboszomalis RNS (rRNS) vizsgalatok kovették elsdként restrikcids fragment-hossz
polimorfizmus (RFLP) modszerrel, majd elkezdték a genomialis DNS (gDNS)
vizsgalatait RAPD (véletlenszertien amplifikalt polimorf DNS) és RFLP moddszerekkel
(DONG és ZHOU, 1998; GROSS és mtsai., 2002).

2.6.2. Mitokondrialis DNS (mtDNS)

A DNS-nek két tipusat kiilonbdztetjiilk meg: mitokondrialis DNS (mtDNS) és nuklearis
DNS (nuDNS), melyek szdmos tulajdonsagban kiilonboznek egymastol. A mtDNS
evolucidja 2 millidrd évre tekint vissza, mely a nUDNS-hez képest egy rendkiviil valtozo
genom (LANG és mtsai.,, 1999; LANE és mtsai.,, 2010), a sejt citoplazmajaban
elhelyezked6 mitokondriumok sajat 6rokité anyaga (BROWN, 1979). A legtobb allatban
egy rovid, kor alaki molekula, mely az aerob 1égzésben vesz részt (LADOUKAKIS és
ZOURQS, 2017). A ponty faj esetén a mtDNS molekula koriilbeliil 16 kilobazispar és
Osszesen 37 gén talalhato rajta. A nuDNS-sel ellentétben a haploid mtDNS anyai Gton
oroklédik, vagyis a mitokondriumok a petesejtb6l keriilnek be az utodokba (AVISE,
1994). Tovabba jellemz6 ra, hogy nem rekombinalodik és megemelkedett mutacios
rataval bir, ezaltal megkiilonboztethetdek az dsi vonalak a domesztikalt vagy betelepitett
vonalaktél (ALLIO és mtsai., 2017; LADOUKAKIS és ZOUROS, 2017). A leirasban
szerepld genetikai marker azonositasa €s kimutatdsa a polimeraz lancreakcion alapul. A
mitokondrialis genom koriilbeliil 93%-a kddold (exon) szekvencia valamint a nem kodold
(intron) szekvencidi nagyon rovidek. Nem kotddnek hozza fehérjék, ebbdl kifolydlag a
mutagén hatdsokkal szemben kevésbé védett, rdadasul nem keriil sor a kialakult mutacidk
javitasara, mert hianyzik bel6le a kialakult mutaciokat javito excizios rendszer (LI, 1997).
Ebben a nagy mutacids gyakorisdgban, a javitas hianyaban és ennek kovetkeztében a
nagy nukleotid sokféleségben rejlik a mtDNS szekvencidk elemzésének jelentdsége
(BROWN, 1981). Ezen tulajdonsagabdl kifolydlag levezethetoek egymasbol a mtDNS

szekvencia valtozatok (haplotipusok), vagyis meg tudjuk kozvetleniil hatdrozni a
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szarmazasi kapcsolatdt azon egyedeknek, melyek hordozzdk az adott szekvenciat.
Tovabba a populaciok kozotti leszarmazasi kapcsolatok is vizsgalhatok, ha a szekvencia
valtozatok leszdrmazasi kapcsolatait és ezeket a szekvencia valtozatokat hordozé
egyedek foldrajzi elhelyezkedését egymassal szemben allitva vizsgaljuk. A genetikai
kovetkezmények feltarjak az adott faj elterjedési teriiletének valtozasait, tovabba képet
mutat ugyancsak az adott faj foldrajzi teriiletének besziikiilésér6l vagy éppen
terjeszkedésérdl (expanzid), példaul egy adott kornyezeti valtozasbol kifolyolag (pl:
klimavaltozas: eljegesedés vagy felmelegedés) (PECSENYE, 2017). Mindezek alapjan
hatékony eszkoznek vélik a mtDNS-t a kozelmult és az dsi biogeografiai események
becslésére, valamint a mult eseményeinek nyomon kdvetésére a fajok kozott és a fajokon
beliil. Rendkiviil népszerli markernek tekintett az evolucidos vizsgélatokban, fajok
azonositadsaban, a populdciok megkiilonboztetésében, a biodiverzitas monitorozasaban,
filogenetikai elemzésekben (ALLIO és mtsai., 2017). A mtDNS markeren alapuld
kiilonféle taxondmiai szinteken, ideértve a kiilonféle vonalak érvényességére ¢és
kolcsonhatdsainak megallapitdsira vonatkozo kutatasokat. Azonban a maternalis
oroklédésébol kifolyolag fontos megjegyezni, hogy mivel a nuDNS-r6l nem nyujt
informaciot, ebbdl kifolydlag alkalmazasaval nem allapithatoak meg pontosan az alfajok,
vonalak kozotti hibridizaciok, valamint nem nyujt informaciét az introgressziorol. igy
tobb esetben a sejtmagi DNS vizsgalataval (pl.: mikroszatellit markeren alapuld
vizsgalatokkal) egylittesen alkalmazzdk a pontosabb kovetkeztetések meghatarozasa

érdekében.

2.6.2.1. A citokrém b (cyt b) gén, mint mitokondrialis DNS marker

A citokrom b (cyt b) gén az oxidativ foszforilacio révén (elektronok révén iranyitja az
ATP termelést) a sejt f6 energiatermeldje (6. abra). Lassan és gyorsan fejlédé kodon
pozicidkat is tartalmaz, ezaltal a mtDNS régioi kozott konzervativabb és variabilisabb
régionak tekintett (FARIAS és mtsai., 2001). Széles korben alkalmazzak taxonomiai
szinten jelentkezd eltérések valamint torténelmi valtozasok feltérképezésére (MEYER,

1993; FARIAS és mtsai., 2001; XIAO és mtsai., 2001). A halak eloszlasat korlatozza a

20



viz, a kiilonb6z6 folyorendszerek kozott

12SmNA

altalaban akadalyozott a faunacsere, igy

a torténelmi valtozasok
eredményezhetnek mélyebb
differencialodast (XIAO és mitsai.,
2001), ennek feltérképezéséhez tobb
tanulmanyban is alkalmaztak a cyt b
régiot tanulmanyukban (FARIAS és
mtsai., 2001; XIAO ¢és mtsai.,, 2001;
TANG és mtsai., 2016). A mtDNS-en

beliil megkiilonboztetiink kodold és nem

ase B ., . .
ah kodold régidkat. A gerincesek teljes

6. abra: A citokrom b régio elhelyezkedese a
ponty mitokondrialis DNS genomjaban
(CHANG és mtsai., 1994) tartalmaz, a D-loop vagy kontroll régiot.

MtDNS-e egyetlen nem kodold régiot

Az emlésokben nagyon véltozé a D-loop régié igy tobb tanulméanyban vizsgaltik,
azonban szamos halfajon végzett tanulmanyban (Salmo trutta, HALL és NAWROCKI,
1995; Salmo salar, MCCONNELL ¢és mtsai., 1995; Anguilla anguilla, DAEMEN ¢és
mtsai., 1996) kisebb polimorfizmus volt kimutathaté a nem kodold régidban a kddold
régiokhoz képest. Ezzel ellentétben a cyt b régio hatékonyabban vizsgalhato (OKUMUS
¢s CIFTCI, 2003).

A vilagban (ZHOU és mtsai., 2004; ZHANG ¢és mtsai., 2008; KONGCHUM és mtsai.,
2010) folyamatosan késziilnek genetikai tanulmanyok a ponty faj gazdasagi és 6kologiai
jelentdsége miatt, melyek a kutatok szerint elengedhetetlenek a halak kezeléséhez, a
halgazdasagok 4ltal kivaltott lehetséges genetikai hatdsok ellenstilyozasara, a fajok, fajtdk
genetikai javitasa érdekében (VANDEPUTTE, 2003; MABUCHI és mtsai., 2006;
MONDOL és mtsai., 2006; CHISTIAKOV ¢és VORONOVA, 2009). Tobb tanulmany
foglalkozik mtDNS markeren alapul6 (kiilonb6z6 régiok, leggyakrabban D-loop, cyt b,
COII) vizsgalatokkal a halaszati és akvakultura kutatasokban.

Mivel dolgozatomban mtDNS markeren alapul6 vizsgalatot is végeztem a cyt b régiora
vonatkozoan, emiatt a moddszeren alapuld vizsgalatokra nem csak Magyarorszagra

vonatkozoan hozok példakat, hanem a vilagbol valamint Kozép- és Kelet-Eurdpabol is.
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A mitoKendridlis citokrom b markerrel tortént vizsgalatok a vildgon

XIAO ¢és mtsai. (2001) tanulmanyukban Kinabdl szarmaz6 Xenocyprinae alcsaladba
tartozd egyedek elemzésénél mtDNS cyt b markert hasznaltak. Az eredményeket
felhasznaltak arra, hogy intraspecifikus, interspecifikus €és az intergenerikus filogenitast
megallapitsak, valamint értékeljék biogeografiai vonatkozasban az alcsaladba tartozo
egyedeket. Osszesen harminc Xenocyprinae alcsaladba tartozé egyedet elemeztek.
Vizsgalatukban azt az eredményt kaptak, hogy magas szintii a nukleotid variacio6 a fajok
és nemzetségek populacioi kozott. A Biwa-toban (Japan) talalhato vadponty teljes
mtDNS szekvencidjat hataroztdk meg MABUCHI és mtsai. (2006). A filogenetikai
analizis elemzéshez 39 fajtabol COII génszekvencidkat ((690 bp) 9 fajtabol) és 44 fajta
vizsgaltak, valamint kontroll csoportként az aranyhalat (Carassius auratus auratus)
alkalmaztak a kutatasban. A cyt b gén és a D-loop régi6 szekvenciak alapjan filogenetikai
tagolodast figyeltek meg a Biwa-tavi ponty és az eurazsiai fajtak kozott. Azonban nem
bizonyitottak megbizhatéoan az eurazsiai (ideértve a japan koi pontyot iS) fajtak
filogenetikai kapcsolatait. A teljes mtDNS adatok dsszehasonlitasa soran jellemzben kis
nukleotid eltérést tapasztaltak a Biwa-tavi ponty és a feltételezett tajvani fajta kozott. Ez
alapjan azt feltételezték, hogy az eurazsiai faj fejlodése kapcsan akar egyetlen intron vagy
exon régid képes elég informacioval szolgalni. A legnagyobb édesvizi halcsaladot a
Cyprinidae elemezték Vietnamban THAI és mtsai. (2007). Vietnamban a Cyprinidae
halcsaladban tobb mint 220 elismert fajt szamlalnak, melyek esetében a pontyfélék
kozotti kapcsolatok nem egyértelmiiek illetve szadmos fajta taxonomiai besorolasarol vita
folyik, hasonléan a magyar tajfajtdk Ilétezésének bizonytalansagairol fennalld
kérdéskorhoz. THAI és mtsai. (2007) tanulméanyukban 25 vietndmi ponty vonalat
vizsgaltak. A mtDNS szekvencia 16S rRNS, a D-loop, valamint a cyt b régioit elemezték.
A molekularis vizsgalataik alatamasztottak a Cyprinidae csalad két felosztasat:
Cyprinines és Leuciscines. Azonban nem bizonyitottak a Danioninae vonalhoz vald
besorolast. Eredményeik alapjan sok alcsalad elkiiloniilésének hatarait megkérddjelezték,
valamint néhany 4&ltalanos érvényli besorolast illetden is kétségek meriiltek fel. A
Songhua folyoban megjelend és 2014 ota egyre gyakrabban el6fordulod hibrid tiikros
Arra a kérdésre keresték a vélaszt, hogy a tiikkrés pontyok genetikailag milyen mértékben
jelennek meg a tenyésztett allomanyok kozott, illetve milyen hatassal vannak a tenyésztett

és a vad populdciok allomanyaira a természetes vizekben. Eredményeik alapjan
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kismértékben, de megjelentek a hibrid tiikkrés pontyok a Songhua folyoban a vad
populaciok génallomanyaban. Megjegyezték, hogy a tenyésztett populaciok
kovetkezményeként megjelend génaramlas negativ kovetkezményekkel is jarhat a vad
populaciok esetén. Az Amur-folyd medencéjében tenyésztett tiikros pontyok
alkalmazkodtak a hideg iddjarashoz, és mas elényokkel is rendelkeznek a vad
populacidokhoz képest, mint példaul a betegségekkel szembeni ellenalloképesség €s a
magas novekedési rata. Mivel azonos fajok, konnyen hibridizalédhatnak, akar vad

populaciokkal is, ezért felhivtak a figyelmet a vad populécié allomanyainak védelmére.

A mitokondpridlis citokrom b markerrel tortént vizsgalatok Kozép- és Kelet-Europdban
ZHOU és mtsai. (2003) tanulmanyukban két europai német tiikrés ponty vonalat, az orosz
szort pikkelyes tiikrosponty és a Cyprinus carpio carpio alfaj egyik vadon ¢é16 ponty
vonalat (Volga River wild common carp), két 4zsiai ponty vonalat a Jangce folyo
vadponty (Cyprinus carpio haematopterus) és a Xingguo voros ponty vonalat (Cyprinus
carpio haematopterus) vizsgaltak annak érdekében, hogy tisztazzak az eurdpai
domesztikalt ponty genetikai 1étezését. A filogenetikai elemzés soran azt az eredményt
kaptak, hogy a német tiikrosponty és az orosz szort pikkelyes tiikrosponty két kiilon
vonal. Eredményeik alapjan megallapitottak, hogy a C. carpio carpio és C. carpio
haematopterus illetve az eurdpai pontyoknak kiilonb6z6 6sei voltak: a német
tikrospontyokat a C. carpio carpio eurdpai alfajbol domesztikaltak. Az orosz szort
pikkelyes tiikkrospontyok és a C. carpio haematopterus az azsiai alfajbol szarmaznak.
KOHLMANN és mtsai. (2003) Eurdpabol, Kézép-Azsiabol illetve Kelet- és Délkelet-
Azsiabol szarmazé haziasitott és fogsagban tartott ponty alloméanyok genetikai
sokféleségét és populacid szerkezetét vizsgaltdk allozim €s mikroszatellit markerek
mellett mMtDNS (21 populacio) markerrel is. A 21 populaci6 mtDNS markerrel torténd
vizsgalat eredménye azt mutatta, hogy az 6sszes eurdpai populacio (egy kivételével) egy
haplotipusba tomoriilt, amely Kozép-Azsidban dominalt, azonban Kelet- és Délkelet-
Azsiaban teljesen hianyzott, igy az mtDNS markerrel kapott eredmény is alatdmasztotta,
hogy az eurdpai ponty Kzép-Azsiabol szarmazik. Carassius gibelio and Cyprinus carpio
carpio populacidinak genetikai struktarajat vizsgaltak TSIPAS és mtsai. (2009) Nyugat-
Gorogorszagban RFLP és mtDNS markerek hasznalataval cyt b és D-loop régiokat
elemezve. Eredményeik két haplotipust mutattak ki a C. c. carpio populaciokban és két

haplotipust a C. gibelio populaciokban. Mindkét faj esetén magas nukleotid diverzitast
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allapitottak meg, raadasul leirtak két genetikailag elkiiloniilé C. gibelio populaciot,
melyek két kiilonboz6 €él6helyen talalhatok.

A mitokendridlis citokrom b markerrel tortént vizsgalatok Magyarorszdgon
magyar tajfajtak tekintetében. Azonban a mtDNS egyéb régidit elemezték, mint példaul
a D-loop, COII ¢és a tRNS régiokat, melyek vizsgalatait alabb mutatom be.

Kinai és magyar vadon €16 és tenyésztett ponty vonalait vizsgaltak a mtDNS D-loop,
COII és tRNSLys régiok szenvenciainak elemzésével. Vizsgalatukban mindkét orszag
esetén a vadon €16 és domesztikalt ponty vonalak genetikai diverzitasat, szerkezetét és
kapcsolataikat elemezték. Eredményeik alapjan a kinai pontyok genetikailag diverzebbek
a magyar ponty vonalakénal, valamint a valtozatossag magasabb a vadon €16 pontyok
esetén a domesztikalt pontyokhoz képest mindkét orszagban. A molekularis
varianciaanalizis (AMOVA), valamint a paronkénti Fs értékek azt mutattak, hogy a
magyar ¢€s kinai pontyok genetikai szinten szignifikdnsan eltérnek egymastol. A Bayes-
féle filogenetikai elemzések is alatamasztottak ezt a megallapitast. A kinai vadpontyok
néhany egyede valamint haplotipusa megjelent a magyar vadpontyok néhany egyedében
¢s n¢hany esetben ko6zos haplotipust alkotnak, mely azt jelenti, hogy genetikailag nem
teljesen izolaltak egymastol a két orszagbol szarmazd vonalak, lehetséges genetikai
kapcsolatot jelezve ezzel (WANG és mtsai., 2010). Két vadon €16 vadponty vonalat
(tiszai és dunai vadponty) elemeztek magyar kutatok, melyek a MATE Szent Istvan
Campus Halaszati Kutatokozpont génbankjabol (Szarvas) szarmaznak. Eredeti
szarmazasi helyiiket tekintve pedig Magyarorszag két nagy foly6jabol valok: a Tiszabol
¢és a Dunabol. Az egyedek genetikai tisztasagat és sokféleségét elemezték, valamint céljuk
volt feltérképezni, hogy a szarvasi génbankbol szarmazo6 egyedek kozott vannak-e azsiai
eredetlick. A mikroszatellit markereken kivill mtDNS markereket (NADH-3,4
dehidrogenaz (ND-3/4) és NADH-5,6 dehidrogendaz (ND-5/6) géneket) is hasznaltak
vizsgélatukban. A mtDNS markeren alapul6 vizsgélatok eredményei azt mutattak, hogy
az eurdpai €s az azsiai ponty egyedek nem keverednek egymassal. Minden egyed tipikus
eurdpai haplotipust mutatott, amely bizonyitja a tiszai €s dunai vadponty vonalak

maternalis eredetli tisztasagat (LEHOCZKY és mtsai., 2005b).
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2.6.3. Restrikcios fragment-hossz polimorfizmus (RFLP)

Restrikcidos endonukledzok hasznalataval a teljes mitokondridlis genom emésztését
kovetéen RFLP variaciok jelennek meg a mitokondridlis genomban. A DNS emésztése
koriilbeliil 4-8 bp hosszan egy specifikusan meghatarozott pozicidoban torténik
(BOTSTEIN és mtsai., 1980). A keletkezett kiilonbdz6 hosszusagi fragmentumok
(inszercid, delécid, szubsztitucio) mehet végbe, mely a DNS szakaszok méretét és szamat
megvaltoztathatja a hasitds soran. Ennek kovetkeztében megné a fragmentek mérete és
parhuzamosan ezzel csokken a fragmentek szama. A fragmentek szdma és mérete
egyedenként, populdcionként és fajonként valtozhat. A PCR modszer megjelenését
kovetéen PCR reakcidoban optimalis primerek alkalmazasaval a restrikcios helyet hordozo
DNS szakasz felsokszorositasa torténik, gélelektroforézis soran UV fény alatt lathato,
mely alapjan azonosithatova valik egy adott faj a kapott, fajra jellemzd restrikcios
fragmenthossz mintazata alapjan (KOCHER és mtsai., 1989; LIU és CORDES, 2004). A
modszer eldnye, hogy alkalmazisaval kodomindns 6roklédés mutathatd ki, azonban
hatranya, hogy nem nyujt elég informdaciot a polimorficitast illetden valamint nehéz
pontosan azonositani az allélek méretét, igy a sokféleség becslésére kevésbé bizonyult
alkalmasnak (O'CONNELL és WRIGHT, 1997; LIU és CORDES, 2004). Tovabba
korlatot jelethet abbol kifolyolag, hogy nagy mennyiségli DNS-t igényel a technika, mely
a kisebb méretli vizi szervezetek pusztuldsaval jarhat, rdadasul nagy mennyiségili minta
esetén 1doigényes ¢és koltséges technikanak bizonyul, ezen feliil pedig nagyon
munkaigényes tisztitast igényel (OKUMUS ¢és CIFTCI, 2003). LEHOCZKY és mtsai.
(2005b) tanulmanyukban dunai (n=35) és tiszai (n=25) vadponty egyedeket vizsgaltak,
melyek a szarvasi génbankbol szdrmaztak. Tanulméanyuk célja volt az egyedek genetikai
variabilitdsanak és genetikai tisztasdgdnak bizonyitasa mikroszatellit markerek
hasznalata mellett PCR-RFLP technika alkalmazasaval. A vizsgalatukban alkalmazott
Eco471 az ND-5/6 mitokondrialis gének azt mutattdk, hogy a két vizsgalt vadponty fajtak
eurdpai €s azsiai alfajhoz tartozo leszdrmazasukat tekintve nem keverednek egymassal.
A vartakkal 6sszhangban minden egyed az eurdpai haplotipusba sorolt, amely bizonyitja
a dunai és tiszai vadponty fajtak eurdpai eredetét és genetikai tisztasagat (LEHOCZKY
¢és mtsai., 2005b).
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2.6.4. Véletlenszeriien amplifikalt polimorf DNS (RAPD)

A RAPD technikat 1990-ben fejlesztették ki (WELSH és MCCLELLAND, 1990;
WILLIAMS ¢és mtsai.,, 1990), melynek sordn a vizsgalt faj genomjanak ismeretlen
szegmenseit 8-10 bp hosszusagh primerpar segitségével PCR alkalmazasa mellett
felsokszorositjak. Az amplifikalas altalaban alacsony hémérsékleten (36-40 °C) torténik,
a keletkezett termékek kiilonb6z6 16kuszt mutatnak. A vizsgalat elve, hogy az ismert
szekvenciaju primerek megtalaljak a szamukra komplementer helyeket a nuklearis DNS-
ben. A technika alkalmazéasaval 2-10 random fragmentum szaporithatd fel, melyek
mérettartomanya 200 és 2000 bp kozé esik (ZSOLNAI és ORBAN, 1999). A szamos
kiilonbozé méretli keletkezett fragment alapjan egyszerre tobb l6kusz vizsgalhato a
szekvencia ismerete nélkiil (PEREZ és mtsai., 1998). A modszer elénye, hogy kevés
mennyiségli DNS elegendd, koltséghatékonynak mondhato, valamint a szekvenciarol
nincs sziikség informacidra, tovabba egyszerlien és gyorsan kivitelezhetd. A médszer
hatranya, hogy nehéz a sok fragment kiértékelése, ugyanakkor laborérzékenysége miatt
nehezen reprodukalhaté (PEREZ és mtsai., 1998). Ezeken feliil nem kiilonboztethetSek
meg a heterozigota és homozigéta allapotok (OKUMUS ¢és CIFTCI, 2003). A RAPD
technika alkalmazhat6 tobbek kozott a fajok és alfajok azonositasara, a kozottiik 1évo
kapcsolatok ~ feltdrasara,  filogenetikai  vizsgalatokhoz,  kromoszéma-  és
genomtérképezéshez valamint az interspecifikus génaramlds és a hibrid speciciok
elemzéséhez. Hazankban BARTFAI és mtsai. (2003) alkalmaztak RAPD technikat
mikroszatellit analizis mellett, amikor két magyar halgazdasag (Dinnyés és Attala) teljes
Ki. Vizsgalatukban a RAPD markereket a mikroszatellit markerekkel hasonlitottak ossze.
Megallapitottak, hogy a mikroszatellit alapti vizsgalat részletesebb informaciot nyujt,
mint a RAPD vizsgalat. Fontos azonban megjegyezni, hogy tanulmanyukban a RAPD
eredmények aldtdmasztottak a mikroszatellit eredményeket, melyek szerint nem volt

jelentds kiilonbség a két populacio genetikai struktardja kozott.

2.6.5. Miniszatellit (Valtozé Szama Tandem Ismétlédés — VNTR)

A miniszatellit vagy valtozo szamu tandem ismétlodés (VNTR) egy 9-65 bp hosszusagu
rovid ismétlodé szekvencia a DNS-ben, melynek teljes hossza 0,1-7 kb kozott van
valamint G és C bazisban gazdag (OKUMUS ¢és CIFTCI, 2003; HANEEF, 2017). Eleinte
a vizsgalatok soran a multilokusz miniszatellit DNS-ujjlenyomatot (fingerprint)

alkalmaztdk, melyre jellemz6 a magas szintli polimorfizmus €s a reprodukalhatosag.
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Azonban a modszer elemzése nehéz volt az dsszetett mintazatok és az Osszetett mutacios
folyamatok miatt, az erésen valtozo lokuszok kevésbé hasznosak a populaciok
megkiilonboztetésére (OKUMUS és CIFTCI, 2003). A multilokusz miniszatellit
fingerprint modszerét az egylokuszos miniszatellit DNS probak kovették, melyeket
elészor TAGGART és FERGUSON (1990) és BENTZEN ¢és mtsai. (1991) fejlesztettek
ki a halak (atlanti lazac és tilapia fajok) elemzésére. A modszer megfeleld mennyiségii és
kivald mindségii DNS-t igényel. Az elemzés soran nehezen lehet pontosan azonositani az
allélek méretét (O’CONNEL ¢és WRIGHT, 1997), ennek ellenére a populdciokon beliili
¢s kozotti genetikai eltérések kimutatdsara alkalmasnak bizonyult. A modszereket
alkalmaztak tobbek kozott a genetikai identitéds, a szarmazas valamint a fajtak azonositasa
érdekében (OKUMUS és CIFTCI, 2003). Az emlitett két modszer hatranyai miatt a
kutatok hamar kifejlesztettek egy hasznos technikdt a genetikai véltozatossag
detektalasara, mely a VNTR-ek masik osztalya, a mikroszetellit markerek
(CROOIJMANS és mtsai., 1997; BARTFAI és mtsai., 2003; KOHLMANN és mtsai.,
2003; LEHOCZKY és mtsai., 2005a,b).

