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1. BEVEZETES ES CELKITUZES

A tengeri halaszati dgazatban a fogésok mértékének csokkenése, ingadozasa és a tulhaldszas
jellemzd, igy a globalisan ndvekvd halhts fogyasztas iranti igény kielégitését az akvakultiras
termelés folyamatos ndvekedése teszi lehetévé. A termelés folyamatos ndvekedéséhez
szlikségesek a tenyésztés- és tartastechnologiai fejlesztések, aminek eldfeltétele az adott faj
genetikai és szaporodasbiologiai ismerete és az optimalis kornyezeti és tapanyaghasznositasi
paraméterek bedllitdsa. A hagyomanyos tenyésztési modszereken tul egyre jelentdsebbek a
molekularis genetikai markerekre alapozott tenyésztési rendszerek, példaul betegségekkel
szemben rezisztensebb vagy a takarmanyt hatékonyabban hasznosité allomanyok létrehozésa.
Ezen rendszerek a molekularis genetikai modszerek fejlodése és a kiilonb6z6 DNS-markerek
feltarasa révén johettek létre.

A lazacfélék a legjobban kutatott édesvizi, tenyésztett halfajok kdzé tartoznak, ami az egyes
fajok gazdasagi jelentOségével, és a fajokon beliili nagymértékii populacidszintii diverzitasukkal
magyarazhat6. Husuk jo fehérje-Osszetétele €s alacsony zsirtartalma miatt valt értékessé. Emellett
izletességének, szalkamentességének, és fajok viszonylag jo technoldgiatiirésének kdszonhetéen
a mesterséges tartas és szaporitds modszerei hamar kialakultak. Napjainkban a vilag legjelentdsebb
intenziv koriilmények kozott termelt halfajai a lazacfélék. A sebes pisztrang (Salmo trutta m. fario)
Europa 6shonos pisztrangfaja, mely széleskoriien elterjedt, nagy gazdasagi jelentéséggel bir, €s a
vilag szamos orszagaban telepitették €s tenyésztik. A faj a sebes sodrasu, oxigénben gazdag, hideg
vizek lakoja, ami rola kapta a pisztrang-szinttdj elnevezést. Jelenleg inkabb természetvédelmi, és
rekreédcios jelentdsége van, igy az eladott mennyiség is foként a patakok telepitésére szolgal.
Napjainkban Magyarorszag nagyjabol 1200 kilométernyi, a sebes pisztrang szamara megfeleld
természetes vizteriilettel rendelkezik, azonban alkalmas ivohelyek hidnydban, oOnfenntartd
allomanyai a hidegebb vizii, tiszta hegyvidéki patakokra korlatozoédnak. Hazdnkban Lillafiireden
nagyobb mennyiségben, ¢s fajtamegérzési céllal, kisebb mennyiségben Szilvasvaradon is
tenyésztik az dshonos sebes pisztrangot.

A sebes pisztrang molekularis vizsgélatai feltartak a faj nagymértékii genetikai diverzitasat, és
az europai természetes allomanyainak elemzése sordn, a foldrajzi elszigeteltségbdl adodo és a
helyi viszonyokhoz alkalmazkod6 6t, a mitokondridlis DNS alapjan elkiilonitheté evolucios
vonalat azonositottdk: atlanti, dunai, mediterran, adriai, és marvany. Az egyes vonalak a
kiilonboz6 hidrogeografiai teriiletekhez kapcsolddik, melyek az utolsé jégkorszakot kovetd
kolonizaciés folyamatok soran alakulhattak ki. A dunai vérvonal a Duna vizgylijto teriiletére
jellemzd evoluciés vonal, igy a Magyarorszag teriiletén eredd patakok 6shonos pisztrang

allomanyai is a dunai vérvonalba tartozhatnak, azonban az eurdpai allomdnyok intenziv



kutatasdnak ellenére a hazai, vad allomanyok genetikai vizsgélatat ez iddig nem végezték el.
Eurdpaban, tobb orszagban is leirtadk a vonalak antropogén eredetii hibridizaciojat, az idegen gének
izolacié hijan torténd keveredését, ami egyre inkabb veszélyezteti az Gshonos allomanyok
fennmaradésat. Az antropogén folyamatok visszaszoritasa és a helyi kis populaciok védelme egyre
fontosabba valt Eurdpa-szerte. Szamos kezdeményezés indult a foldrajzilag jellemzd vonalak
megOrzésére, az idegen vonalak betelepitésének megsziintetésével és a helyi vonal markerekre
alapozott tenyésztésével.

Ezek alapjan célul tliztem ki a hazai természetes sebespisztrang-populaciok és
tenyészallomanyok populaciogenetikai allapotanak felmérését, illetve az allomédnyok genetikai
Osszetételének, evolicids vonaldnak vizsgélatat. Ehhez, a faj vizsgalatdban széleskoriien
alkalmazott mitokondridlis ¢és sejtmagi PCR-RFLP, valamint mikroszatellit markereket
vélasztottam, melyek alkalmasak a f6 evolucids vonalak elkiilonitésére és a populaciok genetikai
Osszetételének jellemzésére is. Az allomanyok tovabbi jellemzésére, egy, a lazacfélékben
konzervativ ivardeterminacids gén vizsgalatat is tervbe vettem. Végezetiil az alkalmazott markeret
felhasznalva, az dshonos vonal ardnydnak novelésére a hazai tenyészallomanyokban egy genetikai

markerekre alapozott tenyésztési rendszer kialakitasat is célul tiiztem ki.



2. IRODALMI ATTEKINTES

2.1. Az akvakultura jelentosége

A népességnovekedéssel ¢és az egészséges taplalkozas egyre népszeriibbé valasaval
parhuzamosan novekszik a halhus fogyasztasa vildgszerte. Az ENSZ Elelmezési és
Mezdgazdasagi Szervezete (FAO; Food and Agriculture Organization of the United Nations) altal
1950 ota gytijtott adatokon a globalis haldszati és akvakultiras termelés folyamatos (évi 4 %-os)
novekedése figyelhetd meg. A teljes mennyiség a halaszati fogasokbdl €s a tengeri és édesvizi
¢lolények termelésébdl (akvakultirdbol) tevédik Ossze. A halaszati szektorban jelenleg
kismértékd, évi 1%-os novekedés figyelhetd meg, ezzel szemben - a ndvekvd halhus fogyasztasi
igény kielégitésére- az akvakultiraban, az 1990-es évek Ota folyamatos, jelenleg évi 5%-o0s
novekedés tapasztalhatd, amit a fejlodo termelési technologiak tesznek lehetdvé (1. abra). Jelenleg

a fogasokbol és termelésbdl szarmazd Osszes allati eredetli termék (211 millié tonna) nagy része,

88%:-a keriil emberi fogyasztasra, ami éves szinten 20,5 kg/f6 halhus elfogyasztasat jelenti (FAO,

2020b).
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1. abra: A halaszat és az akvakultira globalis termelése 1950 és 2018 kozt (FAO, 2020b).

