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1. A DOKTORI ERTEKEZES ELOZMENYEI ES CELKITUZESEI

A domesztikalt fajok tenyésztéséhez hasonldan a vizi fajok domesztikacidja is az
evolucios nyomas egyik formaja. Az evoliciés nyomas hatdsainak vizsgalata
elengedhetetlen az akvakultira gyakorlatdnak javitasdhoz. Ezen nyomasok hatasait a
molekularis genetika alkalmazasa felfedheti ¢és felhasznalhatdo az akvakultara
gyakorlatanak javitdsdra. Az antropogén hatasok befolyasolhatjdk a fogva tartott
populaciok genetikai szerkezetét, kiemelten a kereskedelmi érdekek miatt szaporitott
formakat. Mindebbdl kifolyolag rendkiviil fontos a genetikai sokféleség ismerete azon
szakemberek szamara, akik az allomanyukat javitani szeretnék. Tovabba a fogva tartott
populacidk genetikai szintli megismerése nélkiilozhetetlen az allattenyésztési gyakorlatok
természetben valo tilélési képességét, valamint befolyésolja alkalmazkodo képességét a
kiilonbozé kornyezeti valtozasokra. Tehat egy faj fennmaradasahoz valamint
rezisztenciajahoz genetikai variaciora van sziikség. A genetikai variaciok kezeléséhez
sziikséges a fajok, fajtak, tajfajtak genetikai sokféleségének jellemzése, mindezen feliil a
fajok genetikai allapotanak allando figyelemmel kisérése elengedhetetlen megdrzésiikhoz
¢s kezelésiikhoz.

A gazdasagilag jelentés ponty (Cyprinus carpio L.) halfajnak vilagszerte
probaljék javitani genetikai alloméanyat a kiilonb6z6 halgazdasdgokban betelepitések,
keresztezések révén. Ennek ellenére azonban a fajt szamos veszély fenyegeti, mint
példaul homogenizalddott génkészlet a fogva tartds miatt, amikor a szaporitok ugyanazt
a genetikai er6forrast alkalmazzdk. A mesterséges betelepitések, tenyésztési
tevékenységek is problémakat okozhatnak akar tajfajtdkon beliil is. Hangsulyozni kell a
genetikai eltolodas hatdsait is az alapitd és/vagy palacknyakhatisokat, mely hatdsok
feltételezhetden befolyassal voltak a betelepitett domesztikalt ponty populédciokra.

A fentiekben leirt problémak alapjan fogalmaztuk meg célkitlizéseinket, ahol
figyelembe vettiik, hogy Magyarorszagon a tenyésztett pontyoknak (fajon beliil) helyi
populacidi alakultak ki, melynek okai az eltéré kornyezeti feltételek, a kiilonbozd
gazdasagok eltérd tenyésztési tevékenységei, a tenyészallomanyok zart tenyésztési
rendszerei €s a kis méretiik voltak. Annak ellenére, hogy kereskedelmi szempontbol igen
jelentds és hatalmas piaci kereslettel bird fajrol van szd, hianyos genetikai adatok
jellemzik valamint tovabbra sem egyértelmli a rokonsdgi viszonyaik és eredetiik.
Tovabba figyelemreméltdé tény az is, hogy a magyar halgazdasiagok a sajat ponty

alloméanyukat kiilon tajfajtdnak tekintik, melyek esetében a fenotipusos kiilonbség
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elenyészd. Az orszagban kizardlag fajtaclismerésre bejelentett vagy fajtaclismeréssel
rendelkezd fajtak, vagy hibridek hozhatdak kereskedelmi forgalomba tovabbtenyésztésre,
amennyiben rendelkeznek az eredetiikr6l szolo fajtaclismeréssel. Jelenleg genetikai
szlirést nem tartalmaz a teljesitményvizsgalat.

A molekuldris markerek segitségével feltarhatéak a populacion beliili és a
populaciok kozotti Osszefiiggések, jellemezhetdk az adott populdciok génkészletei,
hasznos informacidval szolgalhatnak a populaciok szabalyozasahoz a nyomonkovetés
soran. Mindezeken tul a genetikai kiilonbségek meghatdrozasa, a populacioszerkezet
megértése €és a kiillonbozo tajfajtak alkalmassaganak megkiilonboztetése szempontjabol
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 kiilonb6z0 kutatdsokban, mellyel
a ponty genetikai szerkezetére, szarmazasara vonatkozé informaciok tarhatoak fel.

Mindezek ismeretében alkalmaztuk e két modszert dolgozatomban a molekularis
genetikai vizsgalat soran. Véleményiink szerint fontos a magyar pontytajfajtak genetikai
struktirajanak a minél szélesebb korben valé megismerése, hogy eredetiikrdl, rokonsagi
viszonyaikrol pontosabb képet kapjunk, mely hianypotlo adat elengedhetetlen a termelési
tulajdonsaguk, a heterdzishatds javitdsa, valamint a beltenyésztettségi leromlas

meggatolasa érdekében.

Munkank soran az alabbi célkitiizéseink voltak:

Y® A magyar pontytajfajtak genetikai diverzitasanak és populacid szerkezetének
vizsgalata mikroszatellit markerekre alapozva.

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

Y® A vizsgalatba vont magyar pontytajfajtak esetleges keveredésének kimutatasa
biparentalis és maternalis 6roklddésen alapu modszerek segitségével.