2.6.6. Mikroszatellitek (Egyszerii Szekvencia Ismétlodések — SSR; Rovid Tandem
Ismétlodések — STR)

A mikroszatellitek 2-8 bp hossztsagn ismétlédések a DNS-ben (OKUMUS és CIFTCI,
2003). Az ismétlddések lehet6vé teszik a polimorf lokusz megjelolését és markerként
valo hasznalatat, tobb informacidval rendelkeznek, mint az allozimek és a mtDNS-ek
(OKUMUS és CIFTCI, 2003). Leggyakrabban A és T bazisokat tartalmaznak (HANEEF,
2017). A mikroszatellitek kodominansan 6roklddnek, gyakoriak, egyenletesen oszlanak
el és a teljes genomban megtaldlhatoak, mind a kodolé (exon), mind a nem kddold
régiokban (intron). Nagyobb mennyiségben fordulnak el a nem kodolo régiokban (LI1U
¢s CORDES, 2004). Ezen marker vizsgalata is, hasonldéan az altalam ugyancsak
alkalmazott mtDNS markerhez, a polimeraz lancreakcion alapul. Lokusz méretiik kicsi,
mely segiti az amplifikalast és megkonnyiti a genotipizalast. A mikroszatellit markerek
kimutatasat a hatarol6 szekvenciakra tervezett PCR primerek teszik lehetévé (BRUFORD
és WAYNE, 1993). Ezen kiviil rendkiviil polimorfak és semlegesen reagalnak a
szelekcids nyomadsra. A vilagon eddig vizsgalt Osszes fajban bdségesen eldfordulnak, a
becslések szerint halakban 10 kb paronként jellemzd egy mikroszatellit lokusz
(WRIGHT, 1993), ezzel szemben a miniszatellit 10kuszok 1500 kb paronként fordulnak
el6 a halfajokban (OKUMUS és CIFTCI, 2003). A mikroszatellitek konnyen és gyorsan

27



izolalhatéak a miniszatellitekhez képest, viszonylag kis mennyiségli minta (pl.: uszony
vagy pikkely) elegendd a mikroszatellitek genotipizalasahoz, mely mintavételezés nem
jar az allat pusztulasival (OKUMUS és CIFTCI, 2003). A mikroszatellit 16kuszok
polimorficitdsa a valtoz6 szaml ismétlodd egységek miatti méretbeli kiilonbségeken
alapul (LIU és CORDES, 2004). Altalanosan elmondhato, hogy minél nagyobb szamu
ismétlést tartalmaz a mikroszatellit, annal polimorfabb (LIU és CORDES, 2004). A
mutacids rataja adott l6kuszon generacionként 1073-10% és az ismétlddd egységek
kiilonbozé szdmat a DNS replikacid sordn a polimerdz enzim megcsuszasa okozza
(CRAWFORD ¢és CUTHBERTSON, 1996). A polimeraz enzim megcsuszasa
genotipizalasi hibat okozhat valamint a primer koétéhelyen 1étrejové mutacié nullallélek
jelenlétét idézheti eld, mely befolyasolhatja az eredményt (BRUFORD és WAYNE,
1993). A mikroszatellit markerek a kozeli rokon populaciok kozotti genetikai
kiilonbségek kimutatasara kiilondsen alkalmasak, mely kdszonhetd a magas mutacios
ratajuknak (AVISE, 2000) valamint kodominans 6roklédésiiknek (FESUS és mtsai.,
2000), a mai napig egy népszer(i marker. A halaszati és akvakultira kutatasokban
sz¢leskortien alkalmazzak kismértékli valtozasok kimutatasara populaciokon belil és a

populaciok kozatt.

A dolgozat f6 markertipusai, @ mMtDNS marker cyt b régioja mellett a mikroszatellit
markerek voltak. Ebbdl kifolyolag a modszeren alapuld vizsgalatokra nem csak
Magyarorszagra vonatkozoan, hanem a vilagbol valamint Kozép- és Kelet-Europabol is

hozok példékat.

Mikroszatellit markerek alkalmazdsdval tortént vizsgdlatok a viligon

YUE és mtsai. (2007) tanulmanyukban 55 ponty egyedet genotipizaltak 49 mikroszatellit
markerrel (beleértve az altalunk is vizsgalt Cca24, Cca67, MFW4, MFW7, MFW13,
MFW31 markereket), melyben az egyedek mintazatat és mutacios ratajat vizsgaltak.
Megallapitottak, hogy a 49 mikroszatellit lokusz muticios ratija 5,56 x 10-
4/16kusz/generacio (95% konfidencia intervallum 1,52 x 10-4 és 1,63 x 10-3). Az
allélméret valtozasa +2 - -5 ismétlodo egységek kozott volt. Mindezek alapjan azt
feltételezték, hogy a mutacios allél a méretében leginkabb hasonld sziiléi allélbol
szarmazik. Kozép-, Kelet- és Délkelet Azsiabol valamint Eur6péabdl szadrmazo
domesztikalt és vad pontypopulaciokat hasonlitottak &ssze allozim (23 populécio),

mtDNS (21 populacid) és mikroszatellit (11 populdcid) markerek elemzésével
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KOHLMANN ¢és mtsai. (2003). Az allozim valtozatossaga joval kisebb volt, mint a
mikroszatellit variabilitds. A domesztikalt és a vad allomanyok kozotti kiillonbségek
erdteljesebben nyilvanultak meg a mikroszatellit 16kuszokban, szemben az allozim
markerrel. Eredményeik alapjan arra kovetkeztettek, hogy a mikroszatellit markerek
alkalmasabbak a populaciok erdteljesebb valtozasainak és a beltenyésztési leromlas
pontosabb megallapitdsdhoz. Tovabba az eurdpai populaciok egy haplotipusba
csoportosultak, mely alapjan azt a megallapitast tették, hogy Ko6zép-Azsiabol szarmazik
az eurdpai ponty. Mindharom genetikai marker két divergens csoportba csoportositotta a
vizsgalt populaciokat: Europa/Kozép-Azsia és Kelet/Délkelet-Azsia. A genetikai
sokféleség a mikroszatellit lokuszok esetén a populacidkon beliil volt jelentds, a mtDNS
¢s az allozim variancidja a fOldrajzi régidk kozotti kiillonbségekre mutatott ra. A
tanulmanyban azt az eredményt kaptak, hogy a C. carpio az eurdpai pontyhoz, a C. C.
haematopterus pedig a kelet/délkelet-azsiai pontyhoz tartozik. Vizsgalatukban nem
tudtak bizonyitani a kozép-azsiai ponty kiilon alfajba vald csoportosulasat (C. c.
aralensis). A vizsgalatbol kideriilt, hogy a fajon beliili populaciok keveredésének és
introgresszidjanak kimutatdsira tobbek kozott a mikroszatellit marker is kiilondsen
alkalmas. Ahogyan az elébbiekben mar emlitettem, a ponty teljes genomszerkezetét
elsoként kinai kutatok (XU és mtsai., 2014) irtak le. Tanulmanyukban a domesztikalt C.
carpio (Songpu valtozat) genomszerkezetét ismertették, amely jelenleg 52 610 fehérjét
kodold génbdl all és genomjanak (2n=100) koriilbeliil 92,3%-o0s lefedettségét
tartalmazza. Megallapitottak, hogy koriilbeliil 8,2 millié évvel ezelbtt tortént a teljes
genom duplikacié. Tovabba ravilagitottak arra, hogy a C. carpio 2 alfajtol szarmazik (C.
carpio haematopterus és C. carpio carpio), melyet a harmincharom reprezentativ egyed
genom szekvencidja bizonyit. A tulajdonsdgok és a bOr mintdzatokra vonatkozdan
kiilonb6z6 16kuszok azonositasat céloztak meg, melyek kapcsan genomi és transzkriptom
elemzést végeztek. Vizsgalatukban 6sszesen 773 mikroszatellit markert hasznaltak fel a
genotipizalashoz és a kapcsolodasi térkép felépitéséhez. A kutatok azt a megallapitast
tették, hogy a genomszerkezet ismerete 4j utakat nyit meg a molekularis munkak soran
¢és hozzajarul a pontytenyésztés mindségének javulasathoz. MONDOL ¢és mtsai. (2006) 6t
mikroszatellit 10kuszt (MFW1, MFW2, MFW11, MFW15, MFW20) hasznaltak négy
bangladeshi ponty fajta (pikkelyes, tiikkros, voros és koi ponty) molekularis jellemzéséhez.
Meghataroztak a fajtak kozotti atlagos heterozigozitasi értékeket és az atlagos allélek
szamat. A heterozigozitasi érték tekintetében a koi ponty esetén allapitottdk meg a

legnagyobb variabilitast. A fajtak kozott kis géntartalmat jeleztek az Nm (génaramlasi

29



érték) értékek és nagy differencialodast mutattak az Fs (populacié differencialtsaga)
értékek. A legnagyobb genetikai tavolsagot a ponty és a koi ponty kozott figyelték meg,
a legkisebb genetikai eltérés a voros €s koi ponty kozott volt. A paronkénti csoportositas
alapjan (UPGMA) két csoportba csoportosultak az egyedek, amelyek koziil az egyik
csoportba a pikkelyes fenotipust pontyok, a masik csoportba a fennmaradé harom fajta
(tiikros, voros és koi ponty) csoportosult. Ebben a tanulmanyban is bozonyitottak a
mikroszatellit markerek alkalmassagat a ponty kiilonboz6 fajtainak jellemzésére.
Torokorszagban harom tobol szarmazo vadponty jelenlétét hataroztak meg MEMIS és
KOHLMANN (2006) genetikailag mtDNS ND-3/4 ¢és ND-5/6 génrégiok, négy
mikroszatellit marker (MFW1, MFW6, MFW7, MFW28) és RFLP clemzéssel. A
mikroszatellit markeren alapul6 variabilitas a harom populacid k6zott nem kiilonbozott
szignifikdnsan, mas vadon ¢l6 populaciokhoz képest kismértékli volt, azonban a
haziasitott populacidkhoz képest jelentésen eltért. A tobol szarmazo harom populéciot
Osszehasonlitottak torok vadpontytdl szarmazé egyedekkel, ahol azt az eredményt kaptak,
hogy szignifikans és nagy a genetikai eltérés kozottiik (Fst: 0,21-0,27). A vizsgalt egyedek
Osszesen Ot haplotipusba tomoriiltek a PCR-RFLP analizis soran. A H1 haplotipusba
tomoriiltek a Sapanca- és az Iznik-tavakbdl szarmazo két torok populacio egyedei. A
fennmaradé négy haplotipus csupan egy, vagy két restrikcids enzim fragment
mintazataban kiilonb6zott, nagyon hasonlitottak a H1 haplotipusra. Ezen eredmények is
alatamasztottdk azt a hipotézist, hogy a jelenlegi eurdpai domesztikalt és vadpontyok a
kozép-azsiai pontytol, azaz egy kozos Ostdl szdrmaznak. THAI és mtsai. (2007) négy
variabilis mikroszatellit 10kuszt (MFW1, MFW6, MFW7, MFW9) hasznaltak a vietnami
ponty, vietnami fehér ponty, indonéziai sarga ponty, vietnami Bac Ninh) pontyot
genotipizaltak. Az egyedek tizenegy haltenyészetbdl, hat vad populaciobdl, tarozokbol és
folyokbol voltak begytijtve valamint harom kisérleti vonal elemzésére is sor kertilt az
Akvakultura Kutatointézetbdl. Az allélek atlagos szama, populécionként és 10kuszonkeént,
4,25 és 11,00 kozott volt, a megfigyelt atlagos heterozigozitas értéke a 0,40-0,83. A
populacién beliili variabilitas érték nagy (90,6%), mig a populacion beliili csoport és a
csoportok kozott kis (5,0% és 4,5%) értéket mutatott. Eredményeik alapjan a Hardy-
Weinberg egyensulytol valo nagymértékii eltérések leginkabb a heterozigota hiany miatt
voltak, mind a vad populdcidkban, mind a halgazgasagokban, azonban megéllapitasuk
szerint akar kozelmultban tortént populdciokeveredés is okozhatta az eltérést. Az

allélgazdagsag és a heterozigozitds eredményei nagyobb genetikai diverzitast mutattak a
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vadon ¢l0 ponty populdciokban, mint a tenyésztett populdciokban. Az eredmények
bizonyitottdk, hogy a kisérleti vonalbdl szarmaz6 egyedek egymastol kiilonboznek,
azonban keverednek a haltenyészetekbdl szarmazé egyedekkel, tovabba eléfordulnak a
vadon €16 populaciokban is. A tobbdimenzios mérés (MDS) és az UPGMA elemzések
azt mutattak, hogy a kisérletbe vont vietnami fehér ponty vonal szoros kapcsolatban all a
vadon €16 ponty populédciokkal, a haltenyészetbdl szarmazé allomanyok egyedei szorosan
kapcsolddnak a kisérletbe vont indonéziai sarga pontyhoz és ugyancsak bizonyitjak a
populaciok keveredését. A magyar ponty populacio teljesen kiillonbozott a vizsgalt
populacioktol, nem volt szoros kapcsolat kozottiik. A Kaszpi-tengeren foként az emberi
tevékenységek miatt csokkent a ponty populacio (GHELICHPOUR és mtsai., 2013). A
vizsgalatban nyolc mikroszatellit markert (CypG24, MFW2, MFW7, MFW13, MFW16,
MFW17, MFW20, MFW26) hasznaltak fel a ponty genetikai diverzitasanak ¢és
Mindkét mintavételi hely (GB és GR) esetén 15,12 és 11,35 volt az atlagos (Na) és a
varhato (Ne) allélszam. A valds (Ho) és a vart (He) heterozigozitas értéke GB esetében
0,99, GR esetében 0,90 volt és minden vizsgalt 10kusz polimorfnak bizonyult. Tizenkett6
szignifikans eltérés volt a Hardy-Weinberg egyensulyban a tizenhat tesztelt
kombinacioban (16kusz x régio), melyet a He érték novekedése magyaraz, az Fs érték
0,011 volt. Az AMOVA analizis azt mutatta, hogy a populaciokon beliil jelentds a
valtozatossag (99%), ezzel szemben a populaciok kozott 1% volt. Az eredmények szerint
a vizsgalt populaciok nagy allélgazdagsaggal rendelkeznek ¢és jellemzdé rajuk a

génaramlas.

Mikroszatellit markerek alkalmazdsaval tortént vizsgalatok Kozép- és Kelet-Europaban
CHISTIAKQV ¢és VORONOVA (2009) is tanulmanyukban ravilagitottak arra, hogy jo
néhany molekularis markert analizaltak mar a ponty populécidk genetikai diverzitasanak
értékelésére. Megallapitottdk, hogy a ponty genetikai sokféleségét leggyakrabban
mikroszatellitek és mtDNS markerekre alapozva elemezték. Osszefoglaltak, hogy a ponty
duplikacio (12-16 millié évvel ezel6tt) és a részleges duplikacio (2,3 és 6,8 millio évvel
ezelott). A genom duplikacio kdvetkezménye a tetraploidizalodott genom lett. Jelenleg a
ponty genomjaban a lokuszok jelentds része duplikalt és a legtobb egyéb pontyféléhez
képest kétszeres kromoszomakészlettel (n=100-104) rendelkezik. A haziasitott ponty

populaciok kisebb genetikai valtozatossaggal jellemezhetdk a vad ponty populécidkhoz
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képest, ami valdsziniileg a genetikailag valtozatos alapité egyedek ,,eltiinésébdl”, és a
genetikai sodrodasbol ered. Az eurdpai C. C. carpa carpio és az azsiai C. ¢. hematopterus
carpa kozott egyértelmii a genetikai differencialodas. Azsiaban két ponty alfaj, a C. c.
haematopterus és a C. c. varidivlaceus genetikailag is kiilonboznek egymastol. A
Csehorszagban nevelt pontyok importalt valtozatainak molekuléris genetikai jellemz6it
foglaltak Ossze egy tanulmanyban HULAK és mtsai. (2010). Vizsgalatukba tizenegy
pontyvaltozatot (két-két tenyésztett valtozat Németorszagbol (Scheuerman, Glinzig
tikros ponty), Franciaorszagbol (Forez, Dombez pikkelyes ponty), egy tenyésztett
populacié az Amur-medencébdl (Spanyolorszag) és egy vad populacio az Ebro-folyobol
(Spanyolorszag) vontak be és tiz mikroszatellit markert (Cca24, Cca67, Ko0i29-30,
MFW1, MFW6, MFW7, MFW13, MFW16, MFW20, MFW26) hasznaltak. A populaciok
atlagos heterozigozitasi értéke 0,584 és 0,700 kozott valtozott, és az allélek atlagos szdma
az egy populaciora vonatkoztatva 5,0 és 9,8 kdzott volt. A 130 elemzett 10kusz koziil 92
szignifikansan eltért (p<0,05), majd Bonferroni-korrekcié utan szignifikansan
homozigota tobbletet mutatott. A molekularis varianciaanalizis (AMOVA) a
populaciokon beliil magasabb szazalékos értéket (79%) mutatott a populaciok kozotti
értékhez viszonyitva (21%). A Nei-féle genetikai tavolsagon alapuld rokonsagi fa és az
UPGMA algoritmus alapjan a vizsgalt valtozatok és populdciok két fo klaszterbe
csoportosultak, ami a ponty eurdpai/k6zép-azsiai vagy kelet-azsiai alfajahoz valo
tartozasat tiikrozte, ellenben a szarmazdsi orszagaval. Ezen kiviil eredményeik
bizonyitottak a megdrzési program hatékonysagat, és hangstlyoztak a ponty valtozatok
genetikai sokféleségének jovObeni monitorozasanak sziikségességét. A horvat
akvakultiraban is nagy szerepe van a pontytermelésnek. A nyilt vizeken torténé ponty
sporthorgaszat nagyon népszert, de gyakran a halgazdasdgok alloméanyan alapul. Tizenot
mikroszatellit marker (MFW1, MFW4, MFW7, MFW9, MFW12, MFW31, MFW16,
MFW20, MFW23, MFW29, MFW3, MFW13, MFW17, MFW26, MFW28)
hasznalataval 243 egyedet elemeztek, melyek 6t halkeltetébdl és 6t vad populéciobdl
szarmaztak. Osszesen 148 allélt irtak le, azonban a lokuszonkénti atlagos allélszam
nagyon Kkicsi volt. A paronkénti szignifikans Fst értékek (0,026-0,130) a populaciok
elkiiloniilését és a Hardy-Weinberg egyensulytol (p<0,05) valo eltérést mutattak. Mindez
magyarazhatja a megfigyelt kis heterozigozitasi értéket és a kis genetikai kiilonbséget. A
tiz populaciobol szarmazé AMOVA eredmények azt mutattak, hogy a populaciok kozotti
genetikai variancia szazalékos értéke kisebb (6,26%), mint a populaciokon beliili
genetikai variancia szazalékos értéke (91,04%) (TOMLJANOVIC ¢és mtsai., 2013).
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NAPORA-RUTKOWSKI és mtsai. (2017) husz  pontyfajtat  jellemeztek
Lengyelorszagban. Harom kiilonb6z6 tipusti genetikai markert alkalmaztak, 963 AFLP
markert, tizenegy mikroszatellit 16kuszt (Cca67, Cca72, Koi29-30, MFW1, MFWS,
MFW7, MFW13, MFW16, MFW20, MFW26, MFW28) és a mtDNS D-loop régidjanak
egy szakaszat. Eredményeik szerint a vizsgalt tajfajtak 17 csoportba csoportosulnak a
Bayes-féle eclemzés alapjan. Az elemzés bizonyitotta, hogy a ponty egyedek
szarmazasuknak megfeleléen helyesen voltak sorolva egymashoz (92,4%). A
mikroszatellit és az AFLP analizis szignifikansan kimutatta a fajtak kismértékt genetikai
valtozatossagat (AMOVA 23% és 18,2% kozott). Az AFLP és a mikroszatellit analizist
hasznalva a genetikai tavolsagok vonatkozasaban azonos értékeket kaptak, mely értékek
korrelacioban vannak a Mantel teszt nagy értékeivel (r=0,553, n=20, p=0,001). Csupéan
két haplotipust (H2 és HS5) talaltak a vizsgalt ponty fajtakban, melyek koziil a H2 volt a
leggyakoribb haplotipus.

Mikroszatellit markerek alkalmazdsdval tortént vizsgalatok Magyarorszdagon

Két magyar halgazdasag (Attala n=80 és Dinnyés n=196) populaciojat elemezték RAPD
és mikroszatellit modszerek alkalmazasaval BARTFALI és mtsai. (2003). A két gazdasag
haldlloméanyat az 1984-es évtdl ,,zart tenyésztésben” tartjak. Tiz polimorf RAPD
markerrel és négy mikroszatellit markerrel (MFW4, MFW7, MFW9, MFW31)
jellemezték mindkét allomany genotipusat. Vizsgalatuk soran a mikroszatellit elemzés
részletesebb informacioval szolgalt a genetikai kiilonbségekrol a RAPD vizsgalattal
szemben. A két populacio genetikai strukttraja kozott nem volt jelentds kiilonbség egyik
marker esetében sem, hasonldak voltak a heterozigozitési értékek és az allélfrekvenciak.
A populaciok egymashoz vald hasonlitidsakor nem kiiloniiltek el két csoportba az
egyedek. A két populaciobol szarmazo genotipusokat egyéb halkeltetobdl Boszormény
(n=50), Tata (n=35), Bikal (n=6), Szajol (n=5) ¢és két folyobdl (Duna (n=4) és Tisza
(n=4)) gyljtott egyedekkel hasonlitottdk Ossze. A vadponty fajtdk kivételével, az

allélfrekvenciak értéke nagyon hasonld volt a tanulméanyban elemzett tajfajtak esetén.

2.6.7. Ujgeneracios szekvenalas ponty fajban
A ponty genetikai eréforrasainak vizsgalatara az Gijjgeneracios szekvenalasok lehetdségei
a kozeljovoben jelentds hatast gyakorolhatnak. Az 0j generacids szekvenalas lényege,

hogy mar rendelkezésre all6 DNS szakaszokat izolalt klondlis felsokszorositast
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(amplifikéciot) kovetden parhuzamosan szekvenalnak. Ezt kdvetéen a DNS nukelotid-
sorrendjét analizaljak a rendelkezésre allo oridsi mennyiségli adathalmazbdl. Az 1j
generacids szekvenalas eljarasai (7. abra) az alkalmazott modszerekben térnek el
egymastol, vagyis a minta el0készitésben, a génkonyvtar eldallitasban, klonalis

amplifikacioban, szekvenalasban és az adat analizisében (BABAY és mtsai., 2015).

DNS elokeészités

Fragmentdcio Fragmentacido+elézetes szelektdlas

Génkonyvtar-eloallitas

Adapterek kapesoldsa PCR-rel Adapterek kapesolasa ligatioval

Klonalis amplifikacio

Emulziés PCR segitségével Szolid fazis PCR segitségével

Uj generacios szekvenalas
Piroszekvenalds Szemikonduktor- Szintézisen alapulé Ligetion alapulod
szekvenalds szekvendlds szekvenalas

7. abra: FObb 1épései az 11j generacios szekvenalasi technikdknak (BABAY ¢és

mtsai., 2015 nyoman)

CARRERAS ¢s mtsai. (2017) tanulmanyukban megjegyezték, hogy a populacié méretii
fajok esetében a teljes genom szekvendlds (WGS) részletesebb képet mutathat a
populaciok szerkezetének vonatkozasaban, szemben a kisebb szamu markerek
alkalmazasaval. A WGS lehet6vé teszi tobb ezer marker genotipus szerinti elkiilonitését,
mikdzben megkonnyiti a szelekcio altal 1étrehozott genetikai struktirdk kimutatdsat.
Eredményeik tiikrozik a populacidk genetikai szerkezetének Gsszetettségét €s bizonyitjak,
hogy a kiilonb6z6 taxonok bioldgiai diverzitasanak értékelése egy komplex folyamat
(CARRERAS ¢és mtsai., 2017). A ponty teljes genom szekvenalast elséként, és
tudomasunk szerint jelenleg is ez az egyetlen, XU és mtsai. (2014) végeztek. A
domesztikalt Cyprinus carpio songpu vonal genomtervezete 52 610 fehérjét kodolo gént
tartalmaz és paleotetraploidizalt genomjanak kb. 92,3%-at fedi le. Osszesen 33
reprezentativ egyed teljes genomjat szekvenaltak a vilag kiilonb6zd régioibol, melyek
kozott dunai vadponty és szarvasi 22-es vonalba tartozé egyedek is voltak. Igazoltadk az

allotetraploidizaciot és azonositottak 3740 SNP és 773 mikroszatellit markert a
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genomban. Tanulméanyukban a véltozatok Osszehasonlitdsa soran igazoltdk az azsiai és
eurdpai valtozatok elkiiloniilését. Eredményeik ravilagitottak arra, hogy az eurdpai
valtozatnak nagy szerepe volt a faj vilagszintli elterjedésében. Eredményeik szerint az
észak-amerikai pontyok a szarvasi 22-es vonalba tartozd egyedekkel szoros rokonsagi
kapcsolatot mutattak (XU és mtsai., 2014). Ujgeneraciods technikak hasznalatat jelenleg
leginkébb azsiai kutatocsoportok alkalmaznak, mely vizsgélatok
takarmanyértékesitéssel, sztenderd testhosszal, testtomeggel, novekedési rataval és
testalakkal kapcsolatos QTL-ek azonositasara fokuszalnak (ZHANG és mtsai., 2008; LI
¢és mtsai., 2009; WHANG és mtsai., 2012, ZHANG ¢és mtsai., 2013). Egy ilyen QTL
azonositasra koncentralo vizsgalatot végeztek a kozelmultban azsiai kutatok a ponty fajra
vonatkozodan, melyben készitettek egy genetikai kapcsolddasi térképet és ehhez Gsszesen
268 markert hasznaltak fel (ezen beliil 110 mikroszatellit marker volt). Egy olyan panelen
vizsgaltak elkiiloniilésiiket, amelyben 46 haploid embri6 volt, melyek egy hibrid ndivara
(ikras) egyedtdl szarmaztak. A térkép a faj 50 kromoszoémajat fedi le, valamint sikertilt
feltérképezniiik a hidegtlirési tulajdonsaghoz kapcsolodd 1okuszt. A térkép kiindulo
pontot jelent a ponty faj gazdasagi jellemzo6ihez kapcsolodo kvantitativ 10kuszok tovabbi
feltérképezéséhez (SUN és LIANG, 2004). Ezek a vizsgalatok a markerekkel timogatott
szelekcio (MAS) soran felhasznalhatdéak a jovoben tobbek kozott a ponty tenyésztési

programok hatékonysaganak novelésére is.

2.7. Markertipusok kivalasztasanak lehetéségei

Az egyre inkabb ndvekvo mennyiségli €s elérhetd molekularis genetikai markerek
univerzalisan alkalmazhatdak és objektiv megkozelitést biztositanak a fajok, populaciok,
allomanyok és egyedidentitast 0sszehasonlitd elemzésekhez. A markerek megvélasztasa
azonban szubjektiv, kivalasztasuk jelentOs hatassal lehet a kapott eltérési becslésekre
(PARK és MORAN, 1995; CARVALHO ¢s HAUSER, 1999). Egy adott vizsgalathoz
0ssze kell hangolni a genetikai markert és az elemzési modszert (PARKER és mtsai.,
1998; SUNNUCKS, 2000). A genetikai markerek kivalasztasanal figyelembe kell venni:
az evolucios iddintervallumot, a genetikai marker evollcios sebességét és modjat, az
oroklédés modjat (pl.: materndlis vagy biparentalis), az 6roklodés menetét (dominans
vagy kodominéns). A kézelmultbeli események megvalaszolasara egy nagyon valtozo,
gyors evolucids sebességgel rendelkezd marker haszndlata javasolt, mely jelentOsen
novelheti a felbontast (PEACOCK és mtsai., 2001). A molekuléris genetikai markerek

segitségével feltarhatdo informéaciok a mai napig kiaknazatlanok az akvakultira
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allomanyokban. Mindegyik technikédnak vannak erdsségei és korlatai, amelyek altalaban

az ismételhet6ség, a koltségek, az optimalizalasi id6, valamint a genetikai polimorfizmus

kimutatasa kozotti egyensulyon alapulnak (4. tablazat).