Mara az akvakultura termelése (114 milli6 tonna) megeldzte a haldszati fogdsok mennyiségét
(97 milli6 tonna). 2018-as adatok alapjan a halaszati fogasok (87%) és az akvakultara termelés
(55%) tobbségét is a tengerbdl szarmaz6 termékek adjak (2. abra), azonban a tengeri akvakultiras
termelés 51 %-a a novényi eredetli termékekbdl szarmazik (3. abra). Ezzel szemben az édesvizi
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akvakultura elsddleges célja a halhus eldallitdsa, ami vilagszerte az édesvizi termelés 90%-at teszi

ki, és ennek 92%-at Azsidban, elsésorban Kinaban allitjak el6 (FAO, 2020b).

A 2018. évi termelés megoszlasa

Tengeri Agazat millio t
akvakultura Tengeri haldszat 85,4
30% Edesvizi halaszat 12,0
Tengeri akvakultura 63,1

Edesvizi Edesvizi akvakultura 51,4

akvakultura

N\

2. abra: A tengeri és édesvizi haldszat és akvakultura termelésének megoszlasa 2018-ban (FAO,

2020b).
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Halak Novények

3. abra: A tengeri és édesvizi akvakultira termelésének 0sszetétele 2018-ban (FAO, 2020b).

A tengeri halaszati dgazatban az 1990-es évek ota a fogdsok mértékének csdkkenése,
ingadozdsa ¢és a tlhaldszas jellemzd. A vilag tengeri haldszatanak fenntarthatosagat segit
megbecsiilni azon haldllomanyok aranya, amik bioldgiailag fenntarthatd szinteken beliil vannak,
azonban ezek aranya az 1974-es 90%-rol, 2017-re 65,8%-ra csokkent (FAO, 2020a). A tulhalaszas

¢s a novekvd népesség miatt, a haltenyésztés fejlesztése jelenti a nélkiilozhetetlen allati fehérje
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termelésének leggazdasdgosabban megvaldsithaté modjat. A termelés folyamatos ndvekedéséhez
sziikségesek a tenyésztés- s tartastechnoldgiai fejlesztések, amihez elengedhetetlen tobbek kozt
az adott faj genetikai és szaporoddsbiologiai ismerete ¢és az optimalis kornyezeti és
tapanyaghasznositasi paraméterek beéllitasa. A hosszu tdva fenntarthatdsdg szempontjabol ezen
feliil sziikséges az energia- ¢és vizfelhasznalds optimalizalasa, a kornyezeti terhelés csokkentése és
a termék mennyiségének novelése és mindségének javitasa is (Thornton, 2010). Szamos faj esetén
ezek a fejlesztések mar lehet6vé teszik az intenziv és folyamatos termelést, azonban a ndvekvd
halhtisigény miatt sziikséges 0j fajok bevonasa ¢és a mar meglévok produktuménak tovabbi
novelése, példaul olyan vérvonalak 1étrehozasaval, amik hatékonyabban hasznositjak a taplalékot,
vagy betegségekkel szemben ellenallébbak. Ezen célok eléréséhez a genetikai markerekre
alapozott tenyésztés és szelekcid (Marker Assisted Selection - MAS) az allattenyésztés egyik
fontos eszkoze. Alkalmazasuk a halakban folyamatosan ndvekszik, mivel a hagyomanyos tartasi
¢s tenyésztési technikakkal (takarmanyozas, tomegszelekcio, stb.) elérheté hozamndvekedés mar
nem elegendd az igények kielégitésére (Park & Moran 1994; Guimaraes et al. 2007). Ezen feliil a
molekularis genetikai moddszerek alkalmasak a beltenyésztettség és az antropogén hatdsok
kovetkeztében lecsokkent természetes diverzitas felmérésére (Ciftci & Okumus 2002; Liu &

Cordes 2004).

2.2. Genetikai markerek az akvakulturaban

A genetikai markerek olyan 6roklédd ismertetdjegyek, amik lehetévé teszik egyedek vagy
populdciok Orokitéanyaganak megismerését. Az idedlis genetikai marker konnyen és gyorsan
kimutathato, gyakran eléfordul a genomban és szamos valtozata van. A molekularis markerek két
kategoriaba sorolhatdak: az I. tipustak az ismert funkcidju génekben talalhaté markerek, mig a II.
tipustiak nem-kodoldé DNS szakaszokhoz kapcsolédnak (Liu & Cordes 2004).

Eleinte a szabad szemmel megfigyelhetd (fenotipusos) markereket alkalmaztak, amik
egyszertien felismerhetdek, azonban szamuk korlatozott és ezek altaldban gazdasagi szempontbol
kevésbé 1ényeges, kvalitativ tulajdonsdgok, amiket akar tobb gén is befolyasolhat. Késébb, a
molekularis genetika fejlodésével a kiilonb6z6 fehérjevaltozatok (polimorfizmusok) kimutatasaval
vizsgaltak az egyedeket. A fehérje markerek vizsgalatdhoz sok szdvetre és egy lassu, draga
specidlis kimutatasi eljarasra van sziikség, a markerek valtozatossaga alacsony €s szdmuk még
mindig korlatozott. Ezen feliil csak a genom 1%-at reprezentaljak a fehérjét kodold gének, igy
ezek a markerek szintén csak a genom egy kis részének vizsgalatdra alkalmasak, azonban a
moddszer nagy elénye, hogy ha egy marker kimutatdsat egy fajon kidolgoztak, az mas fajok

vizsgalatara is alkalmas (Horvéath et al. 2000).
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A DNS szintli markerek kifejlesztése attorést jelentett a genetikai vizsgalatok fejloddésében,
megfigyelése. A DNS markereket sikeresen alkalmaztdk mar a genetikai variabilitds, vagy
beltenyésztéség ¢és a sziildi kapcsolatok felderitésére, fajok és a torzsek azonositasara,
akvakultaraban fontos fajok nagy felbontast genetikai kapcsolddasi térképeinek elkészitésére és a
mennyiségi tulajdonsagokat befolydsolé gének azonositdsdra a markerek altal tamogatott
szelekciohoz (Okumus & Ciftei 2003).

Markerek jellemzésére a polimorf informacids tartalom (Polymorphic Information Content,
PIC) érték hasznalhatd, ez a szamitott érték megmutatja, hogy az adott marker mennyire alkalmas
a polimorfizmus kimutatasara az adott populacidban. Ertékét a detektalt allélok szama és azok
gyakorisaganak megoszlasa befolyasolja. Minél magasabb a PIC értéke, annal magasabb az allélok
szama ¢s egyenletesebb az eloszlasuk. A PIC értéke 0 és 1 kozt mozoghat, 0,5-6t meghaladé PIC
érték esetén az adott marker nagyon informativ, 0,5 és 0,2 kozti PIC értékkel a mérsékelten
informativ markerek rendelkeznek, 0,2 alatt pedig az alacsony informacid tartalmi markerek
talalhatoak, és 0 értéket homozigdta allél esetén kapunk. Vizsgélataink sordn célszerii a 0,5< PIC
értékli markerek hasznalata (Botstein et al., 1980).