Y®  Tudomanyos ismeretek hidnyanak potlasa, melyek segitik a gyakorlati

szakemberek munkajat.



2. ANYAG ES MODSZER
Mintagyiijtés

2017 tavaszan ¢és telén tizenketté magyar pontytdjfajtatodl (biharugrai tiikros €s
pikkelyes, hajdiszoboszloi tiikkros és pikkelyes, szegedi tiikros és pikkelyes, hortobagyi
tiikros, pikkelyes €s nyurga, szarvasi 15 tiikros, szarvasi P3 pikkelyes, tatai pikkelyes),
valamint 2019 tavaszan hajduboszorményi tiikros pontytajfajtatol gyutjtottik be
egyedeinket vizsgalatunkhoz. Tovabbi egyedeket gy(jtottink az amuri pikkelyes
vadpontytdl, melyet a statisztikai értékelések soran kiilsd kontrollként alkalmaztunk (1.

abra).
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1. abra: A vizsgalt tajfajtak mintagytjtési helyei

Magyardzat: A kiillonbdz6 szinek a halgazdasagokat, ahol a mintdzasok torténtek valamint a
mintazott tajfajtakat jelolik. Citromsarga szinnel: Biharugrai Halgazdasag Kft.; lila szinnel:
CLARIAS Mezdgazdasagi, Termelteto és Kereskedelmi Bt.; z6ld szinnel: Hortobagyi Halgazdasagi
Zrt., narancssarga szinnel: Bocskai Halaszati Kft.; kék szinnel: Debreceni Egyetem Mez6gazdasag-,
Elelmiszertudoméanyi és Kornyezetgazdalkodasi Kar Allattenyésztési Tanszék Halbiologiai
laboratorium; sziirke szinnel: MATE Szent Istvan Campus Halaszati Kutatokdzpont.



A mintavételezéskor az egyedeket 1 csepp tomény olaj és 1 liter viz aranyban
szegfliszeg olajjal boditottuk el. Az egyedek faroktisz6jabol egyedenként 0,5-3 cm-es
darabokat metszve gyljtottiink szovetmintakat, melyeket 96%-0s etanolban -20 °C-on
taroltunk a genomialis DNS kivonasaig.

A mitokondridlis DNS vizsgalathoz minden téjfajtatol 10-10 egyedet hasznaltunk
fel a vizsgalatunkhoz (n=140). Ezenkiviil az NCBI adatbankb6l 114 referencia
szekvenciat tudtunk alkalmazni.

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

megvalaszolasara.

Genomialis DNS izolalasa

A genomialis DNS (gDNS) izoldldsa a tajfajtak szovetmintaibol (farokuszo)
tortént E.Z.N.A. Tissue DNA Kit (Omega Bio-Tek, Norcross, GA, USA) segitségével.
Az izolalas soran a gyartd utasitasait kovettiik. Az izolalt genomidlis DNS-eket mindkét

eljaras esetében -20 °C-on taroltuk a tovabbi felhasznalasig.

Mikroszatellit markeren alapulé vizsgalat

Irodalmi adatok alapjan huszonkettd leggyakrabban alkalmazott mikroszatellit
marker keriilt kivalasztasra tervezett vizsgalatunkhoz, melybdl végiil hlisz mikroszatellit
markert (Cca24, Cca67 (YUE és mtsai., 2004) és MFWI1, MFW2, MFW3, MFW4,
MFW6, MFW7, MFW9, MFW11, MFW12, MFW13, MFW15, MFW16, MFW17,
MFW20, MFW26, MFW28, MFW29, MFW31 (CROOIJMANS ¢s mtsai., 1997))
hasznaltunk a PCR reakcidhoz. A primerparok feltapadasi hdmérsékletét gradiens PCR
segitségével hatdroztuk meg. A primerparok koziil a forward primer esetén fluoreszcens
jelolést alkalmaztunk, melyre a fragmentek multiplexbe soroldsahoz ¢€s leolvasasukhoz

volt sziikség (1. tablazat).



1. tablazat: Mikroszatellit primerek jellemzoi

Mileroszatellit Forward & b keenc F‘“J?';wlés homirsdhlet o Multiplex Referencia
i (°C) (bp)