4. tablazat: A genetikai markerek jellemzdinek dsszehasonlitasa (OKUMUS és

CIFTCI, 2003nyoman)

Transzferrin-  elektroforézis,
polimorfizmus nehezen analizalhatd

mtDNS

nem, fehérje  kodominans egy sejtmagi alacsony gyakori szigori

extrakeio,

PCR,

DNS templat készitése,
elektroforézis,
egyeértelmtien
analizalhato

extrakcio,

emeésztés,
elektroforézis,
blottolas,

egyértelmiien
analizalhato

extrakcio,

PCR,

problémas az elemzése,
de fejleszthetdé marker
extrakcio,

emeésztés, nem vagy egy

valtozd
igen kodominans egy mitokondrialis | (alacsonytol nem rugalmas
a magasig)

valtozo
nem kodominans egy mitokondrialis = (alacsonytol gyakori mérsékelt
a kozepesig)

igen dominans tobb sejtmagi magas nem rugalmas

miniszatellit  elektroforézis, csak néhany  kodominans vagy sejtmagi magas nem rugalmas

blottolas, esetben t5bb
problémas elemzés

a primer tervezése sok

id6t vehet igénybe,

extrakcio,

mikroszatellit PCR, igen kodominans egy sejtmagi magas nem rugalmas

SNP

elektroforézis,

egyertelmiien

elemezhetd

PCR, microchip array,

fluoreszcens igen kodominans egy sejtmagi magas nem rugalmas
technolégia

Egy vizsgalathoz sziikséges megfeleld marker kivalasztasanak fébb szempontjai az alabbi

modon

foglalhatoak 6ssze (OKUMUS és CIFTCI, 2003):

mindségében és mennyiségében megfelelé minta. Az analizishez friss vagy
fagyasztva tarolt szovetmintak sziikségesek. A legtobb szovetbdl nyerhetdek ki
DNS-ek. Kevésbé szigoru kovetelmények vonatkoznak a minta mindségére
vonatkozdan PCR esetében. A PCR elvégezhetd alkoholban tarolt mintdk vagy
akar szaritott mintak (pl.: pikkelyek) esetében is.

a marker érzékenysége: A kivalasztott markernek a vizsgalathoz mérten
megfeleld érzékenységilinek kell lennie, hogy elemzésiink sordn a kérdésiinkre
megkapjuk a valaszt.

markerek alkalmazdsa: A kivalasztandé markerek esetén figyelembe kell venni,

hogy lehetséges-e az alkalmazasa a kivant laboratoriumban.
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gyors fejlesztés és reprodukalhatosdag: Kordbbi munkdkban mar kifejlesztett
genetikai  markerek  alkalmazhatoak-e  vizsgalatunkban. A gyors
reprodukélhatosaguk lehetdsége jelentds eréforras-megtakaritast eredményezhet.
tobblokusz vagy egylokusz: A genetikai markerek praktikussaga és pontossaga
kozott altalaban kompromisszumot kell tenni. Ennek megnyilvanuldasa a
tobblokuszos DNS technikdk (pl.: RAPD) ¢és az egylokuszos technikék (pl.:
mikroszatellit) kozotti kettésség. A tobblokuszos megkozelitések technikailag
kényelmesebbek, azonban van néhany jelentds korlatjuk, példaul a legtobb észlelt
eltérés nem Oroklédik. Alapvetd korlatnak tekinthetd példaul a dominans
oroklodés. Ennek kovetkeztében az egylokuszos markerek sokkal rugalmasabbak
¢s informativabbak. Az akvakultura kutatidsokban gyakran nagyfelbontast
genetikai markerekre van sziikség, ezaltal azok a leghasznosabb technikak,
amelyek egyetlen 16kuszban nagyszamu allélt és/vagy tobb 16kuszban kettd vagy
gyakran el6fordulé allélokat tudnak produkalni (SUNNUCKS, 2000).

koltségek: Figyelembe kell venni a kiilonb6zd markerek fejlesztésének és
hasznalatanak koltségeit. Tobb tanulmanyban ramutatnak arra, hogy az
egylokuszos markerek a tobblokuszos markerekkel szemben gazdasagosabbak,
mely allitas igaz lehet, amennyiben az adatkészletek Osszehasonlitdsanak
koltségértékét vessziik figyelembe.

mtDNS és nuDNS: A mtDNS anyai 4gon 6roklddik, ezaltal kisebb populacioméret
érhetd el vele, mint a nuDNS esetén, amely biparentalis 6roklédésii. A nuklearis
¢s mitokondrialis genotipusok Osszehasonlitdsa segithet a hibrid egyedek, az
asszimmetrikus parositasok és a koztiik 1évd kolcsonhatasok felismerésében

azokon a valtozatokon, amelyeknél az dsi taxonok polimorfak voltak.

Egy adott technika kivalasztasa 4ltaldban sok kompromisszummal jar. Egyes technikak
elézetes informaciok nélkiil konnyen megvaldsithatoak, azonban altalaban ezeket a
modszereket nehezebb értelmezni a tobbi modszerhez képest. A mtDNS alapu
modszereket viszonylag konnyt kifejleszteni €s értelmezni, azonban figyelembe kell
venni, hogy a kapott informaciok csak egy lokuszt jellemeznek. A markerek egyéb
osztalyai tobb 16kuszrdl nyujtanak informaciot, azonban a szekvenalas miatt 1ényegesen
tobb 1d6t igényelnek. Vannak olyan vizsgalatok, melyekhez a korai stadiumt egyedekbdl

torténik a mintavételezés. A veszélyeztetett vagy fokozottan veszélyeztetett fajok
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esetében az egyed pusztulasaval jard6 mintavételezés nem lehetséges. Az ilyen fajok
kutatdsanal sziikség van olyan PCR alapi modszerre, amely nem jar az egyed
pusztuldsaval, amely lehetové teszi a pikkely vagy uszonyrész mintavételét, azonban
ehhez tobb szekvencia informacidra és tobb fejlesztési idére van sziikség. Korlatozott
finanszirozas esetén gondosan kell a dontést meghozni, minden esetben az alkalmazasatol
fiiggéen kell egy adott technika koltségértékét meghatarozni (MORAN, 1994). A mtDNS
markertipus hasznosnak bizonyult a f6 evolucidos vonalak azonositasaban
(BERNATCHEZ és mtsai., 1992). Ezen kiviil hasznalhatoak demografiai vonalak
nyomonkovetésére kizardlag a populacié ndivari egyedeire vonatkozoan (LAIKRE és
mtsai., 1998). A mikroszatellit markerek ismerete lehetové tette a genetikai valtozatok
értekelését (SUNNUCKS, 2000). A mikroszatellit lokuszokon taladlhat6 genetikai
variaciok mennyisége lehetdvé teszi az egyedek, a populacidk és a kozeli rokon fajok
kozotti kapesolatok feltarasat. Optimalisak lehetnek egy vagy tobb tulajdonsagért felelGs
gének (QTL-ek) feltérképezéséhez. A mikroszatellit markerek bizonyulnak a legjobb
markernek a sziiléi hovatartozds meghatarozasara a tomeges ivas és/vagy felnevelés
esetén (THOMPSON ¢és mtsai., 1998), a populacidkon beliili és azok kozotti rokonsagi
kapcsolatok becslésére (HANSEN ¢és mtsai., 2001a,b). Jelenleg a halgenetika teriiletén
nagy lehetdség rejlik a DNS szekvencia adatokat tartalmazé koordinalt adatbazisok
létrehozasaban. Egyes genetikai markerek nem alkalmasak erre a célra. Altalanossagban
elmondhato, hogy a RAPD és a tobblokuszos miniszatellit fingerprint altal kapott
mintdzatok til bonyolultak ahhoz, hogy lehetéve tegyék az eredmények 0sszehasonlitasat
laboratoriumi koriilmények kozott. Jelenleg a genetikai adatbazisok megfelel6 és relevans
genetikai markerei a mikroszatellitek, a DNS szekvencidk (nuklearis és mtDNS
egyarant), RFLP és SNP-k (OKUMUS és CIFTCI, 2003). Lokuszonként tobb allél
hasznalata nem minden esetben ndveli szignifikansan a kiilonbségek kimutatasanak
valoszinliségét. Emiatt is javasolt legalabb két marker - mitokondrialis és nuklearis
markerek - hasznalata az akvakultura vizsgalatokban is. Egy adott helyzetben a
legmegfeleldbb technika kivalasztasa fligg a genetikai polimorfizmus mértékétdl, amely
feltételezi a lehetséges technikakhoz rendelkezésre allo analitikai vagy statisztikai
megkozelitéseket, valamint fiigg az id6 és anyagi koltségektél. Erdemes a tudomanyos
kozosség altal széleskorlien alkalmazott markerekre Osszpontositani az 0j markerek
kifejlesztése helyett, melynek elénye, hogy a széles korben elterjedt markerek
modszertanat mar optimalizaltak (OKUMUS és CIFTCI, 2003), igy szerencsés esetben

kevesebb idoraforditassal tudjuk sajat vizsgalatunkhoz is optimalizalni azokat.
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2.8. A magyar pontytajfajtak természetvédelmi vonatkozasai

A populacidkon beliili és a populaciok kozotti eltérések, valamint a fajokon beliili
allomanyok  megkiilonboztetése nemcsak a  halgazdalkodasban, hanem a
természetvédelmi programokban is fontos kérdés. A {6 cél a fajon beliili olyan csoportok
felismerése, amelyek szaporodasi szempontbol nagyrészt elszigeteltek egymastol. A
kutatoknak azonositaniuk kell a nem keresztezett populdciokat, fel kell mérnitik a
kiilonboz6é genetikai allomanyok kozotti génaramlast, és nyomon kell kovetniik a
génkészletek idobeli valtozasait (CARVALHO ¢s HAUSER, 1995). A morfolégiai
bélyegeknek van 6rokolhetd (genetikai) és nem 6rokolhetd (kornyezet altal befolyasolt)
Osszetevdje. A természetes szelekcid és az evoluciotorténet alakithatja a morfoldgiai
bélyegeket, de a fajok, alfajok és populaciok kozotti kiilonbségeket vagy azok hianyat a
kornyezet is befolyasolhatja vagy meghatarozhatja. A genetikai modszerek
megjelenésével a  kizardlag morfologiai  bélyegek  kiilonbségein  alapulo
allomanyazonositas megritkult. Manapsag ezeket az adatokat a genetikai adatokkal egyiitt
hasznaljak fel. A kornyezet befolydsolhatja a morfoldgiai megjelenéseket, el6fordulhat,
hogy ezen bélyegeknek nincs genetikai alapjuk és nem feltétleniil adnak informaciot a
genetikai és evollcios kapcsolatokrol (GALL és LOUDENSLAGER, 1981). Ebbdl
kifolydlag a genetikai modszereknek ezen a teriileten kell a leghatékonyabbnak lenniiik
(CROSS ¢és mtsai., 2004). A halgazdasagok gyakran probalnak allomanyjavitast végezni
betelepitések, keresztezések révén. Az allomanyjavitas érdekében végzett esetleges
feliigyelet nélkiili betelepitések és keresztezések az dshonos halpopuléciok alloméanyat
negativan befolyéasolhatjak. Ennek az az oka, hogy a fogsagban tartott allomanyokban a
tenyésztési idGszakban szamos modon eléfordulhatnak genetikai valtozasok: a
populacidokon beliili genetikai varidciok elvesztése, a populdciok kozotti eltérések
elvesztése, vagy az esetleges kihalasok alkalmaval. A molekularis technikak lehetéveé
teszik a halgazdasagokban tartott allomanyok kozotti és azokon beliili genetikai eltérések
nyomonkovetését, ezaltal kimutathatdak az egyes populdciokra gyakorolt kiilonb6zo

(akar pozitiv, akar negativ) hatasok is (OKUMUS és CIFTCI, 2003).

Hazank akvakultura termelésében a ponty a fé halfaj (PINTER, 2003). A fajnak 33
fajtaclismeréssel rendelkez tajfajtaja keriilhet tovabbtenyésztésre, hozhat6 kereskedelmi
forgalomba hivatalosan (LENGYEL és UDVARI, 2017; CSORBAI és URBANYI,
2018). Ezen kiviil szinte minden halgazdasag megkiilonboztet tovabbi, fajtaclismeréssel

nem rendelkezd t4jfajtdkat. Neéhany kivételtdl eltekintve azonban a fenotipusos
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kiilonbségek elhanyagolhatéak a tajfajtak kozott (LEHOCZKY ¢és mtsai., 2005a).
Figyelembe kell venni, hogy az intenziv tenyésztési és szelekcids programok ronthatjak
a faj genetikai alapjait, a t4jfajtdk kihaldsdhoz €és a populacidok uniformizal6dasahoz

vezethetnek (HULAK és mtsai., 2010; KANAINE SIPOS és mtsai. 2019).
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3. ANYAG ES MODSZER

3.1. Mintagytijtés

2017 tavaszan és telén tizenketté magyar pontytajfajtatol (biharugrai tiikros és pikkelyes:
Biharugrai Halgazdasag Kft. — Biharugra; hajdiszoboszloi tikkros: Bocskai Halaszati Kft.
— Hajduszoboszl6; hajdiszoboszloi pikkelyes és szegedi pikkelyes: Debreceni Egyetem
Mezégazdasag-, Elelmiszertudomanyi és Kornyezetgazdalkodasi Kar Allattenyésztési
Tanszék Halbiologiai laboratorium — Debrecen; hortobagyi tiikros, pikkelyes és nyurga:
Hortobagyi Halgazdasagi Zrt. — Hortobagy; szarvasi 15 tiikros, szarvasi P3 pikkelyes,
szegedi tiikros, tatai pikkelyes: MATE Szent Istvan Campus Halaszati Kutatokdzpont —
Szarvas), valamint 2019 tavaszan tovabbi egy magyar pontytajfajtatol (hajduboszorményi
tikros: CLARIAS Mezbégazdasagi, Termeltetd és Kereskedelmi Bt. — Tiszaszentimre)
gyljtottik be egyedeinket vizsgalatunkhoz. Tovabbi egyedeket gy(jtottiink az amuri
pikkelyes vadpontybol (MATE Szent Istvan Campus Halaszati Kutatokozpont —
Szarvas), melyet a statisztikai értékelések soran kiilsé kontrollként alkalmaztunk (8.

abra).

hortobagyi tiikrds hortobagyi pikkelyes

hortobagyi nyurga

hajdiboszorményi tiikros

hajdiszoboszléi pikkelyes

Ukrajna

Szlovakia

Ausztria

Tiszaszentimre,
-~ e

3 ¢ Magyarorszig

% Szarvas

Romania

biharugrai tiikros

Horvitorszag

Szerbia

szarvasi 15 tiikrgs szegedi tiikros szarvasi P3 pikkelyes tatai pikkelyes amuri pikkelyes vadponty
J { ‘ ‘

8. abra: A vizsgalt tajfajtak mintagytjtési helyei

Magyarazat: A kiillonbozo szinek a halgazdasagokat, ahol a mintazasok torténtek valamint a mintazott tajfajtakat
jelolik. Citromsarga szinnel: Biharugrai Halgazdasag Kft.; lila szinnel: CLARIAS Mezdgazdasagi, Termeltetd
¢és Kereskedelmi Bt.; z6ld szinnel: Hortobagyi Halgazdasagi Zrt., narancssarga szinnel: Bocskai Halészati Kft.;
kék szinnel: Debreceni Egyetem Mez6gazdasag-, Elelmiszertudomanyi és Kornyezetgazdalkodasi Kar
Allattenyésztési Tanszék Halbiologiai laboratérium; sziirke szinnel: MATE Szent Istvan Campus Halaszati
Kutatokdzpont. a1



A mintavételezéskor az egyedeket 1 csepp tomény olaj és 1 liter viz aranyban szegfiiszeg
olajjal boditottuk el. Az egyedek farokuszojabol egyedenként 0,5-3 cm-es darabokat
metszve gyljtottiink szovetmintakat, melyeket 96%-0s etanolban -20 °C-on taroltunk a

genomialis DNS kivonasaig.

A mikroszatellit markeren alapuld vizsgalatunkhoz minden tajfajtatol 45-45 egyedet
mintaztunk, Osszesen 630 egyedet hasznaltunk fel kutatdsi célkitlizéseink

megvalaszolasara.

A mitokondridlis DNS vizsgalathoz minden t4jfajtatol 10-10 egyedet hasznaltunk fel a
vizsgalatunkhoz (n=140). Ezen kiviil az NCBI adatbankbdl 114 referencia szekvenciat
tudtunk alkalmazni (2. melléklet).

3.2. Genomialis DNS izolalasa
A genomialis DNS (gDNS) izolalasa a tajfajtak szovetmintaibol (farokuszo) tortént
E.Z.N.A. Tissue DNA Kit (Omega Bio-Tek, Norcross, GA, USA) segitségével. Az

izolalas soran a gyarto6 utasitasait kovettiik.

Az izolalt genomialis DNS-eket mindkét eljaras esetében -20 °C-on taroltuk a tovabbi

felhasznalasig.

3.3. Mikroszatellit markeren alapul6 vizsgalat

Polimeraz lancreakcio (PCR):

Irodalmi adatok alapjan huszonketté leggyakrabban alkalmazott mikroszatellit marker
keriilt kivalasztasra tervezett vizsgalatunkhoz. Két mikroszatellit marker (CYPG24,
MFW3) esetén nem tudtuk az idealis reakciokoriilményeket megteremteni a PCR
optimalizaldsa sordn. A protokoll tobbszori valtoztatdsdval, mint példaul feltapadasi
homérseklet, ciklusszam, MgCl, mennyiségének modositasa, sem sikeriilt terméket
felszaporitani. Végiil husz mikroszatellit markert (Cca24, Cca67 (YUE és mtsai., 2004)
és MFW1, MFW2, MFW3, MFW4, MFW6, MFW7, MFW9, MFW11, MFW12,
MFW13, MFW15, MFW16, MFW17, MFW20, MFW26, MFW28, MFW29, MFW31
(CROOIJMANS és mtsai., 1997)) hasznaltunk a PCR reakciohoz (9. abra).
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50 bp létra

MFW4

MFW9
MFW13
MFW16
MFW29
Cca24
MFW3
MFW11
MFW20
MFW2

50 bp létra

MFW28

MFW6
MFW12
Cca67
MFW1

MFW31
MFW7

MFW15
MFW26
MFW17

9. abra: A mikroszatellit markerek optimalizalasanak bemutatasa a hortobagyi
pikkelyes tajfajta egy egyedén

A primerparok feltapadasi hdmérsékletét gradiens PCR segitségével hatdroztuk meg. A

modszer segitségével tobb héfokot tudunk egy idében tesztelni. A primerparok koziil a

forward primer esetén fluoreszcens jelolést alkalmaztunk, melyre a fragmentek

multiplexbe sorolasahoz és leolvasasukhoz volt sziikség (1. melléklet).

A PCR amiplifikaciohoz sziikséges 25 pl térfogatl reakcioelegy Osszetevoi a kovetkezok

voltak:

1,25 ul ANTP (2 mM; Fermentas, Litvania)
2,5 pl 10x puffer (Promega, Madison, USA)
2,5 ul MgCl; (25 mM; Promega, Madison, USA)

1 pul - 1 pl reverz és fluoreszcens forward primer (100 pmol/pul, Biomi,

Magyarorszag)

0,2 ul TopTaq DNS polimeraz (5 U, Qiagen, USA)

14,55 pl steril H20
2 pul (100 pmol/ul) genomialis DNS

A PCR amplifikécioé soran hasznalt reakciokoriilmények az alabbiak voltak:

Lépések Hoéfok

94 °C

denaturdcio 94 °C
primerek feltapaddsa X°C
elongdcio 72°C
72°C

10°C

Idétartam
4:00 perc
0:30 masodperc
0:30 masodperc
0:45 masodperc
10:00 perc

o0

} 35 ciklus

Megjegyzeés: ,, X" jeloli a feltapadasi homérsékleteket a kiilonbozé mikroszatellit
markerek esetén (5. tablazat).
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Az amplifikacio a Biometra TOne 96 PCR késziilékkel tortént.

Gélelektroforézissel ellendriztiik az amplifikaciot: 2% Seakem agar6z (Lonza, USA) gél,
1 x TAE puffer (Termo Fisher Scientific, Waltham, USA), 0,5 mg/ml Gelred (Biotium,
Hayward, CA, USA), majd az eredményiinket UV fény alatt ellendriztiik.

Fragment analizis:

A fragment analizist a BIOMI Kft. (G6dolld, Magyarorszag) cég végezte. A husz
mikroszatellit marker négy multiplexben keriilt futtatasra (5. tablazat). Az allélek
leolvasasa a PeakScanner v.1.0 program (Applied Biosystem, Foster City, CA, USA)
hasznélataval tortént. Harom mikroszatellit marker (MFW9, MFW12, MFW28) a
fragmentanalizis soran nem vagy hianyos eredményt nyujtott igy kizartuk azokat a

statisztikai értékelésekbdl (1. melléklet).

Statisztikai elemzés:

Az adatainkban szerepl6 allélkieséseket és hibakat a MICRO-CHECKER program (VAN
OOSTERHOUT ¢s mtsai.,, 2004) segitségével teszteltik. A program a diploid
populacidokbol szdrmazdé mikroszatellitek genotipizalasat teszteli. Tovabba segit a
genotipizalasi és tipografiai hibak azonositdsdban, mely hibdkat okozhatjdk a nem
amplifikalt allélek (nullallélek), a nagy allélkiesések (alléldominancia), valamint a nem
megfeleléen ,rajzolt” frangmentcsicsok (VAN OOSTERHOUT és mtsai., 2004). A
nullallélek gyakorisagat minden l0kuszban a FreeNA-t program (CHAPUIS és ESTOUP,
2006) segitségével becsiiltiik meg. Fontos megjegyezni, hogy a fragmentanalizis alapjan
tizenhét mikroszatellit marker bizonyult eredményesnek, melyek a vizsgalatunk kiindul6
pontjai voltak. Ezek koziil azonban a szignifikansan magas nullallélszamot (>0,2) és a
nem informativ alléleket mutat6 mikroszatellit lokuszokat kizartuk a tovabbi

elemzésekb6l (MFW1, MFW2, MFW16, MFW20, MFW29).
A Hardy-Weinberg egyensulytol (HWE) valo eltérést minden tajfajta lokuszanak

esetében a GENEPOP v.4.3. program segitségével szamitottuk ki (RAYMOND és
ROUSET, 1995; ROUSSET, 2008).
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A vart ¢és megfigyelt heterozigozitasi értékeket, az atlagos allélszamot, az
allélgazdagsagot, az egyedi allélek szamat, az effektiv allélszamot és a tajfajtakon beliili
beltenyésztési egyiitthatot a GenAlEx 6.41 (PEAKALL és SMOUSE, 2006), az FSTAT
v.2.9.3.2 (GOUDET és mtsai., 2002) és a POPGENE 1.32 (YEH és BERKOWITZ, 1999)
programok hasznalataval értékeltiik. A  tobbszordés 0Osszehasonlitasbol adodo
hibalehetdségek kikiiszobolésére Bonferroni-korrekciot alkalmaztunk 1000 1épésenként
(RICE, 1989). A heterozigozitasi értékek megmutatjak, hogy az allélgyakorisagbol
szamolva mennyi a heterozigotak aranya a Hardy-Weinberg szabaly figyelembevételével.
A vart heterozigozitasi érték (He) arra utal, hogy az allélgyakorisag alapjan szamitott érték
nem sziikségszerlien azonos a populacidoban ténylegesen megallapitott heterozigozitasi
értékkel (Ho). A beltenyésztési egylitthato valdsziniisége, hogy egy adott 10kusz két allélja
szarmazasilag azonos (WRIGHT, 1922). A heterozigozitasi értékek felhasznalasaval
kiszamithaté a fixacios index. A fajon beliill megnyilvanuld genetikai valtozatossag
szintjét a populacion beliil (egyedek kozott) a Fis hanyadossal adhatjuk meg, mely érték
beltenyésztési egyiitthatoként is felfoghatdé (PECSENYE, 2017). Amennyiben az érték
negativ az heterozigdta tobbletre, a pozitiv érték homozigdta tobbletre utal. Mindezek

alapjan pozitiv érték esetén beltenyésztési leromlasra szamithatunk.

A tajfajtak kozotti paronkénti Fs értékeket, valamint a genetikai tavolsagot (D) a Wright
fix4cios index valamint a Cavalli-Sforza és Edwards genetikai tdvolsag segitségével
szamitottuk ki (CHAPUIS és ESTOUP, 2006). Egy populaciéo genetikai varianciaja
jellemezhet6 a Wright fixacios indexszel, ahol az Fst érték a populaciok kozotti variancia
komponenst jellemzi (WRIGHT, 1978). Ez alapjan az Fs érték alkalmas a populaciok
kozotti genetikai differencialodas jellemzésére. Az egyes populacid parok kozott
kiilonb6zd geometriai és genetikai tavolsagokat lehet szamolni az allélgyakorisdgok
alapjan. Az altalunk is hasznalt Cavalli-Sforza és Edwards genetikai tavolsag a geometriai
tavolsagok egyik tipusa, ahol az allélgyakorisagok négyzetgyokei alkotjadk a
koordinatakat. Ez alapjan a populaciok egy gombfeliileten helyezkednek el, ahol az dket
Osszekotd hurtavolsagok a megfeleld algoritmus segitségével meghatarozhatok (ARI,
2012). A tajfajtak kozotti kapcsolatok feltarasara filogenetikai fat hoztunk létre a
POPULATION v. 1.2.28 (https://bioinformatics.org/groups/?group_id=84) program
segitségével a Neighbor-joining mddszeren alapuld (SAITOU és NEI, 1987) genetikai
tavolsagra alapozva 1000 bootstrap ismétléssel, a filogenetikai fat TreeView program

(PAGE, 1996) segitségével vizualizaltuk.
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A hozzarendelési teszteket a GENECLASS v.2.0 (PIRY ¢és mtsai.,, 2004) program
segitségével végeztiik el, ahol az egyedeket a program szarmazéasuknak megfeleld
tajfajtahoz és a tajfajtak kozotti transzlokacios eseményekhez rendeli tobblokuszos
genotipusok  valoszinlisége alapjan, vagyis a populdciok kozotti  genetikai
differencialodas mértékét szamszerisiti (RANNALA ¢s MOUNTAIN, 1997, OKUMUS
és CIFTCI, 2003), valamint Monte Carlo (PAETKAU ¢és mtsai, 2003)
ujramintavételezést alkalmaz, ahol 1000 szimulalt egyeddel és 0,05 szignifikancia szinttel

szamol.

A tajfajtak kozotti genetikai szerkezetet az allélgyakorisdg alapjan (AMOVA) az
Arlequin 3.5.2.2. program (EXCOFFIER ¢és LISCHER, 2010) segitségével végzett
elemzéssel értékeltiik, melyhez 1000 véletlenszeri permutaciot végeztiink, hogy minden
paronkénti Osszehasonlitds jelentdségét felmérjilk. A molekularis varianciaanalizis
(AMOVA) segitségével genetikai varianciaelemzés végezhetd egy
populacidrendszerben. Amennyiben a populaciok kozott elkiilonitheték csoportok (pl.:
tajfajtak vagy foldrajzi régiok), akkor a populacidrendszer genetikai varianciaja harom
komponensre bonthatd: populacidkon beliili, a csoporton beliili populacidok kozotti,
valamint a populdciok kozotti komponensek. Mindezek alapjan az analizissel a
populaciok kozotti differencidlodds homogenitdsa tanulményozhato (PECSENYE,
2017). A tajfajtakat kétféleképpen csoportositottuk. Egyik csoportositas esetén minden
tajfajtat és minden 16kuszt figyelembe vettiink. A masodik csoportositasban hat csoportot
hoztunk létre, a csoportokat mintavételezési helyiikk szerint alakitottuk ki (négy

halgazdasag, szarvasi génbank és DE MEK AT Halbioldgiai laboratorium).