Az akvakultaraban leggyakrabban alkalmazott markerek az alloenzimek, a mitokondrialis
DNS, az RFLP, a RAPD, az AFLP, a mikroszatellit és az SNP markerek, 6sszehasonlitasukat az
1. tablazat, ajanlott alkalmazasukat a 2. tablazat tartalmazza (Liu & Cordes 2004). Allo- vagy
izoenzimek az azonos génrdl keletkezd fehérjék aminosavesere miatt kialakuld allélvaltozatai.
Ezek a valtozatok hasonlo6 funkciot latnak el, azonban t6ltés- és/vagy méretbeli kiilonbségek miatt
elektroforézis Gitjan kimutathatdak. Akvakultiran beliili alkalmazasuk a *80-as években kezdddott,
azonban mar a ’60-as években hasznaltdk az izoenzimeket kiilonbozd allatfajok genetikai
vizsgalatara (Hunter & Markert 1957). Az akvakultirdban allomanyazonositasra,
beltenyésztettség és sziilo-utdd kapcsolat nyomon kovetésére, fajok és magasabb rendszertani
csoportok elkiilonitésére hasznaltak, illetve néhany esetben Osszefiiggést talaltak bizonyos allozim
markerek és fenotipusos tulajdonsagok kozt (Hallerman et al. 1986; McGoldrick & Hedgecock
1997).

Az izoenzimek hatranya, hogy a DNS szekvencia bizonyos valtozasai nem jellennek meg
fehérje szinten, igy csokken a kimutathat6 variaciok szdma. Ilyenek a nukleotid-szekvencia azon
polipeptid variaciok, amik nem valtoztatjdk meg a fehérje mobilitasat elektroforézis soran
(szinonim szubsztiticiok). Ezen kiviil a kimutatdshoz igen nagy mennyiségii és friss szovetre van

szlikség. Konnytl és olcso alkalmazasa és kodominans jellege miatt az izoenzimekigen elterjedt
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markerek voltak, azonban a korlatozott allélszamok miatt felhasznalasa csokkent a technologiak
fejlédésével (Liu & Cordes 2004).

A mitokondriilis DNS (mtDNS) a citoplazméban taldlhaté mitokondrium 6rokitdanyaga. Az
mtDNS egy gylrti alaku, az allatokban anyai 6roklédésti, 16-17 kb hosszt molekula, amely
minddssze 37 gént kodol. A gerinces fajok vizsgalata soran megfigyelték, hogy a szekvencia
divergencia gyorsabban halmozddik fel a mitokondridlis DNS-ben, mint a sejtmagiban (Brown,
1985). Ez az akar tizszeres mutacids rata a replikacid soran bekovetkezd javitasi mechanizmusok
hidnyéabol (Wilson et al. 1985), és a haploid mitokondrialis genom szigortian anyai 6roklédésébol
fakad (Birky et al., 1989). A mitokondriumok kénnyen izolalhatok, mivel a sejtben akar tobb tiz
ezer kopidban is megtalalhatoak. Leggyakrabban a mitokondrialis genom nem-kdédolo, ~1 kb
transzkripcigja megindul. A  géneket kodold szakaszok rendkiviil konzervativak.
Szekvencidjukban az egy fajhoz tartozé egyedekben szinte nem talalhatok kiilonbségek, mig a
fajok kozott, az egyes fajokra jellemzd eltérések vannak, igy fajazonositasra is hasznalhatok. A
gének kozotti szakaszok (pl. D-loop) kevésbé konzervaltak, feltehetéen a csokkent funkcionalis
kényszer és a laza szelekciés nyomds miatt, ezért vizsgalatdt a fajnal kisebb rendszertani
egységekhez tartoz6 egyedek, vagy csoportok elkiilonitésére hasznaljak (Bernatchez et al., 1992).
Ezzel szemben a konzervativabb citokrém b gén kodold szakasz a filogenetikai analizisek
elvégzését teszi lehetévé (Johns & Avise, 1998). A mitokondridlis genom a sejtmag valtozasait
nem tiikrozi, igy Onmagéiban korlatozottan alkalmazhat6 a populaciokon beliili diverzitas
vizsgalatara, viszont kitlinden alkalmazhat6 anyai szdrmazasi vonalak azonositdsara ¢&s
nyomonkdvetésére.

A restrikcids fragment hossz-polimorfizmus (RFLP) egy olyan sejtmagi genom vizsgalat,
ami teljesen 0j korszakot inditott meg a bioldgiai tudoméanyokban. A modszer alapja, hogy a
restrikciés endonukleazok specifikus felismerd szekvencidiban lezajlé valtozasok (inszercio,
delécid, szubsztitucid) a hasitohelyek szamat és méretét befolyasoljak (Botstein et al., 1980). A
DNS restrikcios enzimekkel végzett emésztése olyan fragmenteket eredményez, amelyek szama
¢s mérete egyedenként, populacionként és fajonként valtozhat. Az emésztés utan kapott tobb
szazezernyi DNS-fragmentum agardz gélen elektroforézissel elvalaszthatd, majd blottolas utan
jelolt DNS probaval hibridizalva, az egyedi genotipusra jellemzd, egyedi blottoldsi mintazatot
kimutathat6. A hasito helyet hordozé szakasz PCR-alapu felsokszorozédsaval a lokuszok
kimutatasa egyszertisodott, a kiértékelés konnyebbé valt (PCR-RFLP). Az RFLP és PCR-RFLP
markerek eldnye a kodominans 6roklédés, vagyis az egyénben mindkét allél megfigyelhetd az
elemzés soran, azonban ezek a markerek viszonylag alacsony szintli polimorfizmust mutatnak

(altaldban két alléljuk van), igy nagy szdmu marker sziikséges a megfeleld szintli diverzitas
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vizsgalatokhoz. De mas markerekkel kombinalva is alkalmasak diverzitds kimutatasara (Dodgson
etal., 1997; Liu & Cordes, 2004).

A RAPD (Random Amplification of Polymorphic DNA) eljaras soran rovid, 8-10 bp
hosszusagu primerek €s alacsony tapadasi hdmérséklet alkalmazasaval a nukledris DNS anonim
szakaszainak véletlenszerli PCR alapti amplifikalasa torténik (Williams et al., 1990). A
lanchosszabbitds a DNS tobb szakaszan indul meg, €s szdmos kiilonb6zd méretli fragment jon
létre, igy a genom tdbb pontja is vizsgdlhato a szekvencia ismerete nélkiil. A RAPD
polimorfizmusok el6fordulhatnak a primer kotédési helyeken 1évd bazisszubsztitiiciok vagy a
helyek kozotti régiok indeljei miatt. A divergencia az egyes fargmenetek jelenléte vagy hianya,
illetve a fargmentek mérete alapjan allapithaté meg, azonban a dominans/recessziv 6rokl6dés miatt
a homozigéta domindns és a heterozigota genotipusok nem kiilonboztethetdek meg (Wirgin &
Waldman 1994). A médszer elénye, hogy a DNS ismerete nélkiil a genom tobb pontja gyorsan €s
olcson vizsgalhato, kevés DNS elegendd a reakcidhoz és nagy a polimorfizmusa, azonban a nagy
szamu fragment kiértékelése nehézkes ¢s nem alkalmas a heterozigéta genotipus kimutatasara.
Ezen feliil a modszer labor-érzékenysége (alacsony reprodukalhatosag), és a paralog PCR-
termékek jelenléte (kiilonbozd DNS-régiok, amelyek azonos hosszusaguak, és ezért egyetlen
lokusznak tlinnek) korlatozhatjdk e marker alkalmazasat (Pérez et al., 1998). A kedvezd
tulajdonsadgai miatt sok alkalommal hasznaltdk az akvakultardban fajok vagy hibridek
azonositasara (Partis & Wells, 1996), populacio szerkezetének vizsgalatara, a genetikai sokféleség
elemzésére (Yue et al., 2002), valamint tenyésztési vizsgalatok soran (Liu et al., 1998).