Cea2s ié:gg&?%:?:&f%gm ATTOS65 60 210-234 L YUE és mtsai. 2004

Cea6? ?&?ggﬁg%ﬁgﬁé&?gf& FAM 60 209-299 3. YUE és mtsai., 2004

MFW1 gi‘é%‘;g‘;%ﬁg%&%‘}r%%g c FAM 60 173267 4, CROOIIMANS és mtsai., 1097
MFW2 g’;géigggggéé‘ég‘é%ﬁgg ATTOS565 63 144220 4. CROOIIMANS és mesai., 1997
MFW3 gé;g:gfgfﬂi‘géf&ﬁ;‘ég ATTO565 58 134240 1. CROOIIMANS és mtsai., 1997
MFW4 ég%ﬁ%g%‘%g;ﬂg:fgg HEX 59 138253 L CROOIIMANS és mtsai., 1997
MFW6 ??gég:é%ﬁgﬁg,ﬁgﬁgg%m FAM 60 158212 2. CROOIIMANS és mtsai., 1997
MFW7 g?g%iiéé?gézég%ggc’ ATTO550 50 132-152 2. CROOIIMANS és mtsai., 1097
e GISORGIIOOS e e coommsem
MFW11 ?gé;g%gggﬁ&g%g’gé ATTOS565 60 110-196 2. CROOIIMANS és mtsai., 1097
MFW12 gﬂg&gﬁf&%@?ggﬁg@%&‘ FAM 60 er:f_fgm 3. CROOITMANS és misai., 1997
MFW13 ?égéi%ﬁ‘é‘ﬁ;gg?&?&(} HEX 58 192270 2. CROOIIMANS és mtsai., 1997
MFW15 gﬁg:‘égfgggggggféc ATTO550 50 150-283 3. CROOIIMANS és mtsai., 1997
MFW16 ?g?gégggggggfgg iﬁj‘fg HEX 60 116211 3. CROOIIMANS és mtsai., 1997
MFW17 g’;g:g‘éﬁéggéﬂi%g& HEX 60 254-312 1. CROOIIMANS és mtsai., 1097
MFW20 g’;glg‘éﬁéggéi&%g& ATTOS565 60 125255 3. CROOIIMANS és mesai., 1997
MFW26 gig{:i‘;ggﬁg&?ggiﬁa ATTO550 60 151221 4. CROOIIMANS és mtsai., 1997
MFW28 gégggg&ggg&‘fgﬂg%? FAM 60 er?{f}mcésm_ L CROOITMANS és mtsai., 1997
MFW29 gﬂ%‘éﬁg?ég%ﬁ%‘ﬁé?c HEX 60 126-208 4. CROOIIMANS és mtsai., 1997
MFw3y  CCTTCCTCTGGCCATTCTCAC ATTO550 60 283305 L CROOIIMANS és misai., 1097

TACATCGCAGAGAATTCGTAAG

A fragment analizist a BIOMI Kft. (G6do6ll6, Magyarorszag) cég végezte. Az
allélek leolvasdsa a PeakScanner v.1.0 program (Applied Biosystem, Foster City, CA,
USA) hasznalataval tortént. Harom mikroszatellit marker a fragmentanalizis sordn nem
vagy hidnyos eredményt nyujtott, igy kizartuk azokat a statisztikai értékelésekbdl
(MFW9, MFW12, MFW28). Az adatok statisztikai értékelése soran a MICRO-
CHECKER, a FreeNA, a GENEPOP v.4.3., a GenAlEx 6.41., az FSTAT v.2.9.3.2., a
POPGENE 1.32., a GENECLASS v.2.0., az Arlequin 3.5.2.2. és a CLUMPP v.1.1.2.
programok voltak segitségiinkre. Fontos megjegyezni, hogy a fragmentanalizis alapjan
tizenhét mikroszatellit marker bizonyult eredményesnek, melyek a vizsgéalatunk kiinduld
pontjai voltak. Ezek koziil, azonban a szignifikansan magas nullallélszamot (>0,2) és a
nem informativ alléleket mutatd mikroszatellit lokuszokat kizartuk a tovabbi
elemzésekbél (MFW1, MFW2, MFW16, MFW20, MFW29). A tijfajtak kozotti
paronkénti Fs értékeket, valamint a genetikai tavolsagot (D) a Wright fixacids index,

valamint a Cavalli-Sforza és Edwards genetikai tavolsag segitségével szamitottuk ki. Az



eredményeinket a POPULATION v. 1.2.28., a TreeView, a STRUCTURE 2.3.4. és a
DISTRUCT v.1.1. programok segitségével vizualizaltuk.

Mitokondrialis DNS vizsgalat

A mitokondrialis DNS citokrom b régi6 egy szakaszat amplifikaltuk PCR
segitségével a MABUCHI és mtsai. (2005) altal alkalmazott 6sszesen 742 bp hosszl
szakaszt lefedd primerparral (forward primer: 5> TGAGGACAAATATCCTTTTGAGG
3’ (L15172-Cytb) és reverse primer: 5° CCGATCTTCGGATTACAAGACCG 3’
(H15913-Thr)).

A mintdk szekvendldsit a Macrogen Europe (Amszterdam, Hollandia) cég
végezte, szekvenald primerként a PCR amplifikdlashoz felhasznélt forward primer
alkalmazaséval.

A leolvasott nukleotidok helyességét a MEGAG6 programmal ellendriztiik és az
el6forduld hibakat manudlisan javitottuk. A kapott szekvencidkat valamint az NCBI
adatbazisban elérhet6 114 szekvenciat a ClustalW programmal illesztettiik, valamint
hasonlitottuk 6ssze. Szintén a MEGAG6 programot hasznalva egyenld hosszusagura (687
bp) vagtuk a szekvenciakat.

Az adatok statisztikai értékelése soran a DnaSP 5.10., a PartitionFinder 2.1.1., a
BEAST v.2.3., a Network 10.2., az Arlequin 3.5.2.2.,a STRUCTURE 2.3.4., a CLUMPP
v.1.1.2. és a DISTRUCT v.1.1. programokat hasznaltuk.



3. EREDMENYEK

3.1. Mikroszatellit markeren alapulé vizsgalat eredményei

A genetikai diverzitas €és a populaciok kozotti genetikai tdvolsagok elemzéséhez
a magyar ponty tizennégy tdjfajtajan beliil, 6sszesen 630 egyedet vizsgaltunk tizenkettd
mikroszatellit marker bevondsaval.