A vizsgalt tajfajtdk populacioinak klaszteranalizisét a STRUCTURE 2.3.4. programban
hataroztuk meg (PRITCHARD ¢és mtsai,, 2000). A Bayes-féle klaszteranalizis
segitségével a genetikailag differencidlodott klaszterek legvaloszinlibb szamat lehet
megallapitani, melyeket az altalunk vizsgalt egyedek alkotnak. Az analizis genotipus
alapjan sorolja az egyedeket azonos illetve kiilon csoportokba, minden el6feltételezés
nélkiil (PECSENYE, 2017). A vizsgalatba 100 000 burn-in fazist valamint 1 000 000
MCMC lépést allitottunk be. A kiilonbozé futtatasok kozotti konzisztencia biztositasa és
az alstruktarak azonositasa érdekében 10 kiilonallo ismétlést futtattunk minden egyes

feltételezett genetikai klaszterre vonatkozdan (LIU és mtsai., 2017). Az eredmények az
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elemzett tajfajtdkra vonatkozd vizsgalt K értékek valdszinliségét valamint az egyedek
kiilonbo6z6 klaszterekbe valo tartozasanak valdszinliségét adjak meg. A legvaldszinlibb K
értéket a STRUCTURE HARVESTER (EARL és VON HOLDT, 2012) program
segitségével a AK (EVANNO ¢és mtsai., 2005) érték szamitasaval hataroztuk meg. A AK
értekek az egymast kovetd K értékek valdszinliségének logaritmusa kozotti

kiilonbségeket mutatja meg (EVANNO ¢és mtsai., 2005).

A CLUMPP v.1.1.2.-t JAKOBSSON ¢és ROSENBERG, 2007) programot hasznaltuk fel
arra vonatkozoan, hogy az egyedek K értékeinek esetében atlagoljuk az egyedek
tagoltsagat az Osszes ismétlést figyelembe véve és meghatarozzuk a legvaldsziniibb K
értéket. Végiil a CLUMPP eredményeinek abrazolasahoz a DISTRUCT v.1.1. programot
alkalmaztuk (ROSENBERG, 2004).

A vizsgalt egyedek elkiilontilését fokomponens-analizissel (PcoA) is szemléltettiik a
GenAlEx 6.41. program (PEAKALL és SMOUSE, 2006) segitségével. A PCOA egy olyan
ordinacios elemzési modszer, amely azokat a koordinata tengelyeket adja meg, melyek
mentén leghatékonyabban &brazolhatéak adataink, metrikus jellegét tekintve pedig
megoOrzi az objektumok kozotti tavolsagviszonyokat. Mindezek altal vizsgalhatova

valnak a f6ldrajzi és genetikai adatok kozotti kapcsolatok (ARI, 2012).

3.4. Mitokondrialis DNS vizsgalat

Polimeraz lancreakcio (PCR):
A mitokondrialis DNS citokrém b régio egy szakaszat amplifikaltuk PCR segitségével a
MABUCHI és mtsai. (2005) altal alkalmazott d6sszesen 742 bp hosszu szakaszt lefedd
primerparral:

e forward primer: 5> TGAGGACAAATATCCTTTTGAGG 3’ (L15172-Cytb)

e reverse primer: 5> CCGATCTTCGGATTACAAGACCG 3’ (H15913-Thr)
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TTTTCCTTGAAATAATCAACTATAATTTTATTCAAACATATTAATGTAGGTAAGAGACCACCAACCAGTTTATATAAA
GGCATATCATGAATGATAGAATCAAGGACAATAATTGTGGGGGTACACAATATGAACTATTACTGGCATCTGGTTCCT
CATTTCAGGTACATAACTGTAATATTCCACCCTCTTATAATTATACTGGCATCTGATTAATGGTGTAGTACATACGTT

15 236 bp H

GCTATGTTCTTCCATGAGGACAAATATCCTTTTGAGGCGCCACAGTAATCACAAACCTCCTATCTGCCGT
ACCATACATGGGAGACATGTTAGTCCAATGAATCTGAGGTGGGTTCTCAGTAGACAATGCAACACTAACA
CGATTCTTCGCATTCCACTTCCTACTACCATTTGTTATTGCCGCCGCAACCATCATCCACCTGCTGTTCC
TCCACGAAACAGGATCAAACAACCCGATCGGACTAAACTCAGACGCAGACAAAGTCTCTTTCCACCCGTA
CTTCTCATACAAAGACCTCCTTGGGTTCGTAATTATACTCCTAGCTCTTACACTACTAGCACTATTCTCC
CCTAACTTACTAGGAGACCCAGAAAACTTCACCCCCGCAAACCCTCTAGTTACACCACCCCACATCAAAC
CAGAATGATACTTCCTATTTGCCTACGCCATCCTACGATCAATTCCAAACAAACTCGGAGGTGTCCTTGC
ACTCCTATTCTCCATTCTGGTATTAATAGTAGTACCACTACTACACACCTCAAAACAACGAGGACTAACA
TTCCGCCCCATCACCCAATTCCTATTCTGAACCCTAGTAGCGGACATAATTATCCTAACATGAATTGGAG
GCATACCAGTAGAGCATCCCTTCATCATTATTGGACAAATTGCATCCGTCCTATACTTCGCACTATTCCT
CATTTTTATGCCACTAGCAGGATGGTTAGAAAATAAAGCACTAAAATGAGCTTGCCCTAGTAGCTTAGCC
TAAAAGCATCGGTCTTGTAATCCGAAGATCGGAGGTTAAATTCCTCCCTAGCGCCCAGAAAAGAGAGATT
TTAACTCTCACCCCTGGCTACCAAAGCCAGAATTCTAAACTAAACTATTTTCTCG

10. abra: Cyprinus carpio teljes mitokondrialis genom szekvencian (X61010.1)
altalunk hasznalt primerpar elhelyezkedése
Megjegyzés: Az 10. abran a teljes mitokondrialis genom kezdd szekvencidjanak néhany bazisparja keriilt
feltiintetésre, ezt 6sszesen 15 236 bp koveti, majd a teljes mitokondrialis szekvencia végén helyezkedik el

az altalunk vizsgalt szekvencia szakasz (félkovérrel szedve) valamint az altalunk alkalmazott primerpar
(kék szinnel jelezve).

A PCR amiplifikacidhoz sziikséges 10 pl térfogath reakcioelegy 0sszetevoi a kovetkezok
voltak:

e 1 ul ANTP (2 mM; Fermentas, Litvdnia)

e [ pl 10x puffer (Promega, Madison, USA)

e 0,7 ul MgClz (25 mM; Promega, Madison, USA)

e 0,1 ul-0,1 ulreverz és forward primer (100 pmol/ul, Bio-Science, Magyarorszag)

e 0,05 ul TopTaq DNS polimeraz (5 U, Qiagen, USA)

e 5,15 ul steril H2O

e 2 pul (100 pmol/ul) genomialis DNS
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A PCR amplifikéci6é soran hasznalt reakciokoriilmények az aldbbiak voltak:

Lépések Hoéfok Idétartam
94 °C 4:00 perc
denaturdcio 94 °C 0:30 masodperc
primerek feltapadasa 50°C 0:30 masodperc } 35 ciklus
elongdcio 72°C 0:45 masodperc
72°C 10:00 perc
10°C 0

Az amplifikacio a Biometra TOne 96 PCR késziilékkel tortént.

Gélelektroforézissel valasztottuk el a nukleinsavakat: 2% Seakem agardz (Lonza, USA)
gél, 1 x TAE puffer (Termo Fisher Scientific, Waltham, USA), 0,5 mg/ml Gelred
(Biotium, Hayward, CA, USA), majd az eredményiinket UV fény alatt ellendriztiik.

DNS szekvendlas:
A mintdk szekvenalasat a Macrogen Europe (Amszterdam, Hollandia) cég végezte,
szekvenaldo primerként a PCR amplifikalashoz felhasznalt forward primer

alkalmazasaval.

Statisztikai elemzés:

A leolvasott nukleotidok helyességét a MEGA6 (TAMURA és mtsai., 2013) programmal
ellendriztiik és az eléforduld hibakat manudlisan javitottuk. A kapott szekvencidkat,
valamint az NCBI adatbazisban elérheté 114 szekvenciat (2. melléklet) a ClustalW
programmal illesztettiik valamint hasonlitottuk 6ssze. Szintén a MEGAG6 programot

haszndlva egyenld hosszusagura (687 bp) vagtuk a szekvencidkat.

A haplotipusok szdmat, a haplotipus-diverzitds (Hd) €és a nukleotid diverzitds ()
értékeket, a polimorf helyek szamat (P) és a nukleotid kiilonbségek atlagos szamat (k) a
DnaSP 5.10 program segitségével szamoltuk ki (LIBRADO és mtsai., 2009). A variabilis
poziciok meghatarozasahoz az NCBI génbankbol let6ltott teljes mitokondrialis Cyprinus
carpio genomot hasznaltuk (X61010.1).

A Bayes-féle kovetkeztetéshez a legjobban illeszkedd felosztasi sémakat és az optimalis
nukleotidszubsztiticiés modelleket a PartitionFinder 2.1.1. programmal (LANFEAR és
mtsai., 2017) hataroztuk meg. A Bayes-féle algoritmust a BEAST v.2.3. (BOUCKAERT
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¢és mtsai., 2014) segitségével végeztiik el, 6sszesen 100 000 000 MCMC (Markov Chain-

Monte Carlo) 1épésben 1000 generacionkénti mintavétellel.

A haplotipusok kozotti kapcsolatokat a Median-Joining Network analizissel abrazoltuk a

Network 10.2. program segitségével (BANDELT ¢és mtsai., 1999).

A Fu FS (FU, 1997) és a Tajima D (TAJIMA, 1989) értékeket az Arlequin 3.5.2.2.
program segitségével becsiiltiik a demografiai értékelés és a szelektiv semlegesség
hipotézis tesztelése (RAMIREZ-SORIANO és mtsai., 2008) céljabol. Ezen semlegességi
tesztek szignifikancidjat 10 000 permuticioban értékeltik. A Fu FS a populacio
novekedés kimutatisara alkalmazhaté teszt, amely a haplotipusok eloszlasat veszi
figyelembe (FU, 1997). A Tajima D nullhipotézise azt mutatja meg, hogy neutralis
mutacio kovetkezménye-e a DNS polimorfizmus. A modell a kiilonb6z6
mintaelemszamokhoz kiilonbozé konfidencia intervallumokat rendel, ha a D
szignifikansan eltér nullatol, akkor nem neutralis mutacié okozza a polimorfizmust.
Ekkor az elgjeltdl fliggden, amennyiben negativ értéket mutat az eredmény a populacid
novekszik, mivel alacsonyabb frekvencian tobb polimorfizmus hely lesz jelen, amely
kovetkezménye lehet az alapitd hatasnak vagy egy multbeli palacknyakhatasnak.
Amennyiben az eredmény pozitiv értéket mutat, ekkor a kis és nagy frekvenciaval
rendelkezé polimorfizmusok ardnya alacsony. Ez a pozitiv érték utalhat természetes

szelekciora vagy csokkend populacié méretre (TAJIMA, 1989).

A populacidszerkezet felmérése céljabol molekularis varianciaanalizist (AMOVA; WEIR
¢s COCKERHAM, 1984) alkalmaztunk, melyet az Arlequin 3.5.2.2. program

segitségével hajtottunk végre, 10 000 permutaciot alkalmazva.

A vizsgalt tajfajtak populacidinak klaszteranalizisét a STRUCTURE 2.3.4. programmal
hatéroztuk meg (PRITCHARD ¢és mtsai., 2000). A program az egyedek allél mintdzatait
hasonlitja 0ssze az osztalyozas sordn tobb egymast kdvetd ismétlésben. Eldfeltételezés
nélkiil azonos, illetve kiilonb6zé csoportokba sorolja a genotipusokat. Az egyedek
foldrajzi elhelyezkedésére vonatkozo eldzetes informaciok alapjan Admixtures modellel
egyed alapu elemzést végeztiink. A vizsgalatba 100 000 burn-in fazist valamint 1 000 000
MCMC Iépést allitottunk be. A kiilonboz6 futtatasok kozotti konzisztencia biztositasa és

az alstruktarak azonositasa érdekében 10 kiilonalld ismétlést futtattunk minden egyes
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feltételezett genetikai klaszterre vonatkozdan (LIU és mtsai., 2017). A legval6dsziniibb K
értéket a STRUCTURE HARVESTER (EARL és VON HOLDT, 2012) program
segitségével a AK (EVANNO ¢és mtsai., 2005) érték szamitasaval hataroztuk meg.

A CLUMPP v.1.1.2. (JAKOBSSON ¢és ROSENBERG, 2007) programot hasznaltuk fel
arra vonatkozoan, hogy az egyedek K értékeinek esetében atlagoljuk az egyedek
tagoltsagat az 0sszes ismétlést figyelembe véve €s meghatarozzuk a legvalosziniibb K
értéket. Végiil a CLUMPP eredményeinek abrazolasahoz a DISTRUCT v.1.1. programot
alkalmaztuk (ROSENBERG, 2004).
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4, EREDMENYEK

4.1. Mikroszatellit markeren alapulo vizsgalat eredményei

A genetikai diverzitas €s a populaciok kozotti genetikai tavolsagok elemzéséhez a magyar
ponty tizennégy tajfajtajan beliil, Osszesen 630 egyedet vizsgaltunk tizenkettd

mikroszatellit marker bevonasaval.

A MICRO-CHECKER programmal végzett elemzés nem mutatott allélkiesést valamint
tovabbi hibakat. A nullallélek gyakorisaga altalaban Kicsi volt, 0,000 és 0,317
tartomanyon beliil valtozott. A nullallélek elemzését tekintve a tizenketté mikroszatellit
markeren belill az MFW6, MFW11, MFW13, MFW26 markerek esetén potencialisan
vitathatd kiiszobértéket (r>0,2) detektaltunk egyes tajfajtaknal. Azonban az Gsszes
tajfajtaban figyelembe véve a null allélek kis gyakorisagat és a program nem szignifikans

eredményeit, nem hagytunk el 16kuszt a tovabbi elemzések soran (3. melléklet).

4.1.1. Genetikai sokféleség paraméterei

A vizsgalt magyar pontytajfajtak genetikai sokféleségének paramétereire vonatkozo
adatokat az 5. tablazatban mutatjuk be. Fontos megjegyezni, hogy az altalunk vizsgalt
mikroszatellit markerek némelyikét mar elemezték eurdpai pontypopulaciok
jellemzésére, tobbek kozott Magyarorszagon is (BARTFAI és mtsai., 2003 (MFW4,
MFW7, MFW9, MFW31); LEHOCZKY és mtsai., 2005a (MFW1, MFW6, MFW?7,
MFW28); LEHOCZKY és mtsai., 2005b (MFW3, MFW6, MFW7, MFW9, MFW10,
MFW12, MFW13, MFW14, MFW16, MFW23, MFW29); HULAK és mtsai., 2010
(Cca24, Cca67, MFW1, MFW6, MFW7, MFW13, MFW16, MFW20, MFW26);
TOMLJANOVIC és mtsai., 2013 (MFW1, MFW3, MFW4, MFW7, MFW9, MFW12,
MFW13, MFW16, MFW17, MFW20, MFW23, MFW26, MFW28, MFW29, MFW31);
NAPORA-RUTKOWSKI és mtsai., 2017 (Cca67, MFW1, MFW6, MFW7, MFW13,
MFW16, MFW20, MFW26, MFW28)). Az Gsszehasonlitasok soran figyelembe kell
venni, hogy a pontos dsszehasonlitas kissé nehézkes, mivel a kiilonboz6 tanulmanyokban

kiilonbozo markerkészleteket hasznaltak.
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5. tablazat: A vizsgalt tajfajtak genetikai diverzitdsanak paraméterei vonatkozo6 adatok

Tajfajta MNA  Apr  Ar Ne dHW
hajduszobosz16i pikkelyes 6,500 9 1,670 5,290 1
hajduszoboszloi tiikkrds 8,450 2 1,820 5,670 2
szegedi pikkelyes 8,180 4 1,680 4,270 3
szegedi tiikros 9,630 0 1,770 4,210 1
hortobagyi pikkelyes 11,080 11 1,860 7,810 1
hortobagyi tiikros 14,000 4 1,830 6,470 2
hortobagyi nyurga 12,250 24 1,890 9,710 1
biharugrai pikkelyes 11,500 8 1,830 7,090 3
biharugrai tiikrés 17,580 1 1,800 5,240 2
szarvasi P3 pikkelyes 11,580 3 1,790 4,960 4
szarvasi 15 tiikros 13,000 1 1,740 4,640 3
tatai pikkelyes 7,900 11 1,820 5,910 3
hajduboszorményi tiikkros 13,080 22 1,800 5,360 5
amuri pikkelyes vadponty 8,500 17 1,800 5,870 1

MNA: tajfajtankénti atlagos allélszam; APr: egyedi allélek szama; Ar: dtlagos allélgazdagsag,
Ne: effektiv allélek atlagos szama; dHW: a HWE-#4! eltérd [okuszok szama

Eredményeink alapjan az Osszes tajfajta legalabb egy lokuszon Hardy-Weinberg
egyensulytol (HWE) valo eltérést mutatott (p<0,01). Tajfajtanként a mikroszatellit allélek
atlagos szama 11 volt. A legkisebb és a legnagyobb atlagos allélszam a hajdiszoboszl6i
pikkelyesnél (6,500) és a biharugrai tiikrosnél (17,580) volt megfigyelhetd. Osszesen 117
egyedi allélt detektaltunk a tizenkettd polimorf markeren a 630 egyednél. A legkisebb és
legnagyobb egyedi allélek szamat a szegedi tiikros (Apr=0) és a hortobagyi nyurga
(Apr=24) t4jfajtadknal figyeltiik meg. Az Osszes tajfajta koziil kiemelkedik a hortobagyi
nyurga tajfajta, mely esetében figyeltilk meg a legnagyobb egyedi allélszamot, valamint
a legnagyobb atlagos allélgazdagsagot (Ar=1,890). A hortobagyi nyurga egyediilallo
allélgazdagsaga, valamint a vizsgalt tajfajtak koziil legnagyobb egyedi allélszama arra
enged kovetkeztetni, hogy kiilonalld tajfajtanak tekinthetd, amely lehet a mesterséges
szelekcid eredménye. Szamos tanulmany arra utal, hogy a pontytajfajtakban a HWE-t6l
valo eltérést okozhatja a homozigota tobblet (DESVIGNES és mtsai., 2001; HULAK ¢és
mtsai., 2010; NAPORA-RUTKOWSKI és mtsai., 2017), azonban egyes tajfajtaknal a
heterozigodta tobblet okozza az eltérést (NAPORA-RUTKOWSKI és mtsai., 2017). Az
eurdpai ponty populaciokat altalaban homozigéta tobblet jellemzi (LEHOCZKY és
mtsai., 2005a; HULAK ¢és mtsai., 2010), ezért az eltéré megallapitasokat valosziniileg
befolyasoljak az egyes halgazdasagok eltéré gyakorlatai. TOMLJANOVIC ¢és mitsai.
(2013) horvat pontytajfajtakat vizsgaltak, tanulmanyukban 148 allélt detektaltak tizenot
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mikroszatellit markeren. HULAK és mtsai. (2010) tanulmanyukban kiilonb6z6 eurdpai
pontytajfajtakat vizsgaltak (cseh, német, magyar, francia, spanyol, orosz pontytajfajtakat)
¢s 33 allélt detektaltak tiz mikroszatellit markeren, NAPORA-RUTKOWSKI és mtsai.
(2017) lengyel pontytajfajtaban 45 allélt detektaltak tizenot mikroszatellit markeren.
LEHOCZKY ¢és mtsai. (2005a) magyar tajfajtakat vizsgalva, 80 allélt hataroztak meg
négy mikroszatellit markeren. A kiillonb6z6é tanulmanyokban alkalmazott markereken
1évo, az allélek szaméban eltérd eredmények azt sugallhatjak, hogy egyes mikroszatellit
markerek polimorfabbak. Ez okozhatja példaul LEHOCZKY ¢és mtsai. (2005a) és jelen
dolgozatban kapott a tajfajtakra jellemz6 atlagos allélszamok nagy kiilonbségét is az

emlitett tanulményokban kapott eredményekhez képest.

Az atlagosan vart heterozigozitasi érték a tizennégy tajfajta esetén 0,800 volt, mely érték
0,710 (szarvasi 15 tiikros) és 0,890 (hortobagyi nyurga) tartomanyon beliil valtozott (6.
tablazat).

6. tablazat: A vizsgalt tajfajtdk heterozigozitisara, beltenyésztettségére és a populécio-

hozzarendelésére vonatkozo adatok

Tajfajta Ho He Fis Populacio-hozzarendelési
teszt (%)
hajduszoboszloi pikkelyes | 0,790 0,730 -0,080 100
hajduszoboszloi tiikkrds 0,920 0,820 -0,118 97
szegedi pikkelyes 0,770 0,750 -0,027 88
szegedi tiikros 0,730 0,750 0,034 97
hortobagyi pikkelyes 0,860 0,860 0,002 89
hortobagyi tiikros 0,900 0,830 -0,083 93
hortobagyi nyurga 0,900 0,890 -0,007 83
biharugrai pikkelyes 0,810 0,840 0,026 91
biharugrai tiikros 0,840 0,800 -0,051 97
szarvasi P3 pikkelyes 0,900 0,790 -0,140 88
szarvasi 15 tikros 0,720 0,710 -0,004 95
tatai pikkelyes 0,930 0,820 -0,134 93
hajdubdszorményi tikros | 0,990 0,800 -0,250 100
amuri pikkelyes vadponty | 0,740 0,810 0,083 100

Ho:  valds  heterozigozitasi  érték; He:  vart  heterozigozitasi  érték; Fis:  beltenyésztési
egyiitthato; Populacio-hozzarendelési teszt: a szdrmazasuknak megfelelo tdjfajtakhoz helyesen
besorolt egyedek szdzalékos ardnya (%)

Hasonloéan nagy vart heterozigozitasi értéket kaptak LEHOCZKY és mtsai. (2005b)
tanulmanyukban 0,557 és 0,764 kozott valtozott, valamint HULAK és mtsai. (2010), akik
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0,605 és 0,794 kozott tapasztaltak ezt azt értéket. Ezzel szemben NAPORA-
RUTKOWSKI és mtsai. (2017) kisebb vart heterozigozitasi értékeket detektaltak, amik
0,418 és 0,781 kozott valtoztak. Eredményeink alapjan az atlagos vart heterozigozitasi
érték szemben az atlagos valds heterozigozitasi értékkel a tizennégy tajfajtanal 0,840 volt,
mely érték 0,720 (ugyancsak a szarvasi 15 tiikros) és 0,990 (hajduboszérményi tiikros)
tartoményon beliil valtozott. Hasonlé eredményt kaptak NAPORA-RUTKOWSKI ¢és
mtsai. (2017) a valos heterozigozitasi értékeire vonatkozoan (0,420-0,801). Szemben
azonban LEHOCZKY és mtsai. (2005b) (0,642-0,737), valamint HULAK ¢és mtsai.
(2010) (0,489-0,691) eredményeivel, ahol a valds heterozigozitasi értékek kisebbek
voltak a vart heterozigozitdsi értékektdl. Ismeretes, hogy a stabil polimorfizmus
megmaradhat, ha a heterozigdta tobblet hatdsa fennall. Azt is sugallja, hogy az
alkalmazott halgazdalkodasi gyakorlat képes meg0rizni a genetikai sokféleség bizonyos
szintjét a nemzedékek esetén, esetlegesen javithatja is azt, mely megallapitast az
eredményeink alapjan a csekély mértékii, azonban nagyobb valos heterozigozitasi atlagos

érték is alatdmaszt.

Eredményeink alapjan a beltenyésztési egyiitthatd értéke -0,250 (hajdubdszorményi
tikros) és 0,083 (amuri pikkelyes vadponty) kozott valtozott. A legtobb altalunk vizsgalt
tajfajta esetén (hajdiszoboszloi pikkelyes, hajdiszoboszloi tiikros, szegedi pikkelyes,
hortobagyi tiikrds, hortobagyi nyurga, biharugrai tiikros, szarvasi 15 tiikrds, tatai
pikkelyes, hajduboszorményi tiikros) heterozigdta tobblet jellemzd, mely azt mutatja,
hogy a beltenyésztési leromlas lehetdsége viszonylag alacsony az emlitett tajfajtakban.
Azonban néhany t4jfajtaban (hortobagyi pikkelyes, biharugrai pikkelyes, a szegedi tiikros
¢s az amuri pikkelyes vadponty) kisebb heterozigota gyakorisag allapithatd meg. Az
eredmények alapjan ugy gondoljuk, hogy az emlitett tajfajtak a beltenyésztési egylitthatd
értékek szerint kitettek a beltenyésztési leromlas veszélyének, ezért nagyobb odafigyelést
igényelnek a tenyésztoktdl. Hasonld eredményt értek el NAPORA-RUTKOWSKI és
mtsai. (2017), akik tanulmanyukban tobbek kozott magyar, lengyel és horvat
pontytéjfajtakat is elemeztek. Azt az eredményt kaptak, hogy az elébbiekhez hasonléan
egyes vizsgalt tajfajtdk esetén heterozigota tobblet jellemzd, foként a lengyel €s a horvat
tajfajtakban. Azt tapasztaltdk, hogy a magyar tjfajtdkra is jellemzd a heterozigdta
tobblet, azonban a Fis értékek nulldhoz kozelitenek, mely alapjan szamitani lehet a
beltenyésztési leromlasra. Eredményeik szerint mar megjelentek homozigota tobbletet

mutaté magyar tajfajtak is, melyek jelenleg a ZIGR Golysz halgazdasagban vannak jelen.
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Osszességében a kapott heterozigdtdk nagy szama az allélek nagy szaméval is

magyarazhat6, amelyet befolyasolhat a viszonylag Kis mintaszam.

A populacio-hozzarendelési teszt eredménye azt mutatta, hogy az egyedek 93,64%-ban a
szarmazasuknak megfeleld tajfajtdhoz vannak sorolva. Hasonld eredményt kaptak
LEHOCZKY ¢és mtsai. (2005a) (93,4%) tanulmanyukban. Hasonl6an nagy szazalékos
értéket és szarmazasuknak megfeleld besorolast kaptak NAPORA-RUTKOWSKI és
mtsai. (2017) 92,40%, HULAK ¢s mtsai. (2010) 89,6%, KOHLMANN ¢és mtsai. (2005)
90,29%. Azt is sugallja, hogy az alkalmazott halgazdalkodasi gyakorlat képes megdrizni
a genetikai sokféleség bizonyos szintjét a nemzedékek esetén, esetlegesen javithatja is,

mint ahogy azt a kissé nagyobb értéket mutaté eredményiink is alatamaszt.

A genetikai differencialodas mértéke (Fst) 0,028 (biharugrai tiikrds és hortobagyi tiikros
kozott) 0,231 (szarvasi 15 tiikros és hajdaszoboszloi pikkelyes k6zott) tartomanyon beliil
valtozott (7. tablazat).