Az AFLP (Amplified Fragment Lenght Polymorphism) egy PCR-alapu, tobb 16kuszbol allo
,»ujjlenyomat”-technika, amely egyesiti a kordbban targyalt RFLP és RAPD modszerek eldnyeit,
mikozben csokkenti azok hatranyait. A modszer egy restrikcios emésztéssel kezdddik, mely soran
két enzimet alkalmazunk egy gyakran és egy ritkan hasitét. A keletkezd, de eltéré végl
fragmentekre ismert szekvenciaju adaptereket kapcsolunk, majd PCR reakcidval felsokszorozzuk
a fragmenteket mikdzben szelekciot hajtunk végre az alabbi modon: 1, 2 vagy 3 nukleotiddal
tulnyulo oligonukleotidot és valamilyen jel6lést alkalmazunk egyidejiileg a reakcid soran. A
keletkezett termékeket poliakrilamid gélen, vagy kapillaris elektroforézissel értékeljiik ki (Vos et
al., 1995). A RAPD moddszerhez hasonloan az eljaras eldnye, hogy nagy polimorfitast mutat,
egyszerre tobb 16kuszt lehet vizsgalni, igy markerenkénti koltsége alacsony, illetve nem igényel
elézetes szekvencidlis ismereteket, ezért barmely fajra alkalmazhatd, beleértve a kevésbé jol
vizsgalt halfajokat is. Ezen feliil a specifikus PCR reakcidonak koszonhetéen konnyen
reprodukélhatd. Hatranya, hogy nem alkalmas a heterozigdta genotipus kimutatisara, és hogy

draga detektalo berendezést igényel (Liu & Cordes 2004). Foként fajok és hibridek elkiilonitésére
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(Young et al., 2001), ivari dimorfizmusok kimutatasara, tenyésztési vizsgalatokra (Felip et al.,
2000) és nagy felbontast kapcsolodasi térképek 1étrehozasara hasznaljak (Blears et al., 1998).

A mikroszatellitek egyszerli, ismétldd0 szekvencidk sorozata. Az 1-6 bazisparnyi
ismétlédésekbdl allo repetitiv szakaszt a genom egyetlen pontjara jellemzd hatdrolo szekvencidk
fogjak kozre. A polimorfizmus az ismétlédések szamanak valtozasabol ered (Litt & Luty 1989;
Tautz 1989), ami a hatarold szekvencidra tervezett primerekkel mutathat6 ki polimeraz lancreakcio
segitségével (Bruford & Wayne 1993). A mikroszatellitek a genomban egyenletesen oszlanak el,
halakban atlagosan 10 kbp-onként talalhaté egy-egy ismétlddéssorozat (O’Connell & Wright
1997). Megtalalhatoak kodold (Liu et al., 2001), és nem-kddold régidkban is (Toth et al., 2000).
Altalanossagban elmondhato, hogy a tobb ismétlddésbdl allo mikroszatellitek polimorfabbak, de
megfigyeltek polimorfizmust 6t ismétlést tartalmazo mikroszatelliteknél is (Karsi et al., 2002). A
mikroszatellit 16kuszok mutacios rataja igen magas, 102 - 10 generacionként (Weber & Wong,
1993), ami Osszefligg azzal a jelenséggel, hogy a replikacié soran a polimeraz megcsuszik, ¢és
ezaltal kialakulnak az eltéré ismétlodésszamok (Tautz, 1989).

A mikroszatellitek 6 eldnye a nagy valtozatossdg, az egyenletes genomi eloszlés, és a
szelekciofliggetlen (ha nem kodolo szekvencidban van jelen) és kodominans 6roklddés. Ezen feliil
kis mérete megkdnnyiti a PCR-rel és kapillaris elektroforézissal torténd genotipizalast. Hatranya,
hogy a polimerdz megcstszasa a PCR reakcio soran is megfigyelhetd, ami ,,arnyék fragmentek”
megjelenéséhez vezethet, illetve szdmolni kell a null-allélok jelenlétével, ami a primerek
kotéhelyét érintd mutaciok révén lehetséges (Bruford & Wayne, 1993). Hatranya még a nagy id6-
, koltség- és munkaraforditids a markerfejlesztés sordn (O’Connell & Wright, 1997; Vignal et al.,
2002).

Magas informacidtartalmuknak kdszonhetden a mikroszatellitek jelentésége az 1980-as évektdl
folyamatosan ndvekedett az ujgeneracids szekvenalasi technologidk elterjedéséig (Hughes &
Queller 1993; Pérez-Espona 2017). Halakban is szamos teriileten alkalmaztdk, felhasznalhat6ak
diverzitas vizsgalatokra (Slatkin, 1995), filogenetikai és vérvonal elemzésekre (Lerceteau-Kohler
& Weiss, 20006), géntérképezésre €s markerekre alapozott szelekciora (Yue, 2014), sziil6-utdd
kapcsolat kimutatasara és szarmazas ellendrzésére (Vandeputte et al., 2011).

Az egy nukleotid polimorfizmusok (Single nucleotid polimorphism, SNP) olyan
pontmutaciok (szubsztitiiciok), amelyek egy lokusz adott nukleotid helyzetében alternativ
bazisokat tartalmaznak. Az ilyen szekvencia-kiilonbségek kimutatdsa az 1970-es évek végén a
DNS-szekvenalasi technologidk alkalmazasaval valt lehetségessé, azonban az SNP-k vizsgélata
nagyszamu mintaban csak a génchip technologia megjelenésével terjedt el az 1990-es évek végén
(Chee et al., 1996). Az SNP-k a molekularis markerek fejléddésének fokuszpontjava valtak, mivel

minden szervezetben a leggyakoribb polimorfizmusok, kodominds oroklédést mutatnak, és
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kimutatasuk automatizalhato (Yue & Wang 2017). Elméletileg egy 16kuszon beliil egy SNP akar
négy allélt is képes reprezentalni, azaz négy bazis egyikét tartalmazhatja: A, T, C és G.
Gyakorlatilag azonban kétallélosnak tekinthetd, mivel a legtobb SNP allél altalaban vagy a két
pirimidin C/T, vagy a két purin A/G bézisra korlatozodik. Igy polimorfitasuk nem olyan magas,
mint a tobb allélos markereknek, de ezt a hidnyossagot gyakori eléfordulasuk ellenstlyozza.
Kutatésok alapjan hdromszor-6tszor annyi SNP hasznalata ajanlott, mint mikroszatellit¢ (Beuzen
et al., 2000; Vignal et al., 2002) hasonl6 szintli eredmény eléréséhez. Az SNP-k hatranya, hogy
kimutatasuk koltségesebb és bonyolult eszkdzoket igényel, azonban a technologia fejlodésével ez
egyre koltséghatékonyabba valt, teljes genomra kiterjedd vizsgalatok esetében. Céltol és
mintaszamtol fiiggden kimutatasuk tdrténhet PCR-RFLP technikaval, szekvencia meghatarozassal
(Ahmadian et al., 2000; Cotton, 1993), az SNP markert tartalmazé DNS-szakasz konformacios
vizsgalataval (pl. SSCP (Suzuki et al., 1990), DGGE (Cariello et al., 1988)), vagy oligonukleotid
probak alkalmazasaval valos idejli (kvantitativ) PCR reakcioban (Nurmi et al., 2001) vagy génchip
rendszerben (Hacia et al., 1999). Az 0j generacios szekvenalas (new generation seqeuncing, NGS)
megjelenése lehetové tette a DNS-markerek gyors és nagy 1éptékii, azonban koltségesebb
elemzését Az NGS gazdasagosabb ¢és hatékonyabb alkalmazasara szamos modszert fejlesztettek
ki, ilyen a restrikcios helyhez kapcsoldddé DNS-szekvenalds (RADSeq) (Baird et al., 2008), a dupla
emésztési RADSeq (ddRADSeq) (Maroso et al., 2018), a MIG-Seq (a multiplexalt ISSR
genotipizalas szekvendldssal) (Suyama & Matsuki, 2015), a GT-Seq (genotyping-in-thousands
szekvenalassal) (Schmidt et al., 2020), és a GRAS-Di (genotipizalas véletlenszerti amplikon
szekvenalassal) (Hosoya et al., 2019). Ezek a megkdzelitések tobb ezer SNP egyideji
szekvenalasat €s genotipizalasat teszik lehetdvé, akar referencia genom alkalmazasa nélkiil, ezért
szamos fajban, koztiik a veszélyeztetett fajokban is alkalmaztak (Roques et al., 2019; Schmidt et