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 nullall¢lek elemzését tekintve a tizenkettd mikroszatellit
markeren beliill az MFW6, MFW11, MFW13, MFW26 markerek esetén potencidlisan
vitathatd kiiszobértéket (r>0,2) detektaltunk egyes tajfajtaknal. Azonban az Gsszes
tajfajtdban figyelembe véve a nullallélek kis gyakorisdgat és a program nem szignifikdns

eredményeit, nem hagytunk el 10kuszt a tovabbi elemzések soran.
Genetikai sokféleség paraméterei
A vizsgdlt magyar pontytdjfajtak genetikai sokféleségének paramétereire

vonatkozo adatokat a 2. tablazatban mutatjuk be.

2. tablazat: A vizsgalt tajfajtak genetikai diverzitdsanak paraméterei vonatkozo

adatok
Tajfajta MNA  Apr  Ar Ne dHW
hajduszoboszlo6i pikkelyes 6,500 9 1,670 5,290 1
hajduszoboszldi tiikros 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 tiikrds 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 tiikros 13,080 22 1,800 5,360 5
amuri pikkelyes vadponty 8,500 17 1,800 5,870 1

MNA: tdajfajtankeénti atlagos allélszam,; APr: egyedi allélek szama; Ar: dtlagos allélgazdagsag,
Ne: effektiv allélek datlagos szama, dHW: a HWE-14! eltérd [6kuszok szdma



Eredményeink alapjan az 0sszes 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 hajduszoboszloi
pikkelyesnél (6,500) és a biharugrai tiikrésnél (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) t4jfajtaknal figyeltiik meg. Az Gsszes tajfajta koziil kiemelkedik a hortobagyi
nyurga tajfajta, mely esetében figyeltiik meg a legnagyobb egyedi allélszamot, valamint
a legnagyobb atlagos allélgazdagsagot (Ar=1,890).

Az atlagosan vart heterozigozitasi érték a tizennégy tajfajta esetén 0,800 volt,
mely érték 0,710 (szarvasi 15 tiikros) €s 0,890 (hortobagyi nyurga) tartoményon beliil
valtozott (3. tablazat).

3. tablazat: A vizsgalt tajfajtdk heterozigozitasara, beltenyésztettségére €s a populacio-

hozzarendelésére vonatkozd adatok

Tajfajta Ho He Fis Populacio-hozzarendelési
teszt (%0)
hajduszoboszloi pikkelyes | 0,790 0,730 -0,080 100
hajduszoboszloi tiikrds 0,920 0,820 -0,118 97
szegedi pikkelyes 0,770 0,750 -0,027 88
szegedi tiikrds 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
hajdubdszérményi tikrés | 0,990 0,800 -0,250 100
amuri pikkelyes vadponty | 0,740 0,810 0,083 100

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

Eredményeink alapjan a  Dbeltenyésztési  egyiitthatd  értéke  -0,250
(hajdiboszérményi tiikros) €s 0,083 (amuri pikkelyes vadponty) kozott valtozott.
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A populécio-hozzarendelési teszt eredménye azt mutatta, hogy az egyedek
93,64%-ban a szarmazasuknak megfeleld tajfajtahoz vannak sorolva.

A genetikai differencialodas mértéke (Fst) 0,028 (biharugrai tiikros és hortobagyi
tikkros kozott) 0,231 (szarvasi 15 tiikros ¢és hajdiszoboszloi pikkelyes kozott)

tartomanyon beliil valtozott (4. tablazat).

4, tablazat: Paronkénti Fs értékek (atlo felett) és Dc tavolsag (atlo 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 SZ1 SzM TaS SzP AmW BoM

HaS 0,000 0,164 0,173 0,158 0,134 0,131 0.155 0,152 0,231 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 0066 0,077 0,176 0,09 0,080 0074 0,112 0,066
HoS 0,702 0,649 0454 0,000 0,051 0,035 0,071 0,076 0,155 0,106 0,071 0,072 0,102 0,090
HoM 0.601 0,570 0497 0.479 0,000 0,043 0,028 0,040 0,136 0067 0,079 0074 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 0479 0,000 0,040 0,131 0047 0,101 0,098 0,084 0,121
BiS 0.651 0,559 0,555 0,548 0405 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 0,465 0.547 0615 0498 0585 0429 0493 0437 0000 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 0,612 0,000 0,149
BoM  0.687 0,632 0498 0,561 0,633 0,538 0,632 0,660 0,700 0665 0,560 0,600 0,684 0,000