7. tablazat: Paronkénti Fg értékek (4tlo felett) és Dc tavolsag (4tlo alatt) a 13 magyar
pontytajfajta és az amuri pikkelyes vadponty kozott a tizenkettd mikroszatellit 10kusz

alapjan

Tajfajta HaS SzS HaM HoS HoM HoW BiM BiS SZI SzM TaS SzP AmW BoM

HaS 0,000 0,164 0,173 0,158 0,134 0,131 0,155 0,152 0231 0,188 0,176 0,181 0,147 0,174
SzS 0,565 0,000 0,146 0,137 0,122 0,116 0,135 0,116 0,204 0,114 0,146 0.149 0,131 0,140
HaM 0,702 0,647 0,000 0,041 0,056 0,036 0,066 0,077 0,176 0,096 0,080 0,074 0,112 0,066
HoS  0.702 0.649 0.454 0,000 0051 0.035 0,071 0,076 0.155 0.106 0,071 0.072 0,102 0,090
HoM 0,601 0,570 0497 0479 0,000 0,043 0,028 0,040 0.136 0,067 0,079 0,074 0,089 0.111
HoW 0,652 0.624 0491 0476 0446 0,000 0,053 0,054 0,127 0,085 0,054 0,057 0,078 0,063
BIM 0,605 0,561 0476 0,518 0,347 0.479 0,000 0,040 0.131 0,047 0,101 0,098 0,084 0,121
BiS 0,651 0,559 0,555 0,548 0,405 0490 0400 0,000 0.110 0.067 0,103 0,105 0,077 0,113
SZ1 0,683 0,605 0.652 0,615 0,555 0,595 0,530 0,523 0,000 0.099 0,181 0,196 0,133 0,194
SzM  0.630 0465 0.547 0.615 0498 0.585 0429 0493 0437 0,000 0.113 0.131 0.112 0.139
TaS 0,723 0,660 0,513 0,519 0,559 0,527 0,585 0,607 0,666 0,606 0,000 0,039 0,120 0,106
SzP 0,714 0,652 0496 0,532 0,521 0,539 0,559 0,580 0,683 0,592 0,389 0,000 0,126 0,124
AmW 0,618 0,581 0,622 0,615 0,536 0,564 0,500 0,512 0,563 0,584 0,625 0612 0,000 0,149
BoM 0,687 0,632 0498 0,561 0,633 0,538 0,632 0,660 0,700 0,665 0,560 0,600 0,684 0,000
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Az Fy atlag értékét tekintve (0,13) ez azt jelenti, hogy HART és CLARK (1997)
kategorizalasa szerint kismértékii a genetikai kiilonbség az altalunk vizsgalt tajfajtak
kozott. Az értékek 6sszehasonlithatok a cseh tajfajtak Fe értékeivel (Fst=0,209) (HULAK
¢és mtsai., 2010) és a francia tajfajtak Fs értékeivel (Fst=0,25) (DESVIGNES és mtsai.,
2001). Ezek az értékek is kismértékli genetikai kiilonbséget mutatnak, azonban jelen
dolgozatban az Fst atlagértéke Kisebb volt a felsoroltakhoz képest, melynek oka lehet az
altalunk vizsgalt tajfajtak viszonylag Kis elemszama, valamint ezen mutatot
befolyasolhatjak a kiilonboz6 mintavételi helyekrél szarmazo tajfajtakra jellemzo
sajatossagok is. A genetikai differencidlodas megfigyelt mértéke és a tajfajtdk kozotti

paronkénti Ft becslések viszonylag alacsony géndramlési hatdsra utalnak.

A Cavalli-Sforza és Edwards-féle genetikai tavolsag viszonylag nagy érzékenységgel
kimutatja a genetikailag hasonlé populaciokat (LIBIGER és mtsai., 2009), mely alapjan
a vizsgalt magyar pontytajfajtak kozott Kismértékii a genetikai kiilonbség. Eredményeink
alapjan a genetikai tavolsag (Dc) 0,347 ¢és 0,723 kozott valtozott (9. tablazat). A
legkisebb genetikai tdvolsagot a biharugrai tiikros (BiM) és a hortobagyi tiikkros (HoM)
tajfajtak kozott, mig a legnagyobb genetikai kiilonbséget a hajdiszoboszloéi pikkelyes
(HaS) és a tatai pikkelyes (TaS) tajfajtak kozott talaltuk. Ez a kiilonbség a tajfajtak kozotti
foldrajzi tavolsaggal magyarazhato (BiM-HoM: foldrajzi tavolsag ~110 km; HaS-TaS:
foldrajzi tavolsag: ~300 km).

A genetikai tavolsagok (Dc) alapjan filogenetikai fat készitettiink (11. abra), melyen
lathato, hogy a vizsgalt tajfajtak populacioi harom klasztert alkottak. A biharugrai tiikrds,
a hortobagyi tiikrds, a biharugrai pikkelyes egy klaszterbe (1. klaszter) csoportosultak a
szarvasi P3 pikkelyes, a tatai pikkelyes, a hajduboszérményi tiikros, a hajdiszoboszloi
tiikkrds, a hortobagyi pikkelyes €s a hortobagyi nyurga t4jfajtakkal (2. klaszter). Ez a két
klaszter kapcsolodik a 3. klaszterhez (hajdiszoboszloi pikkelyes, szegedi pikkelyes,
szarvasi 15 tiikros, szegedi tiikkrs). Az amuri pikkelyes vadponty tajfajta kiilonallo

csoportot alkotott, amely a harom eldbbiekben emlitett klaszterhez kapcsolodik.
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11. abra: Neighbor-joining filogenetikai fa, mely a vizsgalt tizennégy magyar
pontytajfajta kapcsolatat mutatja tizenketté mikroszatellit marker alapjan. Bootstrap
érték: 1000
Jelmagyarazat: AmW: amuri pikkelyes vadponty, HasS: hajduszoboszIoi pikkelyes, SzS: szegedi pikkelyes,
SZ1: szarvasi 15 tiikrés, SZM: szegedi tiikros, HOW: hortobdgyi nyurga, HoS: hortobagyi pikkelyes, HaM:

hajdiiszoboszIoi tiikros, BOM: hajduboszérményi tiikrds, TaS: tatai pikkelyes, SzP: szarvasi P3 pikkelyes,
BiS: biharugrai pikkelyes, HOM: hortobdgyi tiikros, BiM: biharugrai tiikrés

Mindezek alapjan megallapithatd, hogy a megfigyelt klaszterezési minta nem volt
Osszhangban a fOldrajzi szarmazassal és a vizsgalt tajfajtdk fenotipusos (pikkelyes,
tikkrés, nyurga) megjelenésiiket tekintve is keveredést mutattak. Az elsd klaszterbe
csoportositott tajfajtdk a MATE Szent Istvan Campus Haldszati Kutatokézpont
génbankjabol (Szarvas) és a Debreceni Egyetem Mez3gazdasag-, Elelmiszertudomanyi
és Komyezetgazdalkodasi Kar Allattenyésztési Tanszék (DE MEK AT) Halbiologiai
laboratoriumabél szarmaztak. Ez az eredmény azt mutatja, hogy a DE MEK AT
Halbiologiai laboratoriumban talalhato tajfajtak (szegedi pikkelyes és hajduszoboszloi
pikkelyes) a génbankbdl szarmazo alapitd egyedekre (szarvasi 15 tiikros és szarvasi P3

pikkelyes) vezetheték vissza. A masik négy halgazdasagbol szarmazo tajfajta egyedei
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keveredést mutatnak, kivéve a biharugrai halgazdasagbdl szarmazo tajfajtakat, amelyek
kiilon klaszterbe csoportosultak (1. klaszter). A foldrajzilag kozeli halgazdasagokbol
szarmazo tajfajtdk csoportosulasa a halkeltetOk kozotti tenyészallatok esetenkénti
cseréjére utal. A génbankbol szarmazo tajfajtak két klaszterbe csoportosultak, azonban a
tajfajtak genotipus és fenotipus szerint keveredtek egymassal (1. klaszter: szarvasi 15
tilkros és a szegedi tiikros, 2. klaszter: tatai pikkelyes €s a szarvasi P3 pikkelyes). Ez az
eredmény arra utalhat, hogy a génbankbol szarmazd tajfajtak genotipusosan kozelebb
allnak egymashoz, a koztik 1évé genetikai tavolsag kisebb, melyet alatamaszt
LEHOCZKY ¢és mtsai. (2005a) megfigyelése is. A szarvasi tajfajtak egy klaszterbe valo
csoportosuldsanak egy masik oka lehet, hogy a termelési igényeknek megfeleléen
Magyarorszag kiilonb6z6 halgazdasagaibdl gytiijtottek tajfajtakat, melybdl kifejlesztették
ezeket a tajfajtakat. Ezek alapjan mutathatnak szorosabb rokonsagi kapcsolatot. Tovabba
a 2. klaszterben talalhato tatai pikkelyes és szarvasi P3 pikkelyes tomoriilésének egyik
lehetséges oka, hogy a szarvasi P33 pikkelyes pontyot a tatai homozigota pikkelyes
(SSnn) pontytajfajtatol egyedi szelekcidval (szobeli kozlés) izolaltak. Ezt kovetden az 1j
vonal genetikai szerkezetének ¢és kiilsd jellemzdinek stabilizdldsa érdekében négy
egymast kovetd generacion keresztiil beltenyésztést alkalmaztak, nagyon szigort
fenotipusos szelekcioval kombinalva. A P33 beltenyésztett vonal a szarvasi P31 és P34
hibridek anyai vonalai, amelyek a P3 és a P33 alapit6 egyedei, amelyet beltenyésztéssel
P3-bol allitanak eld. A hajdiiszoboszl6i tiikrds és a hajdubdszorményi tiikkrds tajfajtak egy
klaszterben jelennek meg, mert a hajdaszoboszloi tikros tajfajta esetében a
hajduboszorményi tiikros tajfajtat alkalmaztak fajtajavitasi célokra. A hortobagyi tiikros
¢s a hortobagyi pikkelyes tajfajtak két kiilon klaszterbe csoportosulnak, amibdl arra
kovetkeztethetiink, hogy genotipusosan két kiilonallo tajfajtardl lehet sz6. A MATE Szent
Istvan Campus Haldszati Kutatokozpont altal vezetett elsd orszagos pontytenyésztési
program az 1950-es években a hortobagyi pontytajfajtakra fokuszalt. Kétségtelen az is,
hogy a Hortobagyi Halgazdasag Magyarorszag legnagyobb halgazdasaga, folyamatos
szelekcioval és genetikai fejlesztéssel foglalkozik, ahol a tajfajtakat ellenérzott
korlilmények kozott tartjak. A genetikai fejlesztés soran a hajdiszoboszloi tiikros

esetében a hajduboszorményi tiikros tajfajtakat fajtajavitasi céllal alkalmaztak.
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4.1.2. Genetikai szerkezetre vonatkozo adatok

A molekularis variancia analizis (AMOVA) eredmények azt mutattak, hogy a valds
heterozigozitasi érték 3,79% a tajfajtak kozott és 96,03% a tajfajtakon beliil (8.
tablazat). A mintavételezési helyek alapjan hat csoportba rendezett tajfajtak szerinti
csoportositast kovetd eredmények azt mutattak, hogy az eltérés szazalékos aranya Kicsi
¢és nem szignifikans (0,42%, p=0,270) sem a csoportok kozott, sem a csoportokon beliil.
Nagyobb és szignifikdns értéket mutatott az eredmény a tajfajtakon beliil
(3,62%, p<0,001). Az eredmények a tajfajtakon beliill nagyfokt varianciaszintet
mutatnak, ami arra utal, hogy az egyedek kozott nagy a genetikai valtozatossag, azonban

nem tdmasztja ald a t4jfajtdk hagyoményos megkiilonboztetését.

8. tablazat: Molekularis variancia analizis (AMOVA) a vizsgalt tizenharom magyar

ponty ¢s az amuri pikkelyes vadponty tajfajtakon beliil

Csoportok Variancia forras d.f  Négyzet Variancia Variancia p
szama osszeg elemek (%)

Egy Téajfajtak kozott 13 25,270 0,017 3,790 0,000
csoport Téajfajtakon beliil 1264 513,670 0,412 96,030

Osszesen 1259 538,940 0,429
Hat Tajfajtak kozott 5 10,590 0,001 0,420 0,270
(szdrmazds  Tajfajtakon belil csoportok kozott 8 14,680 0,015 3,620 0,000
alapjdn) Téjfajtakon beliil 1246 513,67 0,412 95,960 0,000
csoport Osszesen 1259 538,94 0,429

d.f.: szabadsagfok; p<0,001

A vizsgalt magyar pontytdjfajtak klaszteranalizisét a STRUCTURE program segitségével
veégeztilk 630 egyedre vonatkozoan, ahol a legnagyobb értéket K=14-nél kaptuk ezt
kovetéen K=2-nél (12. abra). A kiilonb6z6 halgazdasagokbol szarmazd egyedek
szignifikansan kiilonboztek egymastol K=14 értéknél. Ez az eredmény bizonyitékul
szolgalhat a magyar pontytajfajtak viszonylag nagy genetikai diverzitasara. Nyolc
elemzett tajfajtat (amuri pikkelyes vadponty, biharugrai pikkelyes, hajdiboszérményi
tiikkrds, hajduszoboszl6i pikkelyes, hajduszoboszl6i tiikkrds, szegedi pikkelyes, szarvasi 15
tilkros, szarvasi P3 pikkelyes) nagy rokonsagi egyiitthatoé jellemez, €s ez alapjan
feltételezhetd, hogy mindegyik kiilonbozd génkészlettel rendelkezik. A maésik hat tajfajta
(biharugrai tiikros, hortobagyi nyurga, hortobagyi pikkelyes, hortobagyi tiikros, szegedi
tikros, tatai pikkelyes) esetében mar megfigyelhetjik a keveredés genetikai

bizonyitékait. A jol megtervezett tenyésztési programok javithatnak ezen, de alapos

60



odafigyelést igényelnek, mivel az ellendrizetlen keveredés akar a tajfajtak elvesztését is

eredményezheti (TREER és mtsai., 2000).
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12. abra: Egyedek klaszteranalizise Bayes-féle algoritmussal és 12 mikroszatellit
markerrel elemezve K=14 esetén

Megjegyzés: Mindegyik klasztert egyedi szin jelol. Minden fiiggéleges oszlop egy egyedet jelent, és az
oszlop 14 szinre bontasa az egyes tajfajtak becsiilt tagsagi egytitthatdjat jelenti.

Jelmagyarazat: HaS: hajdiiszoboszIoi pikkelyes, SzS: szegedi pikkelyes, HaM: hajduszoboszIoi tiikros,
HoS: hortobdgyi pikkelyes, HOM: hortobagyi tiikrés, HOW: hortobdgyi nyurga, BiIM: biharugrai tiikros,
BiS: biharugrai pikkelyes, SZ1: szarvasi 15 tiikros, SZM: szegedi tiikrds, TaS: tatai pikkelyes, SzP: szarvasi
P3 pikkelyes, AmW: amuri pikkelyes vadponty, BoM: hajdiboszorményi tiikros

Az elézoekben bemutatott eredményeinket fokomponens-analizissel is szemléltettiik,
mely a vizsgalt magyar pontytajfajtak egyedeinek elkiiloniilésérél nyajt informaciot (13.

abra).

Az egyedi szinten készitett analizis is alatdmasztja azt az eredményiinket, hogy az
altalunk vizsgalt magyar pontytajfajtak mennyire keverednek egymassal, szinte
egymasba olvadnak a 13. abran is. Lathato, hogy a vizsgalt egyedek nem kiiloniilnek el
egyértelmlien genetikai vagy foldrajzi tavolsagaik szerint. Korabbi eredményeinkkel
Osszhangban a fékomponens-analizis eredményei is kozeli rokonsagi kapcsolatot

mutatnak a vizsgalt magyar pontytajfajtak kozott.
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Fokomponens analizis (PcoA)
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13. abra: Az egyedi szinten készitett fokomponens-analizis (PCOA) a tizenketto

mikroszatellit marker alapjan

4.2. A mitokondrialis citokrom b markeren alapulé vizsgalat eredményei

4.2.1. Genetikai sokféleség paraméterei

A mitokondrialis DNS citokrom b markeren alapuld vizsgalatunkhoz Gsszesen 138

magyar pontytajfajtatol szarmazé egyedet és tovabbi 112 szekvenciat (egyesiilt

allamokbeli, gorég, japan, kinai, német és orosz ponty vonalakhoz tartozokat - 2.

melléklet) vontunk be vizsgaltunkba, melyeket az NCBI génbankbdl toltottiink le. A

citokrom b 687 bp hosszlisagh szakaszan az dsszesen 250 szekvenciaban 83 haplotipust

azonositottunk. A magyar pontytdjfajtadktol szarmazo 138 szekvencidn beliill 43

haplotipust detektaltunk, melybdl 40 1j, eddig még nem kozolt haplotipus volt (9.

tablazat).
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9. tablazat: A vizsgalt pontytajfajtak szekvenciai alapjan detektalt haplotipusok
alakulasa

Tajfajtik AmW BiS BiM BoM HoW HoS HoM Szl SzP SzS SzM HoS HoM TaS Osszesen

h 10 2 3 4 8 1 2 2 4 3 3 2 10 5 43

Jelmagyarazat: HaS: hajdiiszoboszIoi pikkelyes, SzS: szegedi pikkelyes, HaM: hajduszoboszIoi tiikros, HOS: hortobdgyi
pikkelyes, HOM: hortobagyi tiikrés, HOW: hortobdgyi nyurga, BiM: biharugrai tiikrés, BiS: biharugrai pikkelyes, SZ1:
szarvasi 15 tiikros, SzM: szegedi tiikros, TaS: tatai pikkelyes, SzP: szarvasi P3 pikkelyes, AmW: amuri pikkelyes
vadponty, BoM: hajdiibészorményi tiikros

A magyar pontytajfajtak diverzitas értéke

0,566+0,052, nukleotid diverzitas értéke pedig 0,00474+0,00083 volt. A legnagyobb
haplotipus diverzitas értéket (Hd) az amuri pikkelyes vadponty (Hd=1,000+0,045) és a

szekvenciainak atlagos haplotipus

hajdaszoboszl6i tiikkros (1,000+0,045) tajfajtakban, a legnagyobb nukleotid diverzitas
értéket (1=0,02054+0,00442) pedig ugyancsak az amuri pikkelyes vadpontyban talaltuk.
A legkisebb Hd és m értékeket a hortobagyi pikkelyes tajfajtaban tapasztaltuk
(Hd=0,000+0,000 és ©=0,00000+0,00000). A haplotipus és a nukleotid diverzitas értékek
tag hatarok kozott (magas, kdzepes, alacsony) mozogtak (10. tablazat).

10. tablazat: A tizenharom magyar pontytajfajta és az amuri pikkelyes vadponty

genetikai paraméterei a 687 bp hosszasagu cyt b szekvenciak alapjan

Tajfajtak Hd+SD £SD P k
biharugrai pikkelyes 0,433+0,180  0,00088+0,00035 3 0,600
biharugrai tiikros 0,511+0,113 0,00269+0,00153 10 2,017
hajduboszérményi tiikros 0,607+0,163 0,00313+0,00146 10 2,322
hajduszoboszl6i pikkelyes 0,222+0,166  0,00032+0,00024 1 0,222
hajduszoboszloi tiikkrds 1,000+0,045 0,01513+0,00288 37 10,378
hortobagyi pikkelyes 0,000+0,000  0,00000+0,00000 0 0,000
hortobagyi tiikros 0,278+0,162 0,00061+0,00041 2 0,516
hortobagyi nyurga 0,972+0,064  0,00515+0,00124 11 3,528
szarvasi 15 tiikros 0,200+0,154 0,00175+0,00135 6 1,200
szarvasi P3 pikkelyes 0,533+0,180  0,00227+0,00128 7 1,556
szegedi pikkelyes 0,511+0,164  0,00081+0,00030 2 0,556
szegedi tiikros 0,378+0,181 0,00117+0,00060 4 0,800
tatai pikkelyes 0,648+0,125 0,00559+0,00190 17 3,756
amuri pikkelyes vadponty 1,000+0,045  0,02054+0,00442 51 14,067

OSSZESEN 0,566+0,052 0,00474+0,00083 85 3,226

Hd: haplotipus diverzitas; z: nukleotid diverzitas; P: polimorf helyek szama, k: nukleotid kiilonbségek

atlagos értéke; SD: szoras. p<0,05.
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Ismeretes, hogy egy halgazdasagon beliil egy tajfajta kialakitasahoz illetve tenyésztésére
tobb ,,0s1” anyaallatot hasznalnak, melyek a tajfajta alapité egyedei. Feltételezziik, hogy
ez a tenyésztési technologia okozhat nagy haplotipus diverzitas értéket, mivel tobb
kiilonb6z6 génkészlettel rendelkezé néivari egyed alkalmazasa nagyobb haplotipus
diverzitasértéket eredményezhet. Azonban ugyanez a megallapitas forditva is igaz, hiszen
amennyiben alacsony szamu sziilégeneraciotdl szarmazik az adott populdcid, vagyis
kevés az alapitd egyedek szdma, az okozhat kis haplotipus diverzitas értéket, mint ahogy
azt eredményeink alapjan a hortobagyi pikkelyes és a hajdiiszoboszl6i pikkelyes tajfajtak
esetén tapasztaltunk. Eredményeink azt mutattak, hogy a polimorfizmus helyek szdma
Kicsi volt a biharugrai pikkelyes, a hajdiszoboszloi pikkelyes, a hortobagyi pikkelyes, a
hortobdgyi nyurga, a szarvasi 15 tlikros, a szarvasi P3 pikkelyes, a tatai pikkelyes
tajfajtakban.

A tizennégy tajfajta Tajima D értéke (11. tablazat), a hortobagyi pikkelyes tajfajtat
kivéve (0,0000), negativ volt. Fontos azonban megjegyezni, hogy csupan ot tajfajta
(hortobagyi tiikros, szarvasi 15 tiikros, szarvasi P3 pikkelyes, szegedi tiikrds, tatai
pikkelyes) értéke volt szignifikans (p<0,05).

11. tablazat: A Tajima D és Fu FS genetikai sokfé¢leségre vonatkozd paraméterei a
tizenharom magyar pontytéjfajta és az amuri pikkelyes vadponty 687 bp hosszlisagu cyt

b szekvenciak alapjan

Tajfajtak Tajima D Fu FS
biharugrai pikkelyes -1,1117 -0,3393
biharugrai tiikros -1,4731 2,3554
hajduboszérményi tiikros -1,5345 0,9197
hajdaszoboszl6i pikkelyes -1,0882 -0,2635
hajduszoboszloi tiikkrds -1,0082 -3,3275*
hortobagyi pikkelyes 0,0000 0,0000
hortobagyi tiikros -1,4008* 0,5862
hortobagyi nyurga -0,6355 -3,4267*
szarvasi P3 pikkelyes -1,5728* 0,0477
szarvasi 15 tiikros -1,7963* 2,6067
szegedi pikkelyes -0,1297 0,5197
szegedi tiikros -1,6671* 0,4773
tatai pikkelyes -1,7439* 0,9773
amuri pikkelyes vadponty -1,0597 -2,4354

*p<0,05
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A negativ értékek multbeli eseményre utalnak, azonban figyelembe kell venniink, hogy
az értékek az elobb emlitett kizardlag 6t tajfajta esetén voltak szignifikansak. Tovabba ez
az eredmény arra is utalhat, hogy a kiilonb6z6 halgazdasagokban az eltér6 génkészleteket
a szelekcid kdvetkeztében az alapitod hatas eredményezi. Ot populacio Fu FS értéke (11.
tablazat) ugyancsak negativ volt, azonban ezen értékek koziil csupan kettd tajfajta
(hajdtiszoboszloi tiikros és hortobagyi nyurga) mutatott szignifikans értéket (p<0,05).
Osszességében a Tajima D és a Fu FS értékek multbeli palacknyak hatast kovetd jelenkori
expanziora utalhatnak, melyet alatamaszt az a torténelmi tény is, hogy Magyarorszagon
a togazdasagi haltenyésztés a kozelmultban, a XIX. szazad végén kezdddott el gyors

iramban fejlédni (LAJKO és TASNADI, 2001; CSORBAI és URBANYI, 2018).

4.2.2. Genetikai szerkezetre vonatkozé adatok
Az AMOVA eredményei azt mutattak, hogy a tajfajtakon beliili genetikai variancia

(86,22%) magasabb volt, mint a tajfajtak kozotti eltérés (13,78%) (12. tablazat).

12. tablazat: A tizenhdrom magyar pontytéjfajta és az amuri pikkelyes vadponty

AMOVA eredményei a 687 bp cyt b szekvenciak alapjan

Variancia forras d.f. Négyzetosszeg Varianciaelemek Variancia (%)

Tajfajtak kozott 13 52,443 0,250 13,78***
Tajfajtakon beliil 124 194,267 1,566 86,22%**
Osszesen 137 246,710 1,817

d.f.: szabadsagfok; ***p<0,001

A mesterséges szelekcio a természetes szelekcioval ellentétben jelentdsen csokkenti a
haziasitott tajfajtak kozotti genetikai variaciot és noveli a tajfajtdkon beliili genetikai
diverzitast (WANG és mtsai., 2010). Eredményeink alapjan megallapithatd, hogy a
vizsgalt halgazdasagokban a pontytenyésztéssel foglalkozd szakemberek tenyésztési
munkdja és a mesterséges szelekcid sordn befolyasolhatjak a beltenyésztési leromlast és
elésegithetik tenyészallomanyuk genetikai sokféleségének megdrzését. A haplotipus és
nukleotid diverzitas Kisebb értékei alapjan tigy gondoljuk, hogy a hortobagyi pikkelyes
(Hd=0,000£0,000 ¢és n=0,00000+0,00000) ¢és a hajdiszoboszldéi  pikkelyes
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(Hd=0,222+0,166 ¢és n=0,00032+0,00024) tajfajtak tobb odafigyelést igényelnek a
tenyésztoktol (10. tablazat).

A haplotipusok ko6zotti kapcsolatokat a Median-Joining Network (MJ) ébran
vizualizaltuk (14. abra; 2. melléklet). Az MJ halozat két £f6 haplocsoportot hozott 1étre a
vizsgélatunkban azonositott sszes haplotipusban. A magyar pontytajfajtak szekvenciai
ugyanabba a két haplocsoportba kertiltek, ahol az ,,A” haplocsoport volt a dominans.
Csupan harom egyed (hajduszoboszloi tiikros 8.: H21, amuri vadponty 1.: H35 és amuri
vadponty 10.: H43) jelent meg a ,,B” haplocsoportban az altalunk mintazott
Magyarorszagrol szarmazo6 szekvenciakbol. A H1, H3, H12, H25 és H43 kivételével a
ponty populaciobol valamint az NCBI génbankban elérhetd ponty populaciok a HI
leggyakoribb haplotipusba csoportosultak. Az altalunk vizsgalt magyar ponty
populéciokon kiviil az NCBI génbankbol szarmazé magyar ponttyal (KJ511883), német
tikorponttyal (KP993139: C. c. carpio), amerikai Erie-tavi ponttyal (MG570427 és
MG570435), Volga folyobodl szarmazo vadponttyal (AY347295: C. c. carpio), gorog
vadponttyal (EU689059-EU689072 ¢s DQ868871-DQ868875: C. c. carpio) és Oregan
ponttyal (EU676848) alkottak kozos haplotipust (H1). Egy masik k6zos haplotipust
(H43) észleltiink, melybe kilenc egyed csoportosult, koztiikk a magyar amuri pikkelyes
vadponty egy egyede (AmW10), az Oujiang szines ponty (JX188253 és NC_018366: C.
c. color), a japan koi ponty (KJ511882 és AB158806: C. c. koi), a zujiangi vadponty
(KP993137), a KP013086, a KU159761 és a KY949559.