al., 2020).
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1. tablazat: Az akvakulturdban leggyakrabban alkalmazott genetikai markerek fobb jellemzo6i (Liu & Cordes 2004)

A DNS elozetes Egy vagy tobb lokusz . . . .
. g, . Sy e Varhato Polimorfitas ,, L
Marker Jellege ismerete Oroklédése  Tipusa egyideji vizsgalatara i s Fobb alkalmazasi teriilete
.y o allélszam mértéke
sziikséges alkalmas
. . ., , , Kapcsoltsagi térképezés,
Alloenzim biokémiai Igen kodominéns L. tipus Egy l6kusz 2-6 alacsony Populdciok vizsgalatok
mtDNS mitokondrialis Igen anyai I é}';)uses Egy l6kusz sok valtozo Anyai vérvonal vizsgalata
. . . L és 1L ) i,
RFLP sejtmagi Igen kodominans tipus Egy l6kusz 2 alacsony Kapcsoltsagi térképezés
. . dominans/ , . . " Populaciok ujjlenyomat
RAPD sejtmag Nem recessziv I tipus T5bb I0kusz 2 kbzepes vizsgalata, Hibridek azonositasa
AFLP sejtmagi Nem domlnar}s/ II. tipus Tobb lokusz 2 magas Kap CS(?lt.S:dgl t.erke,pezes,
recessziv Populaciok vizsgalatok
Kapcsoltsagi térképezés,
Mikroszatellit sejtmagi Igen kodominans I tipus Egy l6kusz sok magas Populaciok vizsgalatok,
Leszarmazasi vizsgalatok
. . ., L és L , 2 (de Kapcsoltsagi térképezés,
SNP sejtmagi Igen kodominans tipus Egy l6kusz legfelicbb 4) alacsony Populiciok vizsgalatok

2. tablazat: Az akvakultiraban leggyakrabban alkalmazott genetikai markerek javasolt alkalmazéasa (Liu & Cordes 2004)

Vizsgalat Javasolt marker Egyéb hasznos marker
Faj azonositas mtDNS,RAPD AFLP, mikorszatellit, alloenzim
Alfaj/ fajta azonositas mtDNS, AFLP, mikroszatellit RAPD
Hibrid azonositas RAPD AFLP, mikroszatellit, mitokondrialis DNS
Szarmazasi vizsgalatok mikroszatellit mitokondridlis DNSS(IS];ak anyai Oroklgdes),
Diverzitas vizsgalata AFLP, mikroszatellit, SNP RAPD
Genetikai térképezés L. tipusu markerek, mikroszatellit, SNP AFLP, RFLP

Osszehasonlito térképezés

L. tipusu markerek

konzervalt mikroszatellitek
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2.2.1. Ivarhoz kotott genetikai markerek

Az ivar a szaporodas alapja, és meghatarozza a kdvetkezdé generécio 1étét. Emellett gazdasagi
szempontbol is fontos, mivel egyes fajok himjeinek és ndstényeinek novekedési sebessége, vagy
kereskedelmi értéke jelentdsen eltér, ezért a csak egy ivarhoz tartozd (monoszex) allomanyok
létrehozasaval ez az eldny kiakndzhato. Ezen feliil az ivar genetikai vizsgalataval a tenyésztok a
szexalast mar korai stddiumban el tudjak végezni, amivel szintén gazdasagi elényre tehetnek szert
(Eze, 2019). Mig az emldsok esetében az ivar meghatarozéasa kizarolag genetikai uton, az Y ivari
kromoszoéman talalhat6 Sry gén 6roklddésével torténik, addig halak esetében az ivart akar tobb
gén, kornyezeti jellegek vagy szocidlis hatas is alakithatja (Liew & Orban 2014). Mank és Avise
(2009) a csontos halakban az ivart meghatarozo rendszerek és az ivari kromoszomak rendkiviil
magas valtozatossagat talalta. Azonban a kozelmultban tobb, az ivari dimorfizmusért felelds
mester gént azonositottak kiilonbdzo fajokban, ilyen a dmrt1Y és gsdfY gén a Oryzias latipes és a
Oryzias luzonensis medaka fajokban (Matsuda et al., 2002; Myosho et al., 2012), az amhy gén
Odontesthes hatcheri fajban (Hattori et al., 2012), az amhr2 gén a Takifugu rubripes gdbmbhalban
(Kamiya et al., 2012) és a szivarvanyos pisztrangban (Oncorhynchus mykiss) azonositott, de a
lazacfélék tobb fajara is jellemzd sdY gén (Yano et al., 2012, 2013). Ismeretlen genom esetén a

RAPD és AFLP modszerek alkalmasak lehetnek ivarhoz kotott markerek izolalasara.

2.2.2. Genetikai markerekre alapozott szelekcio és tenyésztési rendszerek

Néhany tenyésztett fajnal jelentds genetikai elonyt értek el a hagyomanyos szelektiv tenyésztési
modszerek alkalmazasaval is, azonban szamos faj esetében ez hatékonyabba tehetd. A kordbban
emlitett molekularis genetikai markerek és technologidk lehetévé teszik a hagyomanyos
tenyésztési technikak fejlesztését. Mivel a teljesitmény- és termelési tulajdonsagok nagy részét
tobb gén irdnyitja, ezért mennyiségi tulajdonsagként 6roklédnek, igy a hozzajuk kapcsolddod
kvantitativ tulajdonsdgokat meghatarozé lokuszok (quantitative trait loci, QTL) elemzése az
akvakultara fontos részeként jelenik meg. A QTL-ek nagyrészt olyan kromoszoma részletek,
amelyek azonositatlan, vagy ismeretlen funkcidju géneket hordoznak, amelyek befolyésoljak a
tenyésztok szamara fontos teljesitményjellemzdéket. A markerekre alapozott szelekcio (MAS) a
hagyomdanyos szelektiv tenyésztéshez képest olyan tulajdonsagok esetében hasznos, amelyek
nehezen mérhetdk, alacsony Orokolhetdséggel rendelkeznek és/vagy késon fejlédnek ki.
Megvalositdsdhoz olyan DNS markerekre van sziikség, amelyek szorosan kapcsoltak (azzal egyiitt
oroklddnek) a mennyiségi jellegekhez (QTL) (Lande & Thompson 1990). Leggyakrabban
polimorf DNS-markereket (példaul mikroszatelliteket, SNP-ket vagy AFLP-ket) alkalmaznak
QTL-ek feltarasara. Az akvakultirdban tenyésztett fajokkal kapcsolatos QTL vizsgalatok sokféle

tulajdonsagot 6leltek fel, ideértve példaul a novekedést, a hismindséget, a betegségekkel szembeni
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ellenallast, a stresszel szembeni ellenallast és a szaporodast tobbek kozt lazacfélékben, tilapidban
vagy harcsaban (Liu & Cordes 2004; Yue 2014).