Jelmagyardzat. HaS: hajduszoboszIoi pikkelyes, SzS: szegedi pikkelyes, HaM: hajdiiszoboszIoi

titkros, HOS: hortobdgyi pikkelyes, HOM: hortobdgyi tiikros, HOW: hortobdgyi nyurga, BiM:

biharugrai tiikros, BiS: biharugrai pikkelyes, SZ1: szarvasi 15 tiikros, SzM: szegedi tiikrés, TaS:

tatai pikkelyes, SzP: szarvasi P3 pikkelyes, AmW: amuri pikkelyes vadponty, BoM:

hajdubdészormenyi tiikros

Eredményeink alapjan a genetikai tavolsag (Dc) 0,347 és 0,723 kozott valtozott

(4. tablazat). A legkisebb genetikai tavolsagot a biharugrai tiikros (BiM) és a hortobagyi
tikkros (HoM) tajfajtak kozott, mig a legnagyobb genetikai kiilonbséget a hajdiszoboszl61
pikkelyes (HaS) és a tatai pikkelyes (TaS) tajfajtak kozott talaltuk. Ez a kiillonbség a
tajfajtak kozotti foldrajzi tdvolsdggal magyaradzhatd (BiM-HoM: foldrajzi tdvolsag ~110
km; HaS-TaS: foldrajzi tavolsag: ~300 km).
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A genetikai tavolsagok (Dc) alapjan filogenetikai fat készitettiink (2. abra),
melyen lathatd, hogy a vizsgalt tajfajtak populacioi harom klasztert alkottak. A biharugrai
tikros, a hortobagyi tiikkros, a biharugrai pikkelyes egy Kklaszterbe (1. klaszter)
csoportosult a szarvasi P3 pikkelyes, a tatai pikkelyes, a hajdiboszérményi tiikros, a
hajdiszoboszloi tiikrds, a hortobagyi pikkelyes és a hortobagyi nyurga tajfajtakkal (2.
klaszter). Ez a két klaszter kapcsolodik a 3. klaszterhez (hajdiszoboszléi pikkelyes,
szegedi pikkelyes, szarvasi 15 tlikros, szegedi tiikros). Az amuri pikkelyes vadponty
tajfajta kiilonallé csoportot alkotott, amely a harom eldbbiekben emlitett klaszterhez

kapcsolodik.

AmW

" HaS )

SzS

7 > 3. klaszter
Sz1

SzM J

HoW \

30

23 HoS

22

2. klaszter

HaM
BoM >
TaS
szp J

21

30

20

BiS
25

04 HoM 1. klaszter

BiM

2. abra: Neighbor-joining filogenetikai fa, mely a vizsgalt tizennégy magyar
pontytajfajta kapcsolatat mutatja tizenkettd mikroszatellit marker alapjan. Bootstrap
értek: 1000
Jelmagyardazat: AmW: amuri pikkelyes vadponty, HasS: hajduszoboszIoi pikkelyes, SzS: szegedi pikkelyes,
SZ1:szarvasi 15 tiikros, SzZM: szegedi tiikros, HOW: hortobdgyi nyurga, HOS: hortobdgyi pikkelyes, HaM:

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

Mindezek alapjan megallapithato, hogy a megfigyelt klaszterezési minta nem volt
Osszhangban a foldrajzi szadrmazassal, valamint a vizsgalt tajfajtdk fenotipusos

(pikkelyes, tiikrds, nyurga) megjelenésiiket tekintve is keveredést mutattak.
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Genetikai szerkezetre vonatkozo adatok

A molekularis varianciaanalizis (AMOVA) eredmények azt mutattdk, hogy a
valos heterozigozitasi érték 3,79% a tajfajtak kozott és 96,03% a tajfajtakon beliil (5.
tablazat) talalhatd6. A szarmazéasuk alapjan hat csoportba rendezett tajfajtak szerinti
csoportositast kovetd eredmények azt mutattak, hogy az eltérés szazalékos aranya kicsi
¢s nem szignifikans (0,42%, p=0,270) a csoportok kozott €s a csoportokon beliil.
Nagyobb ¢s szignifikdns értéket mutatott az eredmény a tajfajtdkon Dbeliil
(3,62%, p<0,001). Az eredmények a tajfajtakon beliili nagyfoku varianciaszintet
mutatnak, ami az egyedek szintjén nagy genetikai valtozatossagra utal, azonban nem

tamasztja ala a tajfajtadk hagyoméanyos megkiilonboztetését.

5. tablazat: Molekularis varianciaanalizis (AMOVA) a vizsgalt tizenharom magyar

ponty és az amuri pikkelyes vadponty téjfajtakon beliil

Csoportok Variancia forras df  Négyzet Variancia Variancia p
szama osszeg elemek (%)

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

Osszesen 1259 538,940 0,429
Hat Téjfajtak kozott 5 10,590 0,001 0,420 0,270
(szdrmazds  Tajfajtakon beliil csoportok kozott 8 14,680 0,015 3,620 0,000
alapjdan) 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 végeztikk 630 egyedre vonatkozoan, ahol a legnagyobb értéket K=14-nél
kaptuk ezt kdvetéen K=2-nél (3. abra).

| 4 ) X daj o e R A M
HaS  SzS HaM HoS HoM HoW iM i SzP AmW  BoM

3. abra: Egyedek klaszteranalizise Bayes-féle algoritmussal és 12 mikroszatellit
markerrel elemezve K=14 esetén (mindegyik klasztert egyedi szin jelol). Minden
fliggbleges oszlop egy egyedet jelent, és az oszlop 14 szinre bontdsa az egyes tajfajtak

becsiilt tagsagi egyiitthatojat jelenti.