A vizsgalt magyar ponty populaciokban az 1-es volt a leggyakoribb haplotipus. A magyar
pontytajfajtakat elemezve lathato (14. abra), hogy minden magyar pontytajfajta
egyedeinek egy része, Kivéve a hortobagyi nyurga pontytajfajta egyedeit, megjelentek
ebben a haplotipusban, ami azt sugallja, hogy az 1-es haplotipus a legval6szinlibb k6zos
0s az altalunk vizsgélt ponty populdciokban. Tovabbé lathaté a haplotipus kdzponti

elhelyezkedése, mely a legésibb haplotipusra utalhat Magyarorszagon.
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14. abra: A tizenharom magyar pontytajfajta és az amuri vadponty valamint egyéb
ponty vonalak haplotipusainak kapcsolata a citokrom b régio 687 bp hosszusagu

szakaszainak szekvencidi alapjan

A kozponti haplotipushoz kapcsolodo csillagszerli topografia gyors expanziora utal.
Erdekes eredményt mutat a hortobagyi nyurga tajfajta elhelyezkedése, mely arra enged
kovetkeztetni, hogy a tudatos szelekcid eredményeként a leggyakoribb (H1)
haplotipusbol alakult ki és genetikailag kiilon tajfajtanak tekinthetd. A hortobagyi nyurga
tajfajta Magyarorszag egyik legnagyobb halgazdasadgabodl, a Hortobagyi Halgazdasagbol
szarmazik. A halgazdasagban a szakemberek genetikai fejlesztést végeztek 1986-ban,
tobb helyi tajfajta keresztezésével (BAKOS és GORDA, 2001), azonban az nem ismert,
hogy mely tajfajtakkal tortént a keresztezés a hortobagyi nyurga tajfajta 1étrehozasa
esetén. A tajfajta foldrajzi elhelyezkedeésébdl kovetkeztethetlink arra, hogy a hortobagyi
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pikkelyes ¢és a hortobagyi tiikkros tajfajtabol tenyésztették. A 14. dbran kiemelendd, hogy
a magyar ponty populaciok koézos haplotipussal rendelkeznek Németorszagbol, az
Egyesiilt Allamokbol, Oroszorszagbol és Gorogorszagbol szarmazd vonalakkal, illetve
egy, a génbankbdl szarmazd magyar ponty populdcid ugyancsak a leggyakoribb
haplotipusban jelent meg (2. melléklet). A magyar ponty populaciokban tapasztalhatd
kiilonb6zd orszagokbol szarmazd populaciok megjelenése, melyek kozott egy éazsiai
alfajhoz tartozo is lathatd. A k6zos haplotipus tényébdl azt feltételezziik, hogy vérfrissités
vagy a beltenyésztettségi leromlas megakadalyozasa miatt jelenhettek meg az emlitett
tajfajtak a tenyésztéi munka kovetkeztében a szelekcids haladas biztositasa érdekében.
Azonban az is lehet, hogy ezzel az allitasunkkal ellentétben a ponty faj természetes
elterjedésébdl adodik az azsiai és az eurdpai alfajhoz tartoz6 populaciok megjelenése az
1-es haplotipusban (14. abra). Hiszen feltételezések szerint a ponty vad dse a Kaszpi-
tenger térségében alakult ki a pleisztocén idején. A jégkorszak utani hémérsékleti
optimum tette lehetdvé, hogy egyes ponty vonalak eljutottak az Aral-t6 vizrendszerébe,
Kelet-Azsia illetve a Fekete-tenger kornyékére (BALON, 1995). A XIX. szazad végén
indult meg a magasabb termelési tulajdonsagokkal bird, eltérd testformajt, szinezetii és
pikkelyzetii, tenyésztett pontyfajtak behozatala Magyarorszagra, amikor tobb orszagbol
importaltak pontyot, tobbek kozott Németorszagbdl —aischgriindi  pikkelyest
(BERCSENYI, 1997; PINTER, 1989; LAJKO és TASNADI, 2001), igy feltételezziik,
hogy a németorszagi egyed megjelenése a kdzos haplotipusban ezen torténelmi tényen

alapszik.

Az amuri vadponty az NCBI adatokkal 6sszevetve a H43-as haplotipusban is megjelenik,
mely haplotipusba Kinabdl és Japanbol szarmazd egyedek csoportosulnak. Hasonld
eredményt szdmos tanulmanyban kaptak (FROUFE ¢és mitsai,, 2002; THAI és
mtsai., 2004, 2006; MABUCHI és mtsai., 2005, 2006). Ugy véljiik, ez a megjelenés a
ponty faj fejlédésére vezethetd vissza. Egyes tanulmanyok szerint tobb, mint 2000 évvel
ezel6tt Kinaban kezd6dott el a tavol-keleti alfaj (Cyprinus carpio haematopterus)
mesterséges koriilmények kozotti nevelése, majd ennek kovetkeztében az azsiai
togazdasag fejlédésnek indult (FROUFE és mitsai., 2002). A ponty faj természetes
elterjedési teriilete Eurdzsia, eredete mindmaig nem tisztazott, ami a kiilonb6zd vad
alloméanyok, valtozatok ¢és Okotipusok mesterséges Osszekeveredésébdl adodik.
Kezdetben azt feltételezték, hogy a faj Kozép-Azsiabol szarmazik és onnan természetes

modon terjedt el egészen Kindig, és nyugat felé a Duna vizrendszeréig (BALON, 1974,
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1995; KIRPICHNIKOV, 1999; FROUFE ¢s mtsai., 2002). Majd megjelentek
kozlemények, amelyek a Japan Biwa-tavat jelolték meg a faj kialakulasi helyeként

(CSORBAI és URBANY]I, 2018).

Megfigyelve a magyarorszagi és mas orszagokbol szarmazo haplotipusok elkiilonitését,
a tajfajtak genetikai izolaciojat is feltételezhetjiik. Hiszen a 14. abra azt tdmasztja ala,
hogy a magyarorszagi pontytajfajtak genetikailag elkiiloniilnek az egyéb orszagokbol
szarmaz6 ponty populacioktol, tehat ez esetben nem beszélhetliink génaramlasrol.
Kizardlag a magyar pontytdjfajtadkat elemezve nem beszélhetiink genetikai izolaciorol,
hiszen itt mar a tajfajtak kozotti keveredés latszodik, miutdn nincsenek adott szarmazasi
helyhez illetve tajfajtahoz kotheté haplotipusok vagy haplotipus csoportok. Ennek oka
lehet, hogy a vizsgélt t4jfajtdk foldrajzilag egymaéshoz kozeli halgazdasagokbol
szarmaznak és esetenként eldfordulhatott tenyészallatok cseréje a halgazdasagok kozott

(LEHOCZKY, 2006; BOHLING és mtsai., 2016).

A klaszteranalizisben (STRUCTURE) az adatok logaritmus valdszinlisége (LnPD)
legnagyobb értéket K=3, majd K=10 esetén mutatta (15. abra). A K=2 érték alapjan az
Osszes egyedet kettd kivételével (hajduszoboszloi tiikros és amuri pikkelyes vadponty),
ugyanabba a klaszterbe csoportositotta. Ezért ugy tlint, hogy nincs bizonyiték a
populaciok K=2-es felosztasara. A K=3 csoportositas alapjan a vizsgalt tajfajtak koziil
nyolc (biharugrai pikkelyes, hajduboszorményi tiikrds, hajduszoboszloi pikkelyes,
hortobagyi nyurga, hortobagyi pikkelyek, szarvasi 15 tiikros, szarvasi P3 pikkelyes, tatai
pikkelyes) nagyon magas tagsagi egyiitthatokkal egy klaszterbe csoportosult. A tobbi
tajfajta a harom kikovetkeztetett klaszterhez csoportosult és bizonyos szintii keveredési
aranyt mutattak. A K=10 értéket figyelembe véve az emlitett tajfajtdk (a hortobagyi

nyurga kivételével) eredményei megegyeztek a K=3 értékeivel.
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15. abra: Bayes-féle klaszteranalizis a STRUCTURE-ben K=2, 3 és 10 esetén

Megjegyzés: Minden fliggdleges sav egy egyedet jelol, az oszlopok kiilonbdzd szinekre vald szétvalasztasa
pedig az egyes klaszterekhez vald egyéni tagsagot jelenti. Narancssarga szinnel az ugyanabba a klaszterbe
csoportosult egyedek vannak jelolve.

A klaszteranalizis (STRUCTURE) eredmények (15. abra) alapjan a K=3 értéknél magas
tagsagi egyiitthatokkal ugyanabba a klaszterbe csoportosult nyolc vizsgalt tajfajta
(biharugrai pikkelyes, hajduboszorményi tiikkrés, hajdiszoboszlo6i pikkelyes, hortobagyi
nyurga, hortobagyi pikkelyes, szarvasi 15 tiikros, szarvasi P3 pikkelyes, tatai pikkelyes)
a tizennégy tajfajtabol, amely bizonyitja a pontytajfajtak nagy genetikai diverzitasat
Magyarorszagon. A tobbi tajfajta esetén bizonyos mértékii keveredést figyeltiink meg,
ami azt sugallja, hogy a tovabbi hat tdjfajta kozott jelentds genetikai kiilonbségek
nincsenek. A keveredést okozhatja a tajfajtak nem til nagy genetikai tdvolsaga ¢és a
reproduktiv fenoldgiajuk hasonldsaga, mely az introgresszio eldfeltétele. Tovabba ez az
eredmény, hogy a tovabbi tajfajtak genetikai variabilitasa viszont nagyon Kicsi volt a

tajfajtak eltinésének veszélyére hivhatja fel a figyelmet.
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5. KOVETKEZTETESEK ES JAVASLATOK

A magyar pontytajfajtakat és az amuri pikkelyes vadponty populécidok genetikai
diverzitasat és szerkezetét mikroszatellit valamint mitokondrialis DNS markerek
segitségével elemeztiik, tovabba a mitokondridlis DNS markeren alapuld szekvencidinkat
NCBI génbankban elérhetd szekvencia adatokkal hasonlitottuk 0ssze, melyek kozott

kiilfoldi valamint magyar egyedek is voltak.

A mikroszatellit markeren alapuld vizsgalat alapjan tizenkettd polimorf marker
felhasznalasaval megallapitottuk, hogy az altalunk vizsgalt tizenharom magyar ponty
tajfajta és az amuri pikkelyes vadponty keverednek egymassal. A 630 egyednél dsszesen
117 egyedi allélt mutattunk ki a tizenketté polimorf markeren. A legnagyobb egyedi
allélszamot és a legnagyobb atlagos allélgazdagsagot a hortobagyi nyurga tajfajtanal
figyeltik meg, mely arra enged kovetkeztetni, hogy a hortobagyi nyurga tajfajta
tekinthetd a leginkabb genetikailag kiilonallo tajfajtanak.

A valos heterozigozitasi érték, néhany tajfajta kivételével magasabb volt a vart
heterozigozitési értéktdl. A beltenyésztési egylitthato értéke tag hatarok kozott valtozott.
A legtobb altalunk vizsgalt tajfajta esetén heterozigéta tobblet jellemz6, mely arra utalhat,
hogy altalanossagban a magyar pontytajfajtak esetén nem kell tartani a beltenyésztési
leromlastol, azonban az altalunk vizsgalt négy tajfajta esetén ramutattunk arra, hogy a

nulldhoz kozelitd Fis érték mutathatja a beltenyésztési leromlés esélyét.

A mikroszatellit vizsgélatok sordn tizenkettd polimorf marker felhasznalasaval a
populacio-hozzarendelési teszt eredménye azt mutatta, hogy az egyedek a

szarmazasuknak megfeleld tajfajtadhoz tartoznak.

Megallapitottuk, hogy a genetikai differencidlodds megfigyelt mértéke és a tajfajtak

kozotti paronkénti Fst becslések viszonylag alacsony génaramlasi hatasra utalnak.

Megfigyeltiik a tizenketté mikroszatellit marker alapjan szerkesztett Median-Joining
filogenetikai fan, hogy a klaszterezési minta nincs 6sszhangban a f6ldrajzi szarmazassal
valamint az altalunk vizsgalt magyar pontytajfajtak fenotipusos megjelenésiiket tekintve

is keveredést mutatnak.
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A mitokondrialis DNS marker citokrom b régio egy meghatarozott szakasza altal
Osszesen 83 haplotipust detektaltunk, melyekben a magyar ponty populaciokon kiviil
egyesiilt allamokbeli, gordg, japan, kinai, német és orosz ponty allomanyokbdl szarmazo
haplotipusok jelentek meg. A magyar ponty populacidk esetén 43 haplotipust hataroztunk
meg, melybdl 40 haplotipust ujként irtunk le. A legnagyobb haplotipus és nukleotid
diverzitas értéket az amuri pikkelyes vadpontyban €s a hajduszoboszldi tiikros tajfajtaban,
a legkisebb haplotipus és nukleotid diverzitas értéket pedig a hortobagyi pikkelyes
tajfajtaban talaltuk. Megallapitottuk, hogy a haplotipus és nukleotid diverzitas értékek tag
hatarok kozott valtoztak. Eredményeink azt mutattdk, hogy az altalunk vizsgalt tajfajtak
felénél kevés volt a polimorfizmus helyek szama. A sokféleségre vonatkozo Tajima D
értekek egy kivételével negativ értékeket mutattak, mely Ot tajfajta esetén volt
szignifikans. Ugyancsak a sokféleségre vonatkozo Fu FS értékek 6t tajfajta esetén voltak
negativak, melyek koziil két tajfajta esetén kaptunk szignifikans értéket. Megallapitottuk,
hogy ezen eredmények alapjan multbeli palacknyak hatast kdvetd jelenkori expanziorol

lehet sz0.

A molekularis variancia analizis (AMOVA) mddszere alapjan kimutattuk, hogy a
genetikai sokféleség nem a tajfajtak kozott, hanem a tajfajtakon beliil az egyedek kozott

jelentds.

A Median-Joining Network (MJ) analizis felhasznalasaval igazoltuk, hogy harom egyed
kivételével egy haplocsoportba csoportosulnak a magyar ponty populaciok valamint a
leggyakoribb haplotipusban (H1) a hortobagyi nyurga tajfajta egyedein kiviil minden
tajfajta egyedeinek egy része megjelent. Mindezek alapjan arra a kovetkeztetésre
jutottunk, hogy a legvaldszinlibb kozos Os az altalunk vizsgalt magyar ponty
populaciokban az 1-es haplotipus. Az analizis alatdmasztotta, hogy a hortobagyi nyurga
tajfajta genetikailag kiilonalldo tajfajta. A Median-Joining Network analizis
eredményeivel is bizonyitottuk az altalunk vizsgalt magyar pontytajfajtak jelenkori
expanziojat, hasonloan az AMOVA eredményeihez. Eredményeink alapjan feltételezziik

crcr

allomanyoktol.

A klaszteranalizis (STRUCTURE) eredmények 6sszhangban voltak az el6zéekben leirt

eredményeinkkel.
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A mikroszatellit és a mitokondrialis DNS markereken alapulé vizsgalataink eredményei
nagymértékii egyezést mutatnak, leginkdbb azt bizonyitjdk, hogy a vizsgalt tajfajtdk
keverednek egymassal. Az AMOVA eredmények mindkét marker esetében megegyeztek
¢és azt az eredményt mutattak, hogy a genetikai variancia nem a tdjfajtak kozott, hanem a
tajfajtakon beliil, az egyedek kozott jelentds. Mindkét marker esetében a klaszteranalizis
(STRUCTURE) eredményei alapjan 6t tajfajta (biharugrai pikkelyes, hajdubdszérményi
tiikkrds, hajdaszoboszloi pikkelyes, szarvasi 15 tiikrds, szarvasi P3 pikkelyes) nagyon
magas tagsagi egyiitthatoval ugyanabba a klaszterbe csoportosult, mely eredmény
alatdmasztja ezen tajfajtak hagyomanyos megkiilonboztetését. Azonban a kilenc tajfajta
esetén bizonyos mértékii keveredést figyeltink meg, melyet a mitokondridlis DNS

markeren alapulé polimorfizmus helyek kevés szama is alatamasztott.

A mikroszatellit és a mitokondrialis DNS markereken alapuld eredményeink alapjan
Osszességében elmondhatd, hogy a magyar tajfajtdk keverednek egymassal, az
eredmények nem minden esetben tdmasztjdk ald a tjfajtdk hagyoményos
megkiilonboztetését. Kivételt képez azonban a hortobagyi nyurga tajfajta, mely t4jfajta
esetén mindkét marker eredménye azt bizonyitotta, hogy valoban kiilonallo tajfajtanak
tekinthetd. Tovabba a klaszteranalizis eredményei mindkét marker esetében bizonyitottak
tovabbi Ot tajfajta valodi létezését (biharugrai pikkelyes, hajdubdszorményi tiikros,

hajduszoboszl6i pikkelyes, szarvasi 15 tiikros, szarvasi P3 pikkelyes).

Molekularis genetikai vizsgalatokkal megallapitottuk, hogy az altalunk vizsgalt tizennégy
pontytajfajta keveredik egymassal, csupan néhany analizis (STRUCTURE, MJ)
bizonyitotta hat tajfajtdban a valodi elkiiloniilést, azonban megjegyzésre mélto, hogy az
Osszes vizsgalatot figyelembe véve egyértelmii elkiiloniilést nem tudtunk bizonyitani a

tajfajtak kozott.

Az altalunk vizsgalt tajfajtdkat valamint az altalunk alkalmazott markereket elsdként
elemeztiik egy vizsgalaton beliil a magyar pontytajfajtak genetikai valtozatossaganak

megbizhato értékelésére.

Véleménylink szerint az altalunk vizsgalt tajfajtak kozotti keveredés antropogén hatasbol
adodhat, amelyet a piac hataroz meg. Javasoljuk a magyar pontytajfajtak folyamatos

monitorozasat a jovOben, hiszen a munkank soran kimutatott egyedi allélek, a t4jfajtak

73



egyedek kozotti jelentds genetikai sokféleség, valamint a beltenyésztettségre vonatkozo
paraméterek hozzajarulnak a megfeleld tenyésztési ¢és szelekcios stratégidk
kialakitasahoz. A vizsgalt tajfajtak genetikai sokféleségére és a koztiik 1évo kapcsolatokra
vonatkoz6 eredményeink 0j hatteret jelenthetnek a populacidmegdrzési programokban €s

a klasszikus tenyésztési eljarasok kialakitasa soran.
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6. UJ TUDOMANYOS EREDMENYEK

Mikroszatellit markeren alapulo uj tudomdnyos eredmények:

1. Tizenkettd polimorf mikroszatellit marker alkalmazasaval bizonyitottam, hogy az
altalam vizsgalt tizenharom magyar pontytdjfajta s az amuri vadponty egyedei
93,64%-ban a szarmazasuknak megfeleld tajfajtahoz csoportosulnak.

2. Megallapitottam, hogy az altalam vizsgalt magyar pontytajfajtakon beliil nagy a
heterozigozitds, mely arra utal, hogy hazankban beltenyésztési leromlastol
jelenleg nem kell tartanunk.

3. Kimutattam, hogy az altalam vizsgalt magyar pontytajfajtak, néhany kivételtol

eltekintve, elkiiloniilnek egyéb orszagbol szarmazo ponty populacioktol.

Mitokondrialis DNS markeren alapulo uj tudomanyos eredmények:

4. A citokréom b mitokondrialis régio 687 bp hosszl szakaszanak szekvenciai alapjan
az altalam vizsgalt magyar pontytajfajtakban 43 haplotipust mutattam ki, melyek
koziil 40 04 haplotipusként jelent meg. Bizonyitottam, hogy az altalam vizsgalt
magyar pontytajfajtak egy kozos haplotipusba csoportosulnak, kivételt jelentett
ez aldl a hortobagyi nyurga téjfajta.

Egyiittesen, a két markeren alapulo uj tudomdnyos eredmények:

5. A tizenkettd polimorf mikroszatellit marker és a citokrom b mitokondrialis marker
segitségével bizonyitottam, hogy a magyar pontytéjfajtak keverednek egymaéssal,
genetikai varianciajuk az egyedek kozott jelentds.

6. Aklaszteranalizis eredményei alapjan ugyanazon 6t tajfajta (biharugrai pikkelyes,
hajdiboszorményi tiikrds, hajduszoboszloi pikkelyes, szarvasi 15 tiikros, szarvasi
P3 pikkelyes) egyedei hasonloan ugyanabban a klaszterben nagyon magas tagsagi
egyiitthatokkal csoportosultak, mely bizonyitja ezen tajfajtak valodi 1étezését.

7. A mikroszatellit modszeren alapulé Median-Joining Network analizis valamint a
genetikai diverzitds paramétereire vonatkozd adatok (egyedi allélek szdma és
allélgazdagsag), tovabba a mitokondridlis DNS markeren alapul6 klaszteranalizis
igazolta, hogy a hortobagyi nyurga tajfajta tekintheté leginkabb genetikailag

kiilonallo tajfajtanak.
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7. AZ EREDMENYEK GYAKORLATI HASZNOSITHATOSAGA

1. A halgazdasagok vilagszerte javitani probaljak ponty allomanyukat betelepitések,
keresztezések révén. A kiilonallo génkészlettel rendelkezd tajfajtak értékes
genetikai allomanyat veszélyeztethetik az eltérd génkészlettel valamint eltérd
fenotipusos megjelenésti tajfajtakkal valo keresztezések. Ezaltal ugy véljiik, hogy
a magyar pontytdjfajtdk megdrzése érdekében elengedhetetlen a tajfajtak
genetikai diverzitasanak és szerkezetének ismerete, a tenyésztett halak
genetikailag kiilonallo tajfajtainak azonositasa, jellemzése valamint fenntartasuk
€s megorzésiik.

2. A ponty faj genetikai hatterét veszélyezteti a homogenizalodott génkészlet. A
homogenizalddott génkészlet kialakulasat eredményezheti a fogvatartas valamint,
hogy a szaporitok ugyanazt a genetikai eréforrast hasznaljdk fel a tenyésztés
soran. A génkészlet feltarasa fontos a termelési tulajdonsagok, a heter6zishatas
javitasa és a beltenyésztettségi leromlds meggatolasa érdekében. Ezek alapjan tigy
véljiik, hogy eredményeink felhasznalhatoéak az altalunk vizsgalt halgazdasagok
allomanyainak javitasara.

3. Az egyre intenzivebb haltenyésztés, a szelekcids tenyésztési programok és a
a genetikailag is bizonyitottan elkiiloniilt tajfajtak eltlinéséhez valamint az egyes
tajfajtakra jellemz0 genetikai hattér felhigulasdhoz, uniformizalodashoz vezethet.
Mindezek alapjan eredményeink felhasznalhatoak a hagyomanyos tenyésztési
gyakorlatok feliilvizsgalatara, illetve javitasara is.

4. Feltartuk az altalunk vizsgalt tajfajtakon belilli illetve a tajfajtak kozotti
Osszefiiggéseket valamint tobbféle megkozelitésben jellemeztiik génkészletiiket.
Eredményeink hasznos informacidval szolgalhatnak a tajfajtdk tenyésztésében
illetve a folyamatos monitorozasuk soran.

5. Véleménylink szerint a molekularis genetikai vizsgalatunk eredményei
hidnypotloak, ezaltal tovabbi vizsgalatok alapjat képezhetik. Tovabba segithetnek
kitolteni a ponty genetikai sokféleségével €s populacio szerkezetével kapcsolatos

tudomanyos ismeretek hianyat.
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8. OSSZEFOGLALAS

A tenyésztett pontyoknak Magyarorszagon helyi populacioi alakultak ki, melyek az eltérd
kornyezeti feltételekbdl, a haltenyészték egyéni modszereibdl és a zart tenyésztési
rendszerekbdl adodhatnak. A ponty hatalmas piaci kereslete ellenére a kiilonb6zo
tajfajtak eredetét, valamint rokonsagi viszonyaikat illetGen hianyos genetikai adatokkal
rendelkeziink. A hatékonyabb ¢és biztonsdgosabb pontytermelés feltételeinek
megteremtésében kiemelten fontos az 6shonos magyar pontytdjfajtdk szélesebb korben

valé megismerése, a benniik rejld genetikai tartalékok feltérképezése.

Az O6shonos magyar pontytajfajtdk genetikai rokonsagi fokanak meghatdrozéasara, a
tajfajtak kozotti genetikai kiilonbségek felmérésére, tovabba annak érdekében, hogy a
molekularis genetikai hianyossagok potlasdhoz tovabbi informdacidval szolgalhassunk
mikroszatellit és mitokondrialis DNS markereken alapuld moédszerekkel végeztiink
vizsgalatot. Az anyai agon vald 6roklédésen alapuld vizsgalatunkhoz bevontuk az NCBI

génbankban fellelhetd szekvenciakat is.

Kutatasunkhoz az 6shonos magyar pontytajfajtaktol szarmazo mintakat 2017 tavaszan és
telén valamint 2019 tavaszan lehaldszas alkalméval kiilonb6z6 halgazdasagokbol, a DE
MEK AT Halbioldgiai laboratoriumabél valamint a MATE Szent Istvan Campus
Halaszati Kutatokdzpont génbankjabol gytijtottiikk be 6sszesen tizennégy téjfajtatol.

Mikroszatellit markeren alapuld vizsgalattal elemeztiik a populacidk kozotti genetikai
tavolsagokat valamint a genetikai diverzitast a tizennégy magyar pontytajfajta 630 egyede
esetén tizenkettd polimorf mikroszatellit marker alkalmazasaval, melyek négy

multiplexben voltak futtatva.

Osszesen 117 egyedi allélt detektaltunk a tizenkettd polimorf markeren a 630 egyednél.
A legnagyobb egyedi allélszam valamint a legnagyobb atlagos allélgazdagsag alapjan
megallapitottuk, hogy a hortobagyi nyurga tdjfajta valoban kiilon t4jfajtanak tekinthetd.
Elemzésiink sordn magas valos és vart heterozigozitasi értékeket kaptunk valamint a
beltenyésztési egyiitthatd értékei szerint a legtobb altalunk vizsgélt tajfajta esetén
heterozigota tobblet volt jellemzd, mely alapjan megallapitottuk, hogy a vizsgalt tajfajtak

beltenyésztési leromlasanak esélye viszonylag alacsony. A populédcio-hozzarendelési
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teszt igen nagy szazalékos aranya azt mutatta, hogy a vizsgalt tajfajtak szarmazasuknak
megfeleld tajfajtahoz vannak sorolva. A genetikai differencialodas mértéke (Fst) valamint
a Cavalli-Sforza és Edwards-féle genetikai tavolsag alapjan azt tapasztaltuk, hogy
kismértékli a genetikai kiilonbség az altalunk vizsgalt tajfajtak kozott. A Neighbour-
Joining filogenetikai fa alapjan megfigyelhetd klaszterezési minta azonban nem volt
Osszhangban a f0ldrajzi szarmazéassal, tovabba a vizsgalt tajfajtdk fenotipusos
megjelenésiiket tekintve is keveredést mutattak. A molekularis variancia elemzés
eredményei azt mutattak, hogy az egyedek k6zott nagy a genetikai valtozatossag, azonban
nem tamasztja ala a tajfajtdk hagyomanyos megkiilonboztetését. A Klaszteranalizis
alapjan azt az eredményt kaptuk, hogy nyolc elemzett tajfajtat nagyon magas rokonsagi
egylitthato jellemez, hat tajfajta esetén ugyancsak a tdjfajtak kozotti genetikai keveredés
bizonyitékait figyeltilk meg. Eredményeinket a fékomponens-analizis is alatdmasztotta,
mely ugyancsak kozeli rokonsagi kapcsolatot mutatott az altalunk vizsgalt pontytajfajtak

kozott.