A QTL-ek ismerete mellett a MAS megvaldsitasdhoz a kutatoknak nagy felbontast
kapcsoltsagi térképeket kell késziteniiik, meg kell értenilik az 6roklddés modjat, meg kell
hatarozniuk az 0sszefliggést és a kolcsonhatasokat a kiilonb6z6 QTL-ek és az egyes tulajdonsagok
kozt, és meg kell becsiilniiik az egyes tulajdonsagok gazdasagi jelentdségét. Osszetettsége, nagy
koltség- és munkaigénye miatt a MAS-t nem hasznaljak széles korben a termelésben, azonban mar
van néhany példa a markerekre alapozott szelekcid alkalmazasara akvakultiras fajok

tenyésztésében is (Poompuang & Hallerman 1997; Ozaki et al. 2012).

2.2.3. A populaciok diverzitasanak jellemzése genetikai markerek segitségével

A populaciok genetikai diverzitasat a sejtmagi DNS markerek allél szama, megoszlasa ¢s a
heterozigozitasa alapjan vizsgéalhatjuk. Egy populadcioban minél tobb allél fordul el és minél
egyenletesebb eloszldsban, anndl valtozatosabbnak mondhaté az adott allomany. Az
allélgyakorisdgot a populaciokban talalt allélok szama alapjdn 16kuszonként szamitjak ki, és
jelentdsége abban rejlik, hogy ha egy dominans allél gyakorisaga példaul 0,1 a populacidban,
akkor a gamétak 10%-a fogja hordozni ezt az allélt (Pecsenye, 2006).

Ez alapjan szdmolhatéak a populacion beliili heterozigotak aranyat megmutatd vart (He,
expected heterozygosity) €¢s megfigyelt (Ho, observed hterozyosity) heterozigozitas értékek. A vart
heterozigdzitast az allélgyakorisagbdl adhatjuk meg, mig a valds értéket a populacioban
ténylegesen megfigyelhetd heterozigota egyedek szama alapjan szamolhatjuk ki. Ertékiik 0 és 1
kozt mozoghat, ami minél nagyobb, annal magasabb a heterozigota egyedek aranya, és amibdl
kovetkeztethetlink a populacié egyensulyi allapotara (Hardy-Weinberg egyensuly, HWE). Hardy-
Weinberg egyensuly esetén a genotipus- ¢és allélgyakorisagok értéke generaciorol-generaciora
allando. Ebben az idedlis, végtelen nagy 1étszamut populdcioban véletlenszerli parvalasztas van,
nincs szelekcid, mutacié €s migracié (Wright, 1949). A varianciat a genetikai sodrddas (genetic
drift), a génaramlés (gene flow), a természetes vagy mesterséges szelekcio €s a mutacié egyiittesen
befolyédsolhatja (Cormack et al., 1990). Mutaciok leggyakrabban a DNS-replikacié (példaul
megcsuszas) vagy rekombindcid (példaul egyenldtlen crossing over) soran alakulhatnak ki
(Harding et al. 1992; Tachida & lizuka 1992).

Az ideélis populaciotdl valo eltérés y2-probaval, valamint Exact teszttel detektalhatd, és
szignifikancidja valoszinliségi vizsgalattal meghatarozhatd (Guo & Thompson, 1992). A
szignifikancia szint (p) annak a valoszinlisége, hogy a nullhipotézis fennallasa esetén a véletlen
jatéka a nullhipotézisnek legalabb annyira ellentmond6 mintat produkal, mint a ténylegesen

megfigyelt minta. Akkor mondjuk, hogy egy mintdban megfigyelt tulajdonsag (kiilonbség,
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Osszefliggeés) statisztikailag szignifikans, ha tilmegy azon a mértéken, amit még a véletlen
szamldjara irhatnank (pl. p < 0,05) (Reiczigel et al., 2010).

A populacion beliili és kozti genetikai eltérés vagy beltenyésztettség mértéke F-statisztikdval
jellemezhetd az alabbi fixacids indexek alkalmazéasaval (Weir & Cockerham 1984):

¢ Fis: A populécion beliili varianciat (beltenyésztettséget) jellemzd index. -1 és +1 kozti érték,
a pozitiv érték a heterozigota egyedek hianyara, a negativ heterozigota tobbletre utal.

e Fs1. A populaciok kozotti varianciakomponenst jellemzd index. 0 és 1 kozti szam, <0,05
kismértéki, 0,05-0,15 kozepes, 0,15-0,25 nagymértéki €s >0,25-nél nagyobb szam igen
jelentds genetikai kiilonbségre utal (Hartl & Clark, 1997).

e Fir. A teljes genetikai varianciat jellemzd index. 0 és 1 kozti érték, mely minél nagyobb,
annal nagyobb a teljes vizsgalt allomany diverzitésa.

Ezen feliil a populaciok kozotti genetikai kiillonbség a genetikai tavolsag kiszdmitasaval is
jellemezhetd, ami alapjan evolucidés dendrogram szerkeszthetd NJ (Neighbor Joining) vagy
UPGMA (Unweighted Pair Group method using Arithmetic Averages) algoritmusokkal. A
tavolsag egy 0 és 1 kozti érték, ami minél magasabb, annal nagyobb genetikai kiilonbség jellemzi
a populédciokat (Lemey et al., 2009; Nei et al., 1983).

Mitokondrialis DNS esetén a variancia jellemzésére a haplotipus (Hd) és nukleotid diverzitas
(m) értékeket hasznaljak. A haplotipus diverzitds az egy kromoszomas 6rokldédés esetén kialakulod
genetikai varianciat fejezi ki, a nukleotid diverzitas pedig a nukleotid kiilonbségek atlagos szamat

mutatja pozicionként két vagy tobb szekvencia kozt (Nei, 1987).

2.3. A sebes pisztrang bemutatasa

A lazacfélék (Salmonidae) csalad harom alcsaladbol all (Coregoninae, Thymallinae és
Salmoninae), melyek 68 kiillonbozo halfajt foglalnak magukba (Nelson, 2006). Eurdzsia teriiletén
a lazacfélék Izlandtol az Aral-tengerig és Skandindviatol az észak-afrikai Atlasz-hegységig
6shonosak. Gazdasagi jelentdségiik, széles foldrajzi elterjedésiik és fenotipusos plaszticitdsuk
miatt a lazacfélék morfoldgiai (Norden 1961; Stearley & Smith 1993) és molekularis szempontbol
alaposan tanulmanyozott csoport (Kitano et al. 1997; Phillips & Oakley 1997; Wang et al. 2002;
Crespi & Fulton 2004; Aykanat et al. 2015).