A kiilonb6zd halgazdasagokbol szarmazd egyedek szignifikdnsan kiilonboztek

egymastol K=14 ¢értéknél. Ez az eredmény bizonyitékul szolgalhat a magyar
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pontytajfajtak viszonylag nagy genetikai diverzitdsara. Nyolc elemzett tdjfajtat (amuri
pikkelyes vadponty, biharugrai pikkelyes, hajdubdszorményi tiikkrds, hajduszoboszloi
pikkelyes, hajduszoboszloi tiikros, szegedi pikkelyes, szarvasi 15 tlikros, szarvasi P3
pikkelyes) nagyon nagy rokonsagi egyiitthatd jellemzi, és ugy tlinik, hogy mindegyik
kiilonboz6 génkészlettel rendelkezik. A masik hat tajfajta (biharugrai tiikros, hortobagyi
nyurga, hortobagyi pikkelyes, hortobagyi tiikkros, szegedi tiikrds, tatai pikkelyes) esetében
mar megfigyelhetjiik a keveredés genetikai bizonyitékait.

Az elézéekben bemutatott eredményeinket fokomponens-analizissel is
szemléltettiik, mely a vizsgalt magyar pontytajfajtak egyedeinek elkiiloniilésérdl nyujt

informaciot (4. abra).

Fékomponens analizis (PcoA)
¢ hajduszoboszléi pikkelyes
- - x szegedi pikkelyes
o .‘: 3 “-‘ & ma . . .
el % (a2t pnt A hajduszoboszloi tikros
N . N T
e % . o
: . re i o @ hortobégyi pikkelyes
e a -
-A A ‘g ..o . i o @ . .
~ S°ag 0" |oa o, *™ 3 B hortobégyi tiikros
> : e s % : % LIPS L d
" * = N 1 0' . 3- o ® hortobégyi nyurga
e At @ "Wy o -
. . e S8 = 8 ¢ ) X
o o a0 ot tee * _-1' é...,'o‘ 0%,.‘0 A biharugrai tiikros
g %O: . .Sge o &'-"0;0' 8 *‘.ﬁ ) o
S 00 o 4%, s %k ‘-;;.} ®g 4% e A biharugrai pikkelyes
a .
»e: % °o oA o 2. .-.":3: 'yw.o .‘_:o B rasi 15 tikrs
° S 4 M ep oy ‘.;.‘d,--_.A~ @ szarvasi 15 tiikr6s
A o0 -, Y+ s o o.- )
* 3 ?f’ ° ..o.o° °°o?‘_o . ." T Los are 18 szegedi tiikros
- '3‘. " zA.A K % o= |® .A : o oA P
. * S b w B tatai pikkelyes
o
- - e
- . ! A szarvasi P3 pikkelyes
x - o
B amuri pikkelyes vadponty
@ boszérményi tiikrds
Koord. 1.

4. abra: Az egyedi szinten készitett fokomponens-analizis (PcoA) a tizenketto

mikroszatellit marker alapjan

Az egyedi szinten készitett analizis is alatamasztja azt az eredményiinket, hogy az
altalunk vizsgalt magyar pontytajfajtak mennyire keverednek egymassal, szinte
egymasba olvadnak a 4. abran is. Lathato, hogy a vizsgalt egyedek nem kiiloniilnek el
egyértelmilen genetikai vagy foldrajzi tavolsadgaik szerint. Kordbbi eredményeinkkel
Osszhangban a fOkomponens-analizis eredményei is kozeli rokonsagi kapcsolatot

mutatnak a vizsgalt magyar pontytajfajtak kozott.

14



3.2. A mitokondrialis citokrém b markeren alapulo vizsgalat eredményei

Genetikai sokféleség paraméterei

A mitokondrialis DNS citokrom b markeren alapuld vizsgalatunkhoz Gsszesen
138 magyar pontytajfajtatol szarmaz6 egyedet és tovabbi 114 szekvenciat (egyesiilt
allamokbeli, gorog, japan, kinai, német és orosz ponty vonalakhoz tartozokat) vontunk be
vizsgalatunkba, melyeket az NCBI génbankbol toltottiink le. A citokrom b 687 bp
hosszusagu szakaszan az 0sszesen 250 szekvencidban 83 haplotipust azonositottunk. A
magyar pontytdjfajtaktol szarmazo 138 szekvencidn beliil 43 haplotipust detektaltunk,
melybdl 40 1j, eddig még nem kozolt haplotipus volt (6. tablazat).

6. tablazat: A vizsgalt pontytdjfajtak szekvencidi alapjan detektalt haplotipusok

alakulasa

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

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

Jelmagyarazat: HaS: hajdiszoboszIoi pikkelyes, SzS: szegedi pikkelyes, HaM: hajdiiszoboszIo6i tiikros,
HoS: hortobdgyi pikkelyes, HOM: hortobadgyi tiikros, HOW: hortobdgyi nyurga, BiM: biharugrai tiikros,
BiS: biharugrai pikkelyes, SZ1: szarvasi 15 tiikrés, SzM: szegedi tiikrés, TaS: tatai pikkelyes, SzP: szarvasi
P3 pikkelyes, AmW: amuri pikkelyes vadponty, BoM: hajdiiboszérményi tiikrés

A magyar pontytajfajtdk szekvenciainak atlagos haplotipus diverzitis 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
hajdaszoboszldi tiikros (1,000+0,045) tajfajtdkban, 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 téjfajtaban talaltuk
(Hd=0,000£0,000 és ©=0,00000+0,00000). A haplotipus és a nukleotid diverzités értékek
tag hatarok kozott mozogtak (7. tablazat).
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7. tablazat: A tizenhdrom magyar pontytajfajta és az amuri pikkelyes vadponty

genetikai paraméterei a 687 bp hosszasagu cyt b szekvenciak alapjan

Tajfajtak Hd+SD n+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
hajduszoboszloi pikkelyes 0,222+0,166  0,00032+0,00024 1 0,222
hajdaszoboszloi tiikros 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.