A mitokondridlis DNS citokrom b markeren alapul6 vizsgélatunk esetén Osszesen 138
magyar pontytdjfajtatdl szarmazo egyedet és tovabbi 112 NCBI adatbazisdban elérhetd
szekvenciat elemeztiink. A citokrom b régio 687 bp hosszlisagu szakaszat elemeztiik,

melyet PCR segitségével amplifikaltunk.

Az 0Osszesen 250 szekvencidban 83 haplotipust azonositottunk. A magyar
pontytajfajtaktol szarmazo 138 szekvencidn beliil 43 haplotipust detektaltunk, melybdl
40 haplotipust els6ként irtunk le. A vizsgalt magyar pontytajfajtdkban a haplotipus és a
nukleotid diverzitas értékek tag hatarok kozott (magas, kozeps, alacsony) mozogtak. A
Tajima D értéke egy vizsgalt tajfajtat kivéve negativ volt, azonban ez az érték csak 6t
tajfajta esetén volt szignifikans. Eredményeink szerint 6t populdci6 Fu FS értéke
ugyancsak negativ volt, azonban ezek koziil csupan két tajfajta mutatott szignifikans
érteket. A Tajima D és a Fu FS értékek alapjan megallapitottuk, hogy a kapott
eredmények multbeli palacknyak hatast kovetd jelenkori expanziora utalnak. A
mitokondrialis DNS citokrom b régi6é egy szakaszat vizsgalva az AMOVA analizise
alatdmasztotta a mikroszatellit markeren alapuld6 AMOVA analizissel kapott
eredményeinket, mely szerint a genetikai variancia a tajfajtakon beliil nagyobb, mint a
tajfajtak kozott. A Median-Joining Network analizissel végzett haplotipusok kozotti
kapcsolatok azt mutattak, hogy a tizennégy magyar pontytajfajta valamint az NCBI
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génbankban elérheté ponty populaciok a H1 leggyakoribb haplotipusba csoportosulnak.
Az 1-es haplotipusban minden altalunk vizsgalt magyar pontytajfajta egyedeinek egy
része megjelent, kivéve a hortobagyi nyurga pontytajfajta egyedeit. Ravilagitottunk arra,
hogy az 1-es haplotipus a legvalosziniibb kozos 6s az altalunk vizsgalt ponty
populacidkban, tovabba a haplotipus kdzponti elhelyezkedése a legésibb haplotipusra utal
Magyarorszagon. A magyarorszagi és mas orszagokbol szarmazo haplotipusok
Kiemelendd, hogy a magyar ponty populaciok koézos haplotipussal rendelkeznek
Németorszagbol, az Egyesiilt Allamokbél, Oroszorszagbol és Gorogorszagbél szarmazo
vonalakkal illetve egy a génbankbol szarmazd magyar ponty populacid ugyancsak a

leggyakoribb haplotipusban jelent meg.

A mitokondridlis markeren alapuld eredményeink aldtdmasztottdk a mikroszatellit
markeren alapulé eredményeinket. Mindkét marker esetében a klaszteranalizis alapjan 6t
tajfajta (biharugrai pikkelyes, hajduboszérményi tiikrds, hajdaszoboszloi pikkelyes,
szarvasi 15 tiikrds, szarvasi P3 pikkelyes) magas tagsagi egyiitthatoval ugyanabba a
Klaszterbe csoportosult, mely eredmény alatdmasztja a vizsgalt pontytajfajtak
hagyoményos megkiilonboztetését, azonban a kilenc tajfajta esetén bizonyos mértékii

keveredést figyeltiink meg.

A biparentalis ¢és materndlis markeren alapuldé eredményeink alapjan Osszességében
elmondhat6, hogy a magyar tajfajtak keverednek egymassal, az eredmények nem minden
esetben tamasztjak ala a tdjfajtdk hagyomdnyos megkiilonboztetését. Kivételt képez
azonban a hortobagyi nyurga tajfajta, mely tajfajta esetén mindkét marker eredménye azt
bizonyitotta, hogy a hortobagyi nyurga tajfajta tekinthetd leginkadbb genetikailag
kiilonallo tajfajtanak. Tovabba a klaszteranalizis eredményei mindkét marker esetében
bizonyitottak tovabbi 0t tajfajta valodi 1étezését (biharugrai pikkelyes, hajduboszorményi

tiikkrds, hajdiszoboszloi pikkelyes, szarvasi 15 tiikrds, szarvasi P3 pikkelyes).
Véleményiink szerint az altalunk vizsgalt tajfajtak kozotti keveredés antropogén hatasbol

adodhat, amelyet a piac hatdroz meg. Javaslatot tettiink a magyar pontytdjfajtak

folyamatos monitorozasara a jévében.
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9. SUMMARY

Local populations of bred common carp have developed in Hungary, which may result
from different environmental conditions, individual methods of fish farmers and closed
breeding systems. Despite the huge market demand for common carp, we have
incomplete genetic data regarding the origin of the various strains and their relationships.
In order to create the conditions for more efficient and safer common carp production, it
is extremely important to get to know the native Hungarian common carp strains on a

wider scale, and to map the genetic reserves inherent in them.

In order to determine the degree of genetic relatedness of the native Hungarian common
carp strains, to assess the genetic differences between the strains, and to provide
additional information to fill molecular genetic gaps, we conducted a study using methods
based on microsatellite and mitochondrial DNA markers. We also included the sequences

found in the NCBI gene bank for our study based on inheritance on the maternal side.

For our research, samples from the native Hungarian common carp strains were collected
during fishing in the spring and winter of 2017 and in the spring of 2019 from different
fish hatcheries, from the Fish Biology Laboratory, Faculty of Agricultural and Food
Sciences and Environmental Management, University of Debrecen and from the gene
bank of Hungarian University of Agriculture and Life Sciences, Institute of Aquaculture
and Environmental Safety, Research Center of Fisheries and Aquaculture, from a total of

fourteen strains.

By conducting a microsatellite marker-based study, we analyzed the genetic distances
and the genetic diversity between populations in the case of 630 individuals of the
fourteen Hungarian common carp strains using twelve polymorphic microsatellite

markers, which were run in four multiplexes.

A total of 117 unique alleles were detected on the twelve polymorphic markers in the 630
individuals. Based on the highest number of unique alleles and the highest average allelic
richness, we established that the Hortobagy wild can truly be regarded a separate strains.
In the course of our analysis, we obtained high real and expected heterozygous values,
and according to the values of the inbreeding coefficient, a heterozygous excess was
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typical for most of the strains we examined, on the basis of which we found that the
chance of inbreeding degradation of the studied strains is relatively low.

A very high percentage of the population assignment test showed that the examined
strains are classified to the strain type corresponding to their origin. Based on the degree
of genetic differentiation (Fst) and the genetic distance of Cavalli-Sforza and Edwards,
we found that the genetic difference between the strains we examined is small. However,
the clustering pattern observed on the basis of the Neighbor-Joining phylogenetic tree
was not consistent with the geographical origin, and the examined strains also showed
admixture in terms of their phenotypic appearance. The results of the molecular variance
analysis showed that there is a large genetic diversity between individuals, but it does not
support the traditional distinction of strains. Based on the cluster analysis, we obtained
the result that eight analyzed strains are characterized by a very high kinship coefficient,
and in the case of six strains, we also observed evidence of genetic mixing between the
strains. Our results were also supported by the principal component analysis, which also

showed a close relationship between the common carp strains we examined.

In the case of our study based on the mitochondrial DNA cytochrome b marker, we
analyzed a total of 138 individuals from the Hungarian common carp strains and another
112 sequences available in the NCBI database. We analyzed a 687 bp section of the
cytochrome b region, which was amplified using PCR.

We identified 83 haplotypes in the total of 250 sequences. We detected 43 haplotypes
within 138 sequences from Hungarian common carp strains, of which 40 haplotypes were
described for the first time. The haplotype and nucleotide diversity values were ranged
between wide ranges (high, medium, low) in the studied Hungarian common carp strains.
Tajima D value was negative except for one strain, but this value was only significant for
five strains. According to our results, the Fu FS value of five populations was also
negative, but only two of these strains showed a significant value. Based on the Tajima
D and Fu FS values, we determined that the obtained results indicate a present-day
expansion following a past bottleneck effect. Examining a section of the mitochondrial
DNA cytochrome b region, the AMOVA analysis supported our results obtained with the
AMOVA analysis based on microsatellite markers, according to which the genetic

variance within the strains is greater than between the strains.
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The relationships between the haplotypes performed with the Median-Joining Network
analysis showed that the fourteen Hungarian common carp strains and the common carp
populations available in the NCBI gene bank cluster in the most common haplotype H1.
In haplotype 1, all the Hungarian common carp strains that we investigated appeared,
except for the Hortobagy wild common carp. We highlighted that haplotype 1 is the most
probable common ancestor in the common carp populations we examined, and that the
central location of the haplotype indicates the most ancient haplotype in Hungary. We
observed the separation of haplotypes from Hungary and other countries, on the basis of
which we assume the genetic isolation of the strains. It should be emphasized that the
Hungarian common carp populations have a common haplotype with lines from
Germany, the United States, Russia and Greece, and a Hungarian common carp

population from the gene bank also appeared in the most common haplotype.

Our results based on the mitochondrial marker supported our results based on the
microsatellite marker. In the case of both markers, based on the cluster analysis, five
strains (Biharugra scaly, Hajdubdszormény mirror, Hajdiiszoboszl6 scaly, Szarvas 15
mirror, Szarvas P3 scaly) were grouped into the same cluster with a high membership
coefficient, which result supports the traditional distinction of the examined common carp

strains, however, in the case of the nine strains, certain degree of mixing was observed.

Based on our results based on biparental and maternal markers, it can be generally stated
that Hungarian strains are mixed with each other, consequently the results do not support
the traditional distinction of strains in all cases. However, the Hortobagy wild common
carp is an exception, in the case of which strains, the results of both markers proved that
it can truly be considered a separate strains. Furthermore, the results of the cluster analysis
for both markers proved the real existence of five other strains (Biharugra scaly,

Hajdiboszormény scaly, Hajdiszoboszl6 scaly, Szarvas 15 mirror, Szarvas P3 scaly).
In our opinion, the mixing between the strains we are examining may result from an

anthropogenic effect, which is determined by the market. We have made a proposal for

continuous monitoring of Hungarian common carp strains in the future.
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12. MELLEKLETEK

1. melléklet: Mikroszatellit primerek jellemz6i

Mikroszatellit

marker

Cca24

Ccab?

MFW1

MFW2

MFW3

MFW4

MFW6

MFW7

MFW9

MFW11

MFW12

MFW13

MFW13

MFW16

MFW17

MFW20

MFW26

MFW28

MFW29

MFW31

Megjegyzés. sziirke hattérrel a fragment analizist kévetden a vizsgalatbol kizart mikroszatellit

Forward és reverse szekcencia
(&-3)

AAATTTTCAAGACTGGGTGGTT
ACAGCAAGATGACAAAATGAGTG
GTAGCCCCAAAAGATGTAGCA
TGGTCAAGTTCAGAGGCTGTAT
GTCCAGACTGTCATCAGGAG
GAGGTGTACACTGAGTCACGC
CACACCGGGCTACTGCAGAG
GTGCAGTGCAGGCAGTTTGC
GATCAGAAGGTACAGAGAAG
CCTTACAGAAAACCTGTTTGC
TCCAAGTCAGTTTAATCACCG
GGGAAGCGTTGACAACAAGC
ACCTGATCAATCCCTGGCTC
TTGGGACTTTTAAATCACGTTG
GATCTGCAAGCATATCTGTCG
ATCTGAACCTGCAGCTCCTC
GATCTGCAAGCATATCTGTCG
ATCTGAACCTGCAGCTCCTC
GCATTTGCCTTGATGGTTGTG
TCGTCTGGTTTAGAGTGCTGC
TTTATTAGAATAATTAATTAGCA
GATAGAAGTCGATGGAAAGTCC
ATGATGAGAACATTGTTTACAG
TGAGAGAACAATGTGGATGAC
CTCCTGTTTTGTTTTGTGAAA
GTTCACAAGGTCATTTCCAGC
GTCCATTGTGTCAAGATAGAG
TCTTCATTTCAGGCTGCAAAG
CAGTGAGACGATTACCTTGG
GTGAGCAGCCCACATTGAAC
CAGTGAGACGATTACCTTGG
GTGAGCAGCCCACATTGAAC
CCCTGAGATAGAAACCACTG
CACCATGCTTGGATGCAAAAG
GATCCCTTTTGAATTTTTCTAG
ACAGTGAGGTCCAGAAGTCG
GTTGACCAAGAAACCAACATGC
GAAGCTTTGCTCTAATCCACG
CCTTCCTCTGGCCATTCTCAC
TACATCGCAGAGAATTCGTAAG

Fluoreszcens
jelolés
ATTOS565
FAM
FAM
ATTOS565
ATTOS565
HEX
FAM
ATTOS50
HEX
ATTOS565
FAM
HEX
ATTOS50
HEX
HEX
ATTOS565
ATTOS50
FAM
HEX

ATTO550

Feltapadasi Fragment:
hémeérséklet hossz
Q) (bp)

60 210-234
60 209-299
60 173-267
63 144-220
38 134-240
39 138-253
60 158212
39 132-152
x er::il;:ésnv
60 110-196
e er::il;:ésny
38 192-270
39 159-283
60 116-211
60 254312
60 125-255
60 151-221
e er::il;:ésny
60 126-208
60 283-305

Multiplex

markereket emeltiik ki (MFW9, MFW12, MFW28).
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YUE és mtsai., 2004

CROQOIIMANS és mtsai.,
CROQOIIMANS és mtsai.,
CROQOIIMANS és mtsai.,
CROQOIIMANS és mtsai.,
CROOITMANS és mtsai.,
CROQOIIMANS és mtsai.,
CROQOIIMANS és mtsai.,
CROQOIIMANS és mtsai.,
CROQOIIMANS és mtsai.,
CROOITMANS és mtsai,
CROQOIIMANS és mtsai.,
CROQOIIMANS és mtsai.,
CROQOIIMANS és mtsai.,
CROQOIIMANS és mtsai.,
CROOITMANS és mtsai.,
CROQOIIMANS és mtsai.,
CROQOIIMANS és mtsai.,

CROOIIMANS és mtsai.,

1997

1997

1997

1997

1997

1997

1997

1997

1997

1997

1997

1997

1997

1997

1097

1997

1997

1997



2. melléklet: A mitokondrialis DNS markeren alapulé vizsgalatba bevont citokrom b szekvenciak adatai

NCBI kéd Gelenlég?;;;i;tban) Faj Domesztikalt/vad vonal Orszag, szarmazasi hely Gelelr-ll?jl:)llgtgggtsban) Referencia
- BoM1 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Tiszaszentimre H1 Jelen dolgozat
- BoM2 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Tiszaszentimre H2 Jelen dolgozat
- BoM3 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Tiszaszentimre H1 Jelen dolgozat
- BoM4 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Tiszaszentimre H1 Jelen dolgozat
- BoM5 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Tiszaszentimre H1 Jelen dolgozat
- BoM6 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Tiszaszentimre H1 Jelen dolgozat
- BoM7 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Tiszaszentimre H3 Jelen dolgozat
- BoM8 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Tiszaszentimre H1 Jelen dolgozat
- BoM9 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Tiszaszentimre H1 Jelen dolgozat
- BoM10 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Tiszaszentimre H4 Jelen dolgozat
- HoS1 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Hortobagy H1 Jelen dolgozat
- HoS2 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Hortobagy H1 Jelen dolgozat
- HoS3 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Hortobagy H1 Jelen dolgozat
- HoS4 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Hortobagy H1 Jelen dolgozat
- HoS5 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Hortobagy H1 Jelen dolgozat
- HoS6 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Hortobagy H1 Jelen dolgozat
- HoS7 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Hortobagy H1 Jelen dolgozat
- HoS8 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Hortobagy H1 Jelen dolgozat
- HoS9 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Hortobagy H1 Jelen dolgozat
- HoS10 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Hortobagy H1 Jelen dolgozat
- HoM1 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Hortobagy H1 Jelen dolgozat
- HoM2 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Hortobagy H3 Jelen dolgozat
- HoM3 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Hortobagy H1 Jelen dolgozat
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HoM4 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Hortobagy H1 Jelen dolgozat
HoM5 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Hortobagy H1 Jelen dolgozat
HoM6 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Hortobagy H1 Jelen dolgozat
HoM7 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Hortobagy H1 Jelen dolgozat
HoM8 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Hortobagy H1 Jelen dolgozat
HoM9 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Hortobagy H1 Jelen dolgozat
HoM10 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Hortobagy H1 Jelen dolgozat
SzS1 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Debrecen H1 Jelen dolgozat
SzS2 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Debrecen H1 Jelen dolgozat
SzS3 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Debrecen H1 Jelen dolgozat
SzS4 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Debrecen H1 Jelen dolgozat
SzS5 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Debrecen H1 Jelen dolgozat
SzS6 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Debrecen H1 Jelen dolgozat
SzS7 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Debrecen H3 Jelen dolgozat
SzS8 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Debrecen H5 Jelen dolgozat
SzS9 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Debrecen H1 Jelen dolgozat
SzS10 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Debrecen H3 Jelen dolgozat
HaS1 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Debrecen H1 Jelen dolgozat
HaS2 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Debrecen H1 Jelen dolgozat
HaS3 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Debrecen H1 Jelen dolgozat
HaS4 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Debrecen H1 Jelen dolgozat
HaS5 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Debrecen H1 Jelen dolgozat
HaS6 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Debrecen H1 Jelen dolgozat
HaS7 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Debrecen H1 Jelen dolgozat
HaS8 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Debrecen H6 Jelen dolgozat
HaS9 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Debrecen H1 Jelen dolgozat
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HaM1 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Hajdszoboszl6 H14 Jelen dolgozat
HaM?2 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Hajdiszoboszl6 H15 Jelen dolgozat
HaM3 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Hajdszoboszl6 H16 Jelen dolgozat
HaM4 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Hajdtiszoboszlo H17 Jelen dolgozat
HaM5 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Hajdtiszoboszlo H18 Jelen dolgozat
HaM6 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Hajdiszoboszlo H19 Jelen dolgozat
HaM7 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Hajdliszoboszlo H20 Jelen dolgozat
HaM8 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Hajdiszoboszlo H21 Jelen dolgozat
HaM9 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Hajdliszoboszlo H22 Jelen dolgozat
HaM10 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Hajdtszoboszlo H1 Jelen dolgozat
BiM1 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Biharugra H23 Jelen dolgozat
BiM2 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Biharugra H1 Jelen dolgozat
BiM3 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Biharugra H1 Jelen dolgozat
BiM4 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Biharugra H1 Jelen dolgozat
BiM5 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Biharugra H1 Jelen dolgozat
BiM6 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Biharugra H1 Jelen dolgozat
BiM7 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Biharugra H24 Jelen dolgozat
BiM8 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Biharugra H1 Jelen dolgozat
BiM9 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Biharugra H1 Jelen dolgozat
BiM10 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Biharugra H1 Jelen dolgozat
BiS1 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Biharugra H1 Jelen dolgozat
BiS2 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Biharugra H1 Jelen dolgozat
BiS3 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Biharugra H1 Jelen dolgozat
BiS4 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Biharugra H25 Jelen dolgozat
BiS5 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Biharugra H1 Jelen dolgozat
BiS6 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Biharugra H1 Jelen dolgozat
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BiS7 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Biharugra H1 Jelen dolgozat
BiS8 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Biharugra H1 Jelen dolgozat
BiS9 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Biharugra H1 Jelen dolgozat
BiS10 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Biharugra H1 Jelen dolgozat
Sz1 1 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Szarvas H1 Jelen dolgozat
Sz1_2 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Szarvas H1 Jelen dolgozat
Sz1_3 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Szarvas H1 Jelen dolgozat
Szl 4 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Szarvas H26 Jelen dolgozat
Sz1 5 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Szarvas H1 Jelen dolgozat
Sz1_6 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Szarvas H1 Jelen dolgozat
Sz1 7 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Szarvas H1 Jelen dolgozat
Sz1 8 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Szarvas H1 Jelen dolgozat
Sz1 9 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Szarvas H1 Jelen dolgozat
Sz1 10 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Szarvas H1 Jelen dolgozat
SzM1 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Szarvas H1 Jelen dolgozat
SzM2 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Szarvas H1 Jelen dolgozat
SzM3 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Szarvas H1 Jelen dolgozat
SzM4 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Szarvas H1 Jelen dolgozat
SzM5 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Szarvas H27 Jelen dolgozat
SzM6 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Szarvas H1 Jelen dolgozat
SzM7 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Szarvas H1 Jelen dolgozat
SzM8 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Szarvas H1 Jelen dolgozat
SzM9 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Szarvas H1 Jelen dolgozat
Szm10 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Szarvas H28 Jelen dolgozat
TaS1 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Szarvas H1 Jelen dolgozat
TaS2 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Szarvas H29 Jelen dolgozat
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TaS3 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Szarvas H30 Jelen dolgozat
TaS4 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Szarvas H1 Jelen dolgozat
TaS5 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Szarvas H1 Jelen dolgozat
TaS6 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Szarvas H31 Jelen dolgozat
TaS7 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Szarvas H1 Jelen dolgozat
TaS8 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Szarvas H1 Jelen dolgozat
TaS9 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Szarvas H1 Jelen dolgozat
TaS10 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Szarvas H12 Jelen dolgozat
SzP1 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Szarvas H32 Jelen dolgozat
SzP2 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Szarvas H1 Jelen dolgozat
SzP3 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Szarvas H1 Jelen dolgozat
SzP4 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Szarvas H1 Jelen dolgozat
SzP5 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Szarvas H1 Jelen dolgozat
SzP6 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Szarvas H1 Jelen dolgozat
SzP7 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Szarvas H33 Jelen dolgozat
SzP8 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Szarvas H1 Jelen dolgozat
SzP9 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Szarvas H1 Jelen dolgozat
SzP10 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Szarvas H34 Jelen dolgozat
How1 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Hortobagy H7 Jelen dolgozat
How?2 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Hortobagy H8 Jelen dolgozat
Hows3 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Hortobagy H1 Jelen dolgozat
How4 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Hortobagy H9 Jelen dolgozat
How5 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Hortobagy H7 Jelen dolgozat
How6 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Hortobagy H10 Jelen dolgozat
How?7 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Hortobagy H11 Jelen dolgozat
Hows8 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Hortobagy H12 Jelen dolgozat
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- HoW9 Cyprinus carpio domesztikalt Magyarorszag: Hortobagy H13 Jelen dolgozat
- Amw1 Cyprinus carpio vad Magyarorszag: Szarvas H35 Jelen dolgozat
- AmW2 Cyprinus carpio vad Magyarorszag: Szarvas H36 Jelen dolgozat
- AmW3 Cyprinus carpio vad Magyarorszag: Szarvas H37 Jelen dolgozat
- AmW4 Cyprinus carpio vad Magyarorszag: Szarvas H38 Jelen dolgozat
- AmW5 Cyprinus carpio vad Magyarorszag: Szarvas H39 Jelen dolgozat
- AmW6 Cyprinus carpio vad Magyarorszag: Szarvas H40 Jelen dolgozat
- AmW?7 Cyprinus carpio vad Magyarorszag: Szarvas H41 Jelen dolgozat
- AmW8 Cyprinus carpio vad Magyarorszag: Szarvas H42 Jelen dolgozat
- AmW9 Cyprinus carpio vad Magyarorszag: Szarvas H1 Jelen dolgozat
- AmW10 Cyprinus carpio vad Magyarorszag: Szarvas H43 Jelen dolgozat
AP009047 - Cyprinus carpio vad Japan: Shiga Prefecture, Biwa-to H44 %’8‘? UCHI és mtsai,,
AP017363 - Cyprinus carpio betelepitett vonal Japan: Kasumigaura t6 H45 MABUCHI, 2016
AP017364 - Cyprinus carpio betelepitett vonal Japan: Kasumigaura t6 H46 MABUCHI, 2016
AP017365 - Cyprinus carpio betelepitett vonal Japan: Kasumigaura to H47 MABUCHI, 2016
Cyprinus carpio carpio . , L
JN105352 - (orosz  szért  pikkelyes pontos statusza nem Oroszorszag H48 HU o msai, nincs
tiikrds ponty) ismert publikalva
Cyprinus carpio . . L
JN105353 - xingguonensis  (Xingguo pontos statusza nem nincs adat H47 HU I mntsai, nincs
Voros ponty) ismert publikalva
Cyprinus carpio . , L
JN105354 - haematopterus  (Jangce pontos statusza nem nincs adat H47 HU 8 misai, nincs
folyo vadponty) ismert publikalva
IN105357 ) Cyprinus _ carpio pontos statusza nem nincs adat H49 HU & mtsai, nincs
wuyuanensis ismert publikalva
IX188253 ) Cyp.r.lnus ce}rplo var. color pontos statusza nem Kina: Zhejiang tartomény H43 WANG és mtsai.,
(Oujiang szines ponty) ismert 2013
Cyprinus carpio , , .
JX188254 - haematopterus (Huanghe pontos statusza nem nincs adat H50 WANG _ és misai,

ponty)

ismert

nincs publikalva
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Cyprinus carpio

KF856964 wananensis domesztikalt Jiangxi tartomany H49 LIN és mtsai., 2014
. . . L , LIN és mtsai., nincs
KF856965 Cyprinus carpio longfin vad Kina: Jangce folyo H51 publikilva
KE932266 Cyprinus carpio longfin pontos statusza nem nincs adat H49 LIN s WANG, nincs
ismert publikalva
KJ511882 Cyprinus carpio koi pontos statusza nem no data H43 LIN & WANG, nincs
(Japanese koi ponty) ismert publikéalva
KJ511883 Cyprinus carpio (magyar pontos statusza nem no data H1 LIN & WANG, nincs
ponty) ismert publikalva
Cyprinus carpio pontos statusza nem RENSHAW és mtsai.,
KP013086 (LodgeLab Ccarpio_1) ismert no data Ha3 nincs publikélva
Cyprinus carpio (Oujiang pontos statusza nem LIN és WANG, nincs
KP993136 vadponty) ismert no data H48 publikélva
KP993137 Cyprinus carpio (Zujiang pontos statusza nem no data H43 LIN & WANG, nincs
vadponty) ismert publikalva
Cyprinus carpio , .
KP993138 haematopterus (amur vad Amur folyo H52 LIN b WANG, nincs
publikalva
ponty)
KP993139 Cyprmu% ?arplo carpio pontos statusza nem nincs adat H1 LIN & WANG, nincs
(német tiikros ponty) ismert publikalva
KU146529 Cyprinus carpio carpio pontos _statusza nem nincs adat H53 ZOU,. s misal,
ismert benytjtva
Cyprinus carpio . , -
KU146530 xingguonensis  (Xinguo pontos statusza nem nincs adat H48 ZOU. o misat., NINGS
o ismert publikalva
vOrds ponty)
KU159761 Cyprinus carpio pontos _statusza nem nincs adat H43 LI ?S, mtsal., nincs
ismert publikalva
KU301745 Cyprinus carpio nudus pontos _statusza nem nincs adat H46 Park. e,s misat., nincs
ismert publikalva
. . pontos statusza nem . . SCHROETER és
MG570426 Cyprinus carpio ismert USA: Pennsylvania H25 misai., 2020
- - pontos statusza nem s SCHROETER és
MG570427 Cyprinus carpio ismert USA: Erie t6 H1 misai., 2020
- - pontos statusza nem AL - SCHROETER és
MG570435 Cyprinus carpio ismert USA: Dél-Karolina H1 misai., 2020
MH202953 Cyprinus carpio (Jinbian | pontos statuszanem | peart folye H54 YE és mtsai., 2018
ponty) ismert
MK088487 Cyprinus carpio pontos statuszanem | 4. vissf1d kultra H55 WEI és misai., nincs
ismert publikalva
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Kina: Quanzhou megye, Guilin varos,