A sebes pisztrang (Salmo trutta morpha fario, Linnaeus 1758) a vandorld tengeri Salmo trutta
édesvizi ¢letmadra attért formaja (4. abra). Eurdpa dshonos pisztrangfaja, természetes elterjedési
teriilete egész Eurdpa teriiletén tal a Fehér-tenger vizgyiijtjéig, illetve Marokké, Kis-Azsia, a
Kaukazus és Eszak-Iran vizeiig, és az Aral-to vizgyiijtdben is megtaldlhato. Mara szinte minden
kontinensre eljutott, betelepitették Eszak-Amerika, Dél-Amerika, Ausztrélia, Uj-Zéland, és

Azsiaban India és Japan vizeibe is (Behnke, 1986). Jelenlegi érvényes rendszertani besorolasa az
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NCBI (National Center for Biotechnology Information) taxondmiai adatbazisa alapjan (azonosito:
txid99804):
Eukaryota (Valddi sejtmagvasok doménja)
Animalia (Allatok orszaga)
Chordata (Gerinchurosok torzse)
Vertebrata (Gerincesek altorzse)
Euteleostomi (Csontos gerincesek kladja)
Actinopterygii (Sugaras Uszoju halak osztalya)
Neopterygii (Ujuszojuak alosztalya)
Teleostei (Valodi csontos halak alosztalyaga)
Salmoniformes (Lazacalakuak rendje)
Salmonidae (Lazacok csaladja)
Salmoninae (Lazacfélék alcsaladja)
Salmo (Nemzettség)
Salmo trutta (Faj)

Salmo trutta morpha fario (Alfaj)

4. abra: Kifejlett sebes pisztrang (Salmo trutta fario) (fotd: Horvath Akos, 2011)

2.3.1. A sebes pisztrang ¢lohelye és morfologiai jellemzoi

A sebes sodrasu, oxigénben gazdag, hideg vizekben ¢él, melyek rola kaptak a pisztrang-szinttaj
elnevezést. Ezekben a vizekben alacsony a szerves anyagok mennyisége, magas az
oxigénkoncentracid (7-12 mg/l) és hémérsékletiik nydron sem haladja meg a 15-18°C-t. Fényt
keriild (negativ fototaxisu), rejtdzkodod halfaj, emiatt a buvohelyekben bévelkedd vizeket kedveli,
ragaszkodik megszokott buvohelyéhez, ¢s azt fajtarsaival szemben is megvédi. Ragadozohal,

foként aszkarakokkal, bolharakokkal, rovarokkal, férgekkel és apro halakkal taplalkozik. Az
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ivadék néhany fos csoportokban, mig az idésebb példanyok egyesével élnek (Lanyi & Lanyi 2002;
Nelson 2006).

A sebes pisztrang teste megnyult, oldalrél lapitott és aramvonalas (4. abra). Testhossza
testmagassaganak Otszorose, altalaban 25-40 cm. A mell- és a hastiszok megnytltak, a farokuszo
enyhén bemetszett. A rovid hatiszo, a hastiszé vonala eldtt kezdddik, a hat- €s a farokuszo kozott
zsirGszo taldlhato. Feje tompa, csticsba nyilo szdj és széles szajnyilés jellemzi, a kifejlett himek
allkapcsa altalaban horogban végzdédik. Apro, cycloid pikkelyei vannak, amibdl az oldalvonal
mentén 112-132 talalhatd. Csigolydinak szdma 53 és 61 kozott valtozik és az elsé kopoltytiven
talalhato tiiskék szama 16-20. Uszésugérképlete: DIII-V 9-11, All-1V 7-9, P1 12, VI 7-9 (Harka
& Sallai, 2004; Kottelat & Freyhof, 2007).

Szinezete nagy egyedi és ¢l6helybeli varianciat mutat. A kornyezet, a taplalék, az arnyékoltsag,
a fény ¢és a viz kémiai Osszetétele mind hatissal van a szin kialakuldsidra. Morfologiai
valtozatossagarol mar Herman Otté (1887) is irt: ,,minden valamire val6 haldsz tudja, hogy két
teljesen egyforma pisztrdngot ugyanazon viznek ugyanazon helyér6él sosem dobott ki”.
Altalanossagban elmondhat6, hogy alapszinében hata zoldes barna rajta kerek, fekete foltokkal,
amik kortl vilagos udvar is el6fordulhat, oldala sargasbarna és aranyos csillogdsu, a hasa
sargasfehér. Az oldalvonal kdrnyékén a fekete foltok mellett pirosak is megjelennek, szintén
vilagos udvarral. A hatszon és a zsiraszon kiviil a tobbi iszon pottydzottség nem talalhato, ez
egyike a szivarvanyos ¢és a sebes pisztrang kozotti megkiilonboztetd jegyeknek. Az ivadék
szinezete ettdl kissé eltérd, az oldalukon 8-12 ovalis folt talalhatod, amelyek a masodik életévig a

fej feldl kiindulva fokozatosan elttinnek (Hoitsy, 2002; Pintér, 2015).

2.3.2. A sebes pisztrang szaporodasa

A sebes pisztrang ivarérettségét 3-4 ¢év alatt éri el. Szeptemberben kezdi meg vandorlasat a
patakok felsébb szakaszara, ahol megtaladlja az idealis ivohelyeket, kavicsos aljzattal és
maximalisan 20-30 cm a vizmélységgel. A lazacfélékre is jellemz6 ivari dimorfizmus az
elsddleges ivari jellegeken (ivarszervek) tul, méasodlagos ivari jellegekben (kiillemi véltozatok,
ivarszervek fliggelékei és tartozékai) is megjelenik: ivasi idészakban az éallkapcsuk atalakul és
szinezetliik is megvaltozik. Az ikrasok alsé allkapcsa lekerekitett, mig a tejeseknél csucsba
végz6do, ami ivasi idOszakban kamposzerlien meghajlik, a végén egy kis duzzanattal, ezt
nevezzik ivokampoénak (5. abra) (Horvéath et al., 2000).
Az ivési iddszak oktobertdl februdrig tart, amit erdsen befolyésol az iddjaras €s a viz hdmérséklete,
de ha a viz 4-8 °C-ra hiil, megjelennek az ivogodrok. Atlagosan egy ikras 200-1000 darab, 4-5 mm
nagysagu, sarga ikrat rak le. A kelési fazis hdmérséklettdl fliggden lehet hosszabb, rovidebb,

megkozelitdleg 2-4 honap alatt megy végbe. Az ivadék egynyaras kordra 8-10 cm-es, kétnyaras
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kordban 15-18 cm-es. Ivarérettségiik kezdetekor 20-25 cm hosszusaguak (Hoitsy, 2002; Pintér,
2015).

5. abra: Tejes (balra) és ikras (jobbra) sebes pisztrang ivarok kozti morfoldgiai kiilonbség ivasi

idében (foto: Horvath Akos, 2011)

Az ivart meghatarozé XY ivari kromoszomalis rendszer létezését a lazacfélék esetében is
bizonyitottdk. Yano és munkatarsai (2012) fedezték fel a szivarvanyos pisztrang (Oncorhynchus
mykiss) Y kromoszomajan taldlhatdé ivar determinacidés gént (sexually dimorphic on the Y
chromosome, sdY), melynek génexpresszidja a here differencidlodasa soran erdsen dominal. Az
sdY gén létezését a Salmonide csaladba tartozo tovabbi 15 fajon tesztelték, melyek koziil 13-ban,
koztiik a sebes pisztrangban is, kimutattak az Y kromoszémahoz kapcsolodo sdY gént. Ebbdl arra
kovetkeztettek, hogy ez az ivari determinéacios gén konzervativ lehet a lazacfélék csaladjaban

(Yano et al., 2013).

2.3.3. A sebes pisztrang jelentosége

A lazacfélék, igy a pisztrang husa is a jo fehérje-Osszetétele és alacsony zsirtartalma miatt
rendkiviil értékes. izletességének, szalkamentességének, és viszonylag jo technologiatiirésének
koszonhetden hamar kialakultak a mesterséges tartas és szaporitds modszerei. Napjainkban a vilag
legjelentdsebb intenziv koriilmények kozott termelt halfajai, a globélis termelésben 2013 6ta
folyamatosan a legértékesebb forgalmazott haldszati termékek, és 2017-ben a nemzetkozileg
forgalmazott haltermékek Osszértékének mintegy 18%-at tették ki lazacfélek (FAO, 2019).

Européban a 19. szdzad végéig a f6 tenyészett pisztrangfaj a sebes pisztrang volt, &m a
szivarvanyos pisztrang egyszeriibb tartasa és gyorsabb ndvekedése miatt fokozatosan hattérbe
szoritotta. Napjainkban inkabb természetvédelmi, illetve rekreacios jelentésége van, igy az eladott
mennyiség is foként a patakok telepitésére szolgal. Magyarorszagon Lillaflireden tenyésztik az
6shonos sebes pisztrangot nagyobb mennyiségben. Az 1 hektaros gazdasagban kozel 2 tonna piaci
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méretli egyedet allitanak eld évente. A Lillafliredi pisztrangtelep 1933 marciusatol lizemel a
Garadna-patak volgyében, a Biikk-hegységben. Megtalalhatd itt egy torzsallomany, amit génbanki
jelleggel tartanak fent. A tenyésztés fo célja a biikki, matrai, borzsonyi, bakonyi és alpokaljai
patakok telepitése, ezen feliil étkezési céllal a telepen foként szivarvanyos pisztrangot allitanak eld
évi 30-36 tonna mennyiségben (Hoitsy, 2002). Fajtamegérzési céllal kisebb mennyiségben
tenyésztenek sebes pisztrangot Szilvasvaradon is. A Szalajka-volgyben mar az 1830-as évek
kornyékén szamoltak be haltartasrol, akkor még a Keglevich-birtok részeként, azonban az lizemi
pisztrangtenyésztés kezdete a 20. szazad elejére tehetd. A telepen szintén foként szivarvanyos
pisztrangot allitanak el6 étkezési céllal, a sebes pisztrang csupan bemutato jelleggel tartott faj.
Napjainkban Magyarorszag nagyjabol 1200 kilométernyi, a sebes pisztrang szamara megfeleld
természetes vizteriilettel rendelkezik, azonban alkalmas ivohelyek hidnydban, Onfenntartd
allomanyai a hidegebb vizi, tiszta hegyvidéki patakokra korlatozodnak. Az Aggteleki-karszt
terliletén a Josva-, és KecsO-patakban és a Tengerszem-tdban, a Biikkben a Garadna-, Szinva-,
Ban-, Csermely-, Szilvési-patakban és a Hamori-toban, a Zempléni-hegységben a Kemence-,
Tolcsva-, Cserenkd-, Bozsva-, Nagy-patakban, és a Kdkapui-toban, a Matra és a Borzsony
hegység patakjaiban, a Dunéntilon a Visegradi-hegységben 1évé Apatkuti-patakban, a Bakonyban
a Bittva- és a Séd-patakban, a Zaldban, illetve az Alpokaljan a Gyongyds-, Pinka-, Kolontés- és
Répce-patakban talalhatd. A pozitiv vizmindség valtozasnak koszonhetden ismét megjelent a

sebes pisztrang a Sajoban és a Hernadban (Lanyi & Lanyi 2002; Pintér 2015).

2.3.4. A sebes pisztrang genom

A lazacfélék csaladjaba tartozo fajok egy tetraploid Ostdl szarmaznak, ami a gerincesek
események kovetkeztében alakult ki. A gerincesek altdrzsében (Vertebrata) a masodik (2R), a
valddi csontos halak alosztalyagaban (Teleostei) a harmadik (Ts3R), majd a lazacfélék csaladjaban
(Salmonidae) 60-100 millio évvel ezeltt a negyedik (Ss4R) WGD is végbe ment. A
genomduplikacioknak alapvetd szerepe volt a hossza tavil evolicids sikerben, Uj expresszios
mintdk ¢és génfunkciok kialakuldsat vezérelte. Az Ss4R ota a lazacfélék rediploidizacios
folyamaton mentek keresztiil, azaz a halak genomja visszatért a diploid éallapot felé a szelekcid
altal vezérelt genomi atszervezések révén, azonban egyes fajok esetén a kromoszémaszadmban
nagy eltérések tapasztalhatéak (2n = 52-102) (Svardson, 1945; Ohno et al., 1968; Allendorf &
Thorgaard, 1984; Phillips & Rab, 2001; Macqueen & Johnston, 2014). A technolégidk és markerek
fejlédésével a lazacfélék genomjaban torténd valtozasokat, a poliploidia és reduplikacid
folyamatait egyre mélyebbre hatéan vizsgaltak példaul kapcsoltsagi térképekkel (Sakamoto et al.,
2000; Woram et al., 2004; Danzmann et al., 2005; Naish et al., 2013; Sutherland et al., 2016),
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filogenetikai vizsgalatokkal (Koop et al., 2008; Lecaudey et al., 2018), majd elsoként a
szivarvanyos pisztrang és az atlanti lazac (Salmo salar) teljes genomjat is publikaltdk (Berthelot
etal., 2014; Lien et al., 2016).

A sebes pisztrang esetén jelenleg a mitokondrialis DNS teljes genetikai kodja és kiilonbozo
markerekkel készitett kapcsoltsagi térképek érhetdek el (Gharbi et al., 2006; Li et al., 2016;
Leitwein et al., 2017). A sebes pisztrang teljes mitokondrialis genomja 16684 bp hosszusagu, 13
fehérjét kodolo gént, 22 tRNS-t és 2 rRNS-t kddolo szakaszt és egy kontroll régidt tartalmaz. A
gének elrendezése megegyezik a legtobb valddi csontos hal mitokondrialis DNS-ében talalhato
elrendezéssel. A bazisok az alabbi modon oszlanak meg: citozin 29,5%, adenin 28,1%, timin
25,9% és guanin 16,5%. A nehéz szal 12 fehérjét kodold génjének nukleotid szekvencidjaban a
Salmo trutta fario és 44 egyéb Salmonidae faj k6zotti nukleotididentitas 90,0-97,5% kozt talalhatd
(Li et al., 2016). A faj teljes genom szekvenalasat a ,,25 Genomes for 25 Years” projekt keretein
beliil Nagy-Britannidban, a Wellcome Sanger Institute végzi. A sejtmagi genomban