Eredményeink azt mutattdk, hogy a polimorfizmus helyek szdma kicsi volt a

biharugrai pikkelyes, a hajdiszoboszl6i pikkelyes, a hortobagyi pikkelyes, a hortobagyi

nyurga, a szarvasi 15 tiikros, a szarvasi P3 pikkelyes, a tatai pikkelyes tajfajtakban.

A tizennégy tajfajta Tajima D értéke (8. tablazat), a hortobagyi pikkelyes tajfajtat

kivéve (0,0000), negativ volt. Fontos azonban megjegyezni, hogy csupan 6t tajfajta

(hortobagyi tiikros, szarvasi 15 tiikros, szarvasi P3 pikkelyes, szegedi tiikrds, tatai

pikkelyes) értéke volt szignifikans (p<0,05).

Ot populaciéo Fu FS értéke (8. tablazat) ugyancsak negativ volt, azonban ezen

értékek koziil csupan kettd tajfajta (hajdaszoboszloi tiikros és hortobagyi nyurga)

mutatott szignifikans értéket (p<0,05).
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8. tablazat: A Tajima D és Fu FS genetikai sokféleségre vonatkozd paraméterei a
tizenharom magyar pontytajfajta és az amuri pikkelyes vadponty 687 bp hosszisagu cyt

b szekvenciak alapjan

Tajfajtak Tajima D Fu FS
biharugrai pikkelyes -1,1117 -0,3393
biharugrai tiikros -1,4731 2,3554
hajduboszorményi tiikros -1,5345 0,9197
hajdaszoboszloi 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 tikros -1,7963* 2,6067
szegedi pikkelyes -0,1297 0,5197
szegedi tiikrds -1,6671* 0,4773
tatai pikkelyes -1,7439* 0,9773
amuri pikkelyes vadponty -1,0597 -2,4354

*p<0,05

Genetikai szerkezetre vonatkozo adatok
Az AMOVA eredményei azt mutattdk, hogy a téjfajtdkon beliili genetikai
variancia (86,22%) magasabb volt, mint a tajfajtak kozotti eltérés (13,78%) (9. tablazat).

9. tablazat: A tizenhdrom magyar pontytajfajta és az amuri pikkelyes vadponty

AMOVA eredményei a 687 bp cyt b szekvenciak alapjan

Variancia L . Variancia o
forras d.f. Négyzetosszeg elemek Variancia (%)
Tajfajtak kozott 13 52,443 0,250 13,78***
Tajfajtakon 124 194.267 1,566 86,227+
belil
Osszesen 137 246,710 1,817

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

A haplotipusok kozotti kapcsolatokat a Median-Joining Network (MJ) é4bran
vizualizaltuk (5. abra). Az MJ halézat két f6 haplocsoportot hozott 1étre a
vizsgalatunkban azonositott 6sszes haplotipusban. A magyar pontytajfajtak szekvenciai
ugyanabba a két haplocsoportba keriiltek, ahol az ,,A” haplocsoport volt a dominans.

Csupan harom egyed (hajdiszoboszl6i tiikkrds 8.: H21, amuri vadponty 1.: H35 és amuri
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vadponty 10.: H43) jelent meg a ,B” haplocsoportban az altalunk mintazott
Magyarorszagrol szarmazo szekvencidkbol. A H1, H3, H12, H25 és H43 kivételével a
ponty populaciobol, valamint az NCBI génbankban elérheté ponty populaciok a HI
leggyakoribb haplotipusba tomoriiltek. Az altalunk vizsgalt magyar ponty populacidokon
kiviil az NCBI génbankbo6l szarmaz6 magyar ponttyal (KJ511883), német tiikorponttyal
(KP993139: C. c. carpio), amerikai Erie-tavi ponttyal (MG570427 és MG570435), Volga
folyobol szarmazé vadponttyal (AY347295: C. c. carpio), gordog vadponttyal
(EU689059-EU689072 ¢és DQ868871-DQ868875: C. c. carpio) és Oregan ponttyal
(EU676848) alkottak kozos haplotipust (H1). Egy masik ko6zos 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.

00000000000000

5. abra: A tizenharom magyar pontytajfajta és az amuri vadponty valamint egyéb ponty
vonalak haplotipusainak kapcsolata a citokrom b régio 687 bp hosszusagu szakaszainak

szekvenciai alapjan
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Az 5. abran kiemelendd, hogy a magyar ponty populdciok k6zos haplotipussal
rendelkeznek Németorszagbol, az Egyesiilt Allamokbol, Oroszorszagbol —és
Gorogorszagbodl szarmazo vonalakkal illetve egy a génbankbol szarmazé magyar ponty
populacio ugyancsak a leggyakoribb haplotipusban jelent meg.