MK?291479 Cyprinus carpio (Guilin) domesztikalt ) . H56 MA ¢és mtsai., 2019
Guangxi tartomany
MT780875 Cy_prlnus _carpio  var. pontos statusza nem nincs adat H57 WANG és mtsai.,
baisenensis ismert benytjtva
Cyprinus carpio carpio ontos statusza nem
NC_018035 (orosz  szort  pikkelyes P . nincs adat H48 HU, nincs publikalva
tiikros ponty) Ismert
Cyprinus carpio . , .
NC_018036 xingguonensis  (Xingguo pontos statusza nem nincs adat H47 HU ! misat., nines
Voros ponty) ismert publikalva
Cyprinus carpio . , .
NC_018037 haematopterus  (Jangce pontos statusza nem nincs adat H47 HU s mtsal., nines
folyé vadponty) ismert publikalva
Cyprinus carpio . . L
NC_018039 wuyuanensis (Wuyuan pontos statusza nem nincs adat H49 HU oS Imisal, nincs
vords ponty) ismert publikalva
Cyprinus carpio color pontos statusza nem . . . WANG és mtsai.,
NC_018366 (Oujiang color ponty) ismert Kina: Zhejiang tartomany H43 2013
. . pontos statusza nem . XIONG és mtsai.,
MN544290 Cyprinus carpio ismert nincs adat H45 nincs publiklva
. . pontos statusza nem . CHANG ¢és mtsai.,
NC_001606 Cyprinus carpio ismert nincs adat H58 1994
KU050703 Cyprinus carpio poNtos stitusza nem nincs adat H48 H.UANG e WANG,
ismert nincs publikalva
AB158807 Cy_prlnus carpio (Japanese domesztikalt Japén H46 MABUCHI és mtsai.,
koi ponty) 2005
AB158806 Cy_prlnus carpio (Japanese domesztikalt Japén H43 MABUCHI és mtsai.,
koi ponty) 2006
Cyprinus carpio (Biwa- . MABUCHI és mtsai.,
AB158805 tavi vadponty) vad Japan H44 2005
Cyprinus carpio (Biwa- . MABUCHI és mtsai.,
AB158804 tavi vadponty) vad Japéan H44 2005
Cyprinus carpio (Biwa- . MABUCHI és mtsai.,
AB158803 tavi vadponty) vad Japan H44 2005
KY949549 Cyprinus carpio pontos statusza nem | o H60 YUAN és DAL, nincs
ismert publikalva
KY949550 Cyprinus carpio pontos .Stamsza nem Kina H61 YUA.N, és DA, nincs
ismert publikalva
KY949551 Cyprinus carpio pontos statusza nem Kina H62 YUA.N, ¢ DA, nincs
ismert publikalva
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pontos statusza nem

YUAN és DAL, nincs

KY949552 Cyprinus carpio ismert Kina H63 publiklva
KY949553 Cyprinus carpio pontos izt;tél;za nem Kina H64 :u%ﬁl’(\; lf/sa DA, nincs
KY949554 Cyprinus carpio pontos isst;téﬁza nem | Kina H46 :uubﬁkNa o~ DA, nincs
KY949555 Cyprinus carpio pontos isst;téﬁza nem | Kina H65 :uubﬁkNa o~ DA, nincs
KY949556 Cyprinus carpio pontos iitrf,]té‘rstza nem | gina H48 :u%ﬁg lisa DA, nincs
. . pontos statusza nem , YUAN és DAL, nincs
KY949557 Cyprinus carpio ismert Kina H46 publikalva
. . pontos statusza nem , YUAN és DAL, nincs
KY949558 Cyprinus carpio ismert Kina H49 publikalva -
KY949559 Cyprinus carpio pontos stétusza nem | ;. H43 YUAN és DAI, nincs
ismert publikalva
- . pontos statusza nem , YUAN és DAI, nincs
KY949560 Cyprinus carpio ismert Kina H66 publikalva
. . pontos statusza nem , YUAN és DAL, nincs
KY949561 Cyprinus carpio ismert Kina H63 publikalva -
KY949562 Cyprinus carpio pontos statusza nem | o He67 YUAN & DA, nincs
ismert publikalva _
KY949563 Cyprinus carpio pontos statusza nem Kina H59 YUA.‘N, é DA, nincs
ismert publikalva
Cyprinus carpio
AY347276 rubrofuscus (Big-belly domesztikalt Kina: Guangdong tartomany H46 ZHOU és mtsai., 2004
ponty)
Cyprinus carpio
AY347277 rubrofuscus (Big-belly domesztikalt Kina: Guangdong tartomany H68 ZHOU és mtsai., 2004
ponty)
Cyprinus carpio - . . ..
AY347278 rubrofuscus (Purse vords domesztikalt Kina: J‘a‘?gx‘hta“ﬁma“% AbOr‘g‘“ah stock H69 ZHOU és mtsai., 2004
ponty) conservation hatchery of Xingguo red carp
Cyprinus carpio A . , .
AY347279 rubrofuscus (Purse vords domesztikalt Kina: Jiangxi tartomany, Aboriginal stock H70 ZHOU és mitsai., 2004
nonty) conservation hatchery of Xingguo red carp
Cyprinus carpio
AY347280 rubrofuscus  (Yuanjiang vad Kina Yunnan tartomany, Yuanjiang folyo H71 ZHOU és mtsai., 2004
foly6 vadponty)
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Cyprinus carpio

AY347281 haematopterus  (Jangce vad Kina: Hubei tartomény, Liangzi t6 H72 ZHOU és mtsai., 2004
foly6 vadponty)
Cyprinus carpio A . . -
AY347282 haematopterus  (Xingguo domesztikalt Kina: Jiangxi tartomany, Aboriginal stock Hag ZHOU és mtsai., 2004
- conservation hatchery of Xingguo red carp
vOros ponty)
Cyprinus carpio Kina: Oroszorszagbol betelepitett és a Kinai
haematopterus (orosz o Tudomanyos Akadémia Hidrobiologiai . .
AY347283 szort  pikkelyes  tiikros domesztikdlt Intézetének Guangiao kisérleti allomasan H48 ZHOU és mtsai., 2004
ponty) tartott
Cyprinus carpio N . . .
AY347284 haematopterus  (Xingguo domesztiklt Kina: Jiangxi tartomdny, Aboriginal stock Hag ZHOU és mtsai., 2004
- conservation hatchery of Xingguo red carp
vOros ponty)
- - Kina: Japanbol betelepitett és a Kinai
Cyprinus __carpo . Tudoményos Akadémia Hidrobiologiai .
AY347285 haematopterus (japan koi domesztikalt . . e . s H48 ZHOU és mtsai., 2004
Intézetének Guangiao kisérleti allomasan
ponty)
tartott
Cyprinus carpio
AY347286 haematopterus (Qingtian domesztikalt Kina: Zhejiang tartomany, Qingtian megye H48 ZHOU ¢és mtsai., 2004
ponty)
Cyprinus carpio Kina: Oroszorszagbol betelepitett és a Kinai
AY347287 haematopterus  (orosz domesztikalt Tudomdnyos Akadémia Hidrobiolégiai Ha8 ZHOU és misai., 2004
szort  pikkelyes  tiikros Intézetének Guangiao kisérleti allomasan
ponty) tartott
Cyprinus carpio
AY347288 haematopterus (Qingtian domesztikalt Kina: Zhejiang tartomany, Qingtian megye H62 ZHOU és mtsai., 2004
ponty)
. . Kina: Japanbdl betelepitett és a Kinai
Cyprinus carpo Tudomanyos ~Akadémia Hidrobiologiai
AY347289 haematopterus (japan koi domesztikalt omany - a1 s 8! H48 ZHOU és mtsai., 2004
Intézetének Guangiao kisérleti allomasan
ponty)
tartott
Cyprinus carpio
AY347290 rubrofuscus  (Yuanjiang vad Kina: Yunnan tartomany, Yuanjiang folyo H73 ZHOU és mtsai., 2004
foly6 vadponty)
Cyprinus carpio
AY347291 haematopterus  (Jangce vad Kina: Hubei tartomany, Liangzi to H60 ZHOU és mtsai., 2004
foly6 vadponty)
AY347292 Cyprinus  carpio _ carpio domesztikalt Németorszag H74 ZHOU és mitsai., 2004

(német tiikros ponty)
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Cyprinus carpio carpio

AY347293 (német tikrds ponty) domesztikalt Németorszag H75 ZHOU és mtsai., 2004
AY347294 %’E{gjg“filygavrségonﬁ)r pio vad Oroszorszég: Volga folyo H76 ZHOU és mtsai., 2004
AY347295 %/g{gizufi lyga\ts(il?)onﬁ; pio vad Oroszorszag: Volga folyo H1 ZHOU és mtsai., 2004
EU689059 E:g{)ﬂl(‘)lg lisa dp)C(?IItF;:)CJ carpio vad Gorogorszag: Volvi to H1 qu\:lsSaIIRlz%g)éJ &
EU689060 fgyo'zgg - d;:}:fyif carpio vad Gordgorszag: Volvi t6 H1 meSa'IR'Z%gg s
EU689061 E:g{iggn L\j; d;(i:gj)o carpio vad Gorogorszag: Volvi to H1 :]L\{Isilll?lz%g; &
EU689062 E:g{iggn L\j; d;(i:gj)o carpio vad Gorogorszag: Volvi to H1 :]L\{Isilll?lz%g; &
EU689063 fgyo'zgg - d;:}:fyif carpio vad Gordgorszag: Volvi t6 H1 meSa'IR'Z%%J *
EU689064 E:g{irolg lii d;:;g:)o carpio vad Gorogorszag: Doirani to H1 ll’nl\:lsSalleilzl?)gs;J &
EU689065 E:g{i:)lgn L\J/Sa d;:;gj)o carpio vad Gorogorszag: Doirani to H1 :nl\{lssallR,IZ%(OJQU &
EU689066 gﬂ;‘g - d;:;fyi)" carpio vad Gorogorszag: Doirani t6 H1 mfsi'i?;%(g; &
EU689067 E:g)grolglfa d;:nrf;)o carpio vad Gorogorszag: Evros folyo H1 :nl\:lsilll:\?;%(gg &
EU689068 E:g)ggglisa dpcoar:tpyi)o carpio vad Gorogorszag: Evros folyo H1 :nl\:lssélflz%gg &
EU689069 gﬂ;‘g - d;:;fyi)" carpio vad Gorogorszag: Evros folyo H1 mfsi'i?;%(g; &
EU689070 (Cgﬁ)'g - d;:nrfyi)" carpio vad Gorogorszag: Aliakmonas folyo H1 :n'\fsi'i?'z?)gg &
EU689071 fg’g;gg - dlf(‘;"nrfyi)o carpio vad Gérdgorszig: Aliakmonas folyo H1 :n'\fsi'lR'Z%S; &
EU689072 (Cgﬁgg - d;j}:{’;)" carpio vad Gorégorszg: Aliakmonas folyo H1 mfssa'i'f'z%g; &
KF574485 Cyprinus carpio pontos sttuszanem | ygig H77 I'?i\r’l\é's\;ia'iszv;msai"
KF574486 Cyprinus carpio pontos iztrz]iqt:rstza nem India H77 rl?i\:]\(l;ls\;itt))llik;v?tsai.,
KF574487 Cyprinus carpio pontos isstitgrstza nem India H77 z\r/l\éls\;ialik;v:ﬁsai"
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pontos statusza nem

DWIVEDI és mtsai.,

KF574488 Cyprinus carpio ismert India H77 nincs publikélva
KE574489 Cyprinus carpio pontos statusza nem India H77 DWIVEDI. és mtsai.,
ismert nincs publikalva
KE574490 Cyprinus carpio pontos .statusza nem India H77 D.WIVEDI. & mtsai.,
ismert nincs publikalva
Cyprinus carpio pontos statusza nem . , APALIKOVA és
FJ478020 ismert Oroszorszag: Tavol-Kelet, Amur folyo H78 mtsai.. 2011
F1478021 Cyprinus carpio pontos statuszanem | o o, o740: Tavol-Kelet, Amur folyé H79 APALIKOVA &
ismert mtsai., 2011
Cyprinus carpio ntos stitusza nem RYLKOVA és
HM008693 pontos statusza ne nincs adat H80 KALOUS, nincs
ismert g
publikalva
HMO08692 Cyprinus carpio vad Mekong folyé, T4jfold H81 I2<601\I£OUS és mtsai,
Cyprinus carpio carpio
(gorég vadponty) (var. Gorogorszag: Eatoloakarnanian tartomany, TSIPAS ¢és mtsai.,
Q868871 communis) (pikkelyes vad Trichonida t6 HL 2009
ponty)
Cyprinus carpio carpio e , . , . .
. Gorogorszag: Eatoloakarnanian tartomany, TSIPAS ¢és mtsai.,
DQ868872 g%(égﬁari S\;adponty) (var. vad Lysimacheia t6 H1 2009
Cyprinus carpio carpio
(gorég vadponty) (var. Gorogorszag: Eatoloakarnanian tartomany, TSIPAS és mtsai.,
DQ868873 communis) (pikkelyes vad Lysimacheia t6 H1 2009
ponty)
Cyprinus carpio carpio
(gorég vadponty) (var. Gorogorszag: Eatoloakarnanian tartomany, TSIPAS és mtsai.,
DQ868s74 communis) (pikkelyes vad Ozeros to H1 2009
ponty)
Cyprinus carpio carpio o . . . , .
e Gorogorszag: Eatoloakarnanian tartomany, TSIPAS ¢és mtsai.,
DQ868875 g%(éz(l)ﬁari S\;adponty) (var. vad Amvrakia (6 H1 2009
MH797143 Cyprinus carpio pontos statusza nem nincs adat H45 C.HENG e mtsat.,
ismert nincs publikalva
MH797144 Cyprinus carpio pontos .Statusza nem nincs adat H82 C.HENG .es, mtsat.,
ismert nincs publikalva
EU676848 Cyprinus carpio pontos statusza nem nincs adat H1 KET.TBATAD’ nines
ismert publikalva
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pontos statusza nem

CHEN ¢s HWANG,

HQ443697 Cyprinus carpio carpio ismert Tajvan H83 nincs publikdlva
MURAKAMI és
. pontos statusza nem . mtsai., kizarolag az
AB111951 Carassius auratus auratus ismert nincs adat NCBI  adatbazisban
publikalt (2004)
MURAKAMI,
AB045144 Carassius cuvieri pontos statusza nem nincs adat klzaro,la.g az NCBI
ismert adatbazisban
publikalt (2001)
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3. melléklet: Becsiilt nullallélek gyakorisaga a vizsgalt 14 magyar pontytajfajtdban 12 mikroszatellit marker felhasznalasaval

Téjfajta/ hajdL:lSZOboszléi §zegedi hajdﬁizo?oszléi hqrtobégyi hor.t.ob.e:igyi hortobagyi bigfiru"grai bi.harugrai sza[vas"i sz.feg?di . tatai szgrvasi P3  amuri pikkelyes hajdﬁb?sz?rményi
Lokusz pikkelyes pikkelyes tiikros pikkelyes tikros nyurga tiikros pikkelyes 15 tiikros tikros  pikkelyes pikkelyes vadponty tiikros
Cca24 0.087 0.000 0.000 0.001 0.000 0.021 0.000 0.000 0.066 0.000 0.000 0.000 0.083 0.000
MFW3 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
MFW4 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.067 0.000 0.000 0.000
MFW17 0.000 0.023 0.000 0.000 0.006 0.037 0.000 0.020 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
MFW31 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.008 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
MFW6 0.001 0.192 0.041 0.048 0.069 0.000 0.033 0.085 0.064 0.173 0.040 0.202 0.189 0.000
MFW7 0.000 0.088 0.000 0.050 0.000 0.000 0.000 0.012 0.058 0.000 0.014 0.000 0.000 0.000
MFW11 0.000 0.160 0.000 0.000 0.133 0.237 0.262 0.164 0.000 0.305 0.000 0.000 0.317 0.000
MFW13 0.000 0.184 0.000 0.016 0.011 0.000 0.000 0.154 0.258 0.298 0.011 0.000 0.184 0.000
Ccab7 0.000 0.000 0.000 0.044 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.051 0.000 0.000
MFW15 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
MFW26 0.000 0.000 0.234 0.212 0.000 0.086 0.206 0.192 0.063 0.000 0.007 0.000 0.095 0.000
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13. ROVIDITESEK JEGYZEKE

AFLP
AMOVA
Apr

Ar

ATP

bp

coll

cytb

DE MEK AT

d.f.
Dc
dHW
D-loop
dNTP
exon
FAO

Ho
HWE
intron
K

k

MAS
MCMC

amplifikalt fragment hossz polimorfizmus
molekularis variancia

egyedi allélek szadma

atlagos allélgazdagsag

adenozin-trifoszfat

bazispar

citokrom-oxidaz II. alegység

citokréom b

Debreceni Egyetem Mez6gazdasag-, Elelmiszertudomanyi és

Kornyezetgazdalkodasi Kar Allattenyésztési Tanszék
szabadsagfok

Cavalli-Sforza és Edwards-féle genetikai tavolsag

a HWE-t4l eltér6 16kuszok szama

mitokrondrialis DNS kontroll régidja
dezoxiribonukleozid-trifoszfatok

kodolo régio

Egyesiilt Nemzetek Szervezetének Elelmezésiigyi
Mezdgazdasagi Szervezete,

Food and Agriculture Organization of the United Nation
beltenyésztési egyiitthatd

genetikai differencialodas mértéke

haplotipus

haplotipus-diverzitas

vart heterozigozitasi érték

valos heterozigozitasi érték

Hardy-Weinberg egyensuly

nem-kodold régio

csoportok szama

nukleotid kiilonbségek atlagos szama

markerekkel tamogatott szelekcio

Markov Chain-Monte Carlo

120

és



MJ
MNA

Na
NCBI

Ne
Nm

PCR
QTL

RAPD
RFLP
rRNS
SD
SNP

SSR
STR
VNTR
WGS

Median-Joining Network

tajfajtankénti atlagos allélszdm

elemszam

atlagos allélszam

Nemzeti Biotechnolégiai Informaciés Kézpont,
National Center for Biotechnology Information
effektiv allélek atlagos szam

génaramlasi érték

polimorf helyek szama

szignifikancia

polimeraz lancreakcid

mennyiségi tulajdonsag lokusza
kiiszobérték

véletlenszertien amplifikalt polimorf DNS
restrikcios fragment-hossz polimorfizmus
riboszomalis RNS

szOras

egy nukleotidot érintd polimorfizmus,
Single Nucleotide Polimorphism
egyszeri szekvencia ismétlodés

rovid tandem ismétlddés

valtozo szdmu tandem ismétlodés

teljes genom szekvenalas

nukleotid diverzitas
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14. ABRAK JEGYZEKE
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abra:

abra:

abra:

abra:

abra:

Az étkezési haltermelés megoszlasa fajonként Magyarorszagon 2020-ban.
Hortobagyi pikkelyes magyar pontytéjfajta.

A vadon €16 pontypopulaciok elterjedési teriiletei Eurazsiaban.

Az orokitéanyag sematikus abrgja.

A ponty faj esetén leggyakrabban alkalmazott molekularis genetikai
markerek bemutatasa.

A citokrom b régié elhelyezkedése a ponty mitokondridlis DNS
genomjaban.

Fobb 1épései az 11j generaciods szekvendldsi technikdknak.

A vizsgalt tajfajtak mintagyiijtési helyei.

A mikroszatellit markerek optimalizalasainak bemutatasa a hortobagyi
pikkelyes t4jfajta egy egyedén.

Cyprinus carpio teljes mitokondrialis genom szekvencian (X61010.1)
altalunk hasznalt primerpar elhelyezkedése.

Neighbor-joining filogenetikai fa, mely a vizsgalt tizennégy magyar
pontytajfajta kapcsolatat mutatja tizenketté mikroszatellit marker alapjan.
Bootstrap érték: 1000.

Egyedek klaszteranalizise Bayes-féle algoritmussal és 12 mikroszatellit
markerrel elemezve K=14 esetén.

Az egyedi szinten készitett fokomponens-analizis (PcoA) a tizenkettd
mikroszatellit marker alapjan.

A tizenharom magyar pontytajfajta és az amuri vadponty valamint egyéb
ponty vonalak haplotipusainak kapcsolata a citokrom b régi6 687 bp
hosszlisagu szakaszainak szekvenciai alapjan.

Bayes-féle klaszteranalizis a STRUCTURE-ben K=2, 3 és 10 esetén.
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15. TABLAZATOK JEGYZEKE

. tablazat:
. tablazat:
. tablazat:

. tablazat:

g1 A W N -

. tablazat:

6. tablazat:

7. tablazat:

8. tablazat:

9. tablazat:

10. tablazat:

11. tablazat:

12. tablazat:

A 2018. évi halaszati és akvakultira termelés a vilagban.

A nyurga- és tOponty testalakjanak és mutatdinak jellemzoi.

A szarvasi €16 és mélyhtitott génbankban jelenleg fellelhetd pontytajfajtak.
A genetikai markerek jellemzdinek 6sszehasonlitasa.

A vizsgalt tajfajtdk genetikai diverzitasdnak paraméterei vonatkozo
adatok.

A vizsgdlt tajfajtak heterozigozitdsara, beltenyésztettségére ¢és a
populacio-hozzarendelésére vonatkozd adatok.

Péaronkénti Fg értékek (4tlo felett) és Dc tavolsag (4tlo alatt) a 13 magyar
pontytdjfajta és az amuri pikkelyes vadponty kozott a tizenkettd
mikroszatellit l6kusz alapjan.

Molekularis variancia analizis (AMOVA) a vizsgalt tizenharom magyar
ponty és az amuri pikkelyes vadponty tdjfajtakon beliil.

A vizsgélt pontytdjfajtak szekvencidi alapjan detektalt haplotipusok
alakulasa.

A tizenhdrom magyar pontytdjfajta és az amuri pikkelyes vadponty
genetikai paraméterei a 687 bp hosszasagl cyt b szekvenciak alapjan.

A Tajima D és Fu FS genetikai sokféleségre vonatkozd paraméterei a
tizenharom magyar pontytdjfajta és az amuri pikkelyes vadponty 687 bp
hosszusagu cyt b szekvenciak alapjan.

A tizenhdrom magyar pontytijfajta és az amuri pikkelyes vadponty

AMOVA eredményei a 687 bp cyt b szekvenciak alapjan.

123



16. MELLEKLETEK JEGYZEKE

1. melléklet: Mikroszatellit primerek jellemz6i.

2. melléklet: A mitokondrialis DNS markeren alapulo vizsgalatba bevont citokrém b
szekvencidk adatai.

3. melléklet: Becsiilt null allélek gyakorisaga a vizsgalt 14 magyar pontytajfajtdban 12

mikroszatellit marker felhasznalasaval.
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17. KOSZONETNYILVANITAS

Koszonetemet szeretném kifejezni témavezetomnek Prof. Dr. Kusza Szilvianak
sz¢éleskorli  segitségnyujtasaért, a kutatds elvégzéséhez sziikséges feltételek
megteremtéséért €s folyamatos biztositasaért valamint a szakmai munkam lelkiismeretes

iranyitasaért és mert hitt bennem.

Nagyon halas vagyok Dr. Bercsényi Miklos professzor urnak, hogy szakmailag
lektoralta dolgozatomat. Az épitd kritikai jelentés mértékben javitottak dolgozatom

szinvonalan.

Koszonettel tartozom Dr. Javer Andras professzor trnak tamogatasaért, mely a szakmai

eléremenetelemet segitette.

Koszonettel tartozom Dr. Mohammad Reza Ashrafzadehnek és Dr. Rasoul

Khosravinak a bioinformatikai elemzésekhez nyujtott segitségiikért.

K6sz6n6m Dr. Bagi Zoltannak a kutatassal kapcsolatos szakmai beszélgetéseket, melyek

a dolgozat 6sszeallitdsaban pdtolhatatlan segitséget jelentettek.

Koszonet illeti tovabba Balog Katalint, az Allatgenomikai kutatécsoport minden volt és

jelenlegi munkatarsat, akik segitették a laboratériumban végzett munkamat.

Szeretném megkdszonni az Allattenyésztési Tanszék Halbiologiai laboratérium minden
munkatarsanak, hogy hasznos tanacsaikkal és Onzetlen segitségiikkel tdmogattdk
munkamat valamint kdszondom a mintavételezésben nyujtott segitségiiket: Dr. Fehér

Milan, Dr. Barsony Péter, Kertész Attila, Kovacs Laszlé, Lelesz Judit, Minya Daniel.

Halasan koszondm a halgazdasagok és a MATE Szent Istvan Campus Halészati
Kutatokozpont génbankban dolgoz6é munkatarsainak, hogy a mintakat rendelkezésemre
bocsajtottak: Dr. Kovacs Gyula, Horvath Ferenc, Nagy Zoltan, Péntek Lajos, Puskas

Nandor, Simonits Géza.
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Prof. Dr. Dobranszki Juditnak és Baginé Dr. Hunyadi Agnesnek a lelki

tamogatasukért €s a biztatasukért vagyok rendkiviil halas.

Végezetiil szeretném koszonetemet kifejezni férjemnek Végh Tamasnak, Sziileimnek,
Testvéremnek, Sogoromnak, Csaladomnak ¢s Barataimnak, akik az évek soran lelki
tdmogatassal és végtelen tiirelemmel mindvégig mellettem alltak. Biztatasuk nélkiil jelen

dolgozat nem késziilhetett volna el.

A munkat a kévetkezo projektek tamogattak:

e A munka a GINOP-2.3.2-15-2016-00025 projekt keretei kozott az Eurdpai
Regionalis és Fejlesztési Alap és Magyarorszag Kormanya tamogatasaval
valosult meg.

e A munkat az EFOP-3.6.1-16-2016-00022 szamu projekt tamogatta. A projekt az
Eurépai Unid tdmogatasaval, az Eurdpai Szocidlis Alap tarsfinanszirozasaval
valosult meg.

e A munka elkészitését az EFOP-3.6.3-VEKOP-16-2017-00008 szamu projekt
tamogatta. A projekt az Eurdpai Unid tdmogatasaval, az Eurdpai Szocidlis Alap

tarsfinanszirozasaval valosult meg.
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18. NYILATKOZATOK

NYILATKOZAT

Ezen értekezést a Debreceni Egyetem Allattenyésztési Tudomanyok Doktori Iskola
keretében készitettem, a Debreceni Egyetem doktori (Ph.D.) fokozatanak elnyerése

céljabol.

Debrecen, 2022.10.25.

Véghné Toth Bianka Monika
a jelolt alairasa

NYILATKOZAT

Tanusitom, hogy Véghné To6th Bianka Moénika doktorjelolt 2018-2022. kozott a fent
megnevezett Doktori Iskola keretében irdnyitasommal végezte munkajat. Az
értekezésben foglalt eredményekhez a jelolt o©nalld alkotd tevékenységével
meghatarozoan hozz4jarult, az értekezés a jelolt onallé munkdja. Az értekezés elfogadasat

javaslom.

Debrecen, 2022.10.25.

Prof. Dr. Kusza Szilvia
egyetemi tanar
a téemavezeto aldairasa
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