A klaszteranalizisben (STRUCTURE) az adatok logaritmus valdszinlisége
(LnPD) legnagyobb értéket K=3, majd K=10 esetén mutatta (6. abra). A K=2 érték
alapjan az Osszes egyedet kett6 kivételével (hajduszoboszloi tikkros és amuri pikkelyes
vadponty), ugyanabba a klaszterbe csoportositotta. Ezért tigy tlint, hogy nincs bizonyiték
a populaciok K=2-es felosztasara. A K=3 csoportositas alapjan a vizsgalt tajfajtak koziil
nyolc (biharugrai pikkelyes, hajdiboszorményi tiikros, hajduszoboszloi pikkelyes,
hortobagyi nyurga, hortobagyi pikkelyek, szarvasi 15 tiikrds, szarvasi P3 pikkelyes, tatai
pikkelyes) nagyon magas tagsagi egyiitthatokkal egy klaszterbe csoportosult. A tobbi
tajfajta a harom kikovetkeztetett klaszterhez csoportosult és bizonyos szintl keveredési
aranyt mutattak. A K=10 értéket figyelembe véve az emlitett tajfajtak (a hortobagyi

nyurga kivételével) eredményei megegyeztek a K=3 értékeivel.

6. abra: Bayes-féle klaszteranalizis a STRUCTURE-ben K=2, 3 és 10 esetén. Minden
fliggbleges sav egy egyedet jelol, az oszlopok kiilonb6zo szinekre valo szétvalasztasa
pedig az egyes klaszterekhez val6 egyéni tagsagot jelenti. Narancssarga szinnel az

ugyanabba a klaszterbe csoportosult egyedek vannak jel6lve
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A klaszteranalizis (STRUCTURE) eredmények (6. abra) alapjan a K=3 értéknél
nagyon nagy tagsagi egyiitthatokkal ugyanabba a klaszterbe csoportosult nyolc vizsgalt
tajfajta (biharugrai pikkelyes, hajdubdszorményi tiikrds, hajdiszoboszloi pikkelyes,
hortobagyi nyurga, hortobagyi pikkelyek, szarvasi 15 tiikr0s, szarvasi P3 pikkelyes, tatai
pikkelyes) a tizennégy tajfajtabol, amely bizonyitja a pontytajfajtdk nagy genetikai

diverzitasat Magyarorszagon.
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4. AZ ERTEKEZES UJ TUDOMANYOS EREDMENYEI
Mikroszatellit markeren alapulo uj tudomanyos eredmények:

1. Tizenkettd polimorf mikroszatellit marker alkalmazasaval bizonyitottam, hogy az
altalam vizsgalt tizenharom magyar pontytajfajta és 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 orszagbdl szarmazé ponty populacioktol.

Mitokondrialis DNS markeren alapulo j tudomanyos eredmények:

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

Egyiittesen, a két markeren alapulo uj tudomdanyos eredmeények:

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

6. A klaszteranalizis eredményei alapjan ugyanazon 6t tajfajta (biharugrai pikkelyes,
hajdiboszorményi tiikrds, hajduszoboszloi pikkelyes, szarvasi 15 tiikros, szarvasi
P3 pikkelyes) egyedei hasonl6an 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 vonatkozo adatok (egyedi allélek szdma és
allélgazdagsag), tovabba a mitokondridlis DNS markeren alapul6 klaszteranalizis
igazolta, hogy a hortobagyi nyurga tajfajta tekintheté leginkabb genetikailag

kiilonallo t4jfajtanak.
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5. AZ EREDMENYEK GYAKORLATI HASZNOSITHATOSAGA

1.

A halgazdasagok vilagszerte javitani probaljak ponty alloméanyukat betelepitések,
keresztezések révén. A kiilonallo génkészlettel rendelkezd téjfajtak értékes
genetikai allomanyat veszélyeztethetik az eltérd génkészlettel valamint eltérd
fenotipusos megjelenési tajfajtakkal valo keresztezések. Ezaltal ugy véljiik, hogy
a magyar pontytajfajtak megoérzése érdekében elengedhetetlen a tajfajtak
genetikai diverzitasdnak ¢és szerkezetének ismerete, a tenyésztett halak
genetikailag kiilonall6 tajfajtdinak azonositasa, jellemzése valamint fenntartasuk
€s megOrzésiik.

A ponty faj genetikai hatterét veszélyezteti a homogenizalodott génkészlet. A
homogenizalddott génkészlet kialakulasat eredményezheti a fogvatartds valamint,
hogy a szaporitok ugyanazt a genetikai erdéforrast hasznaljak fel a tenyésztés
soran. A génkészlet feltarasa fontos a termelési tulajdonsagok, a heterdzishatas
javitasa és a beltenyésztettségi leromlas meggatolasa érdekében. Ezek alapjan tigy
véljiik, hogy eredményeink felhasznalhatdak az altalunk vizsgalt halgazdasagok
alloményainak javitasara.

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

Feltartuk az éaltalunk vizsgélt t4jfajtakon beliili illetve a tdjfajtdk kozotti
Osszefliggéseket valamint tobbféle megkozelitésben jellemeztiik génkészletiiket.
Eredményeink hasznos informécidval szolgalhatnak a tajfajtak tenyésztésében
illetve a folyamatos monitorozasuk soran.

Véleményilink szerint a molekularis genetikai vizsgalatunk eredményei
hianypoétloak, ezaltal tovabbi vizsgalatok alapjat képezhetik. Tovabba segithetnek
kitolteni a ponty genetikai sokféleségével és populacio szerkezetével kapcsolatos

tudomanyos ismeretek hianyat.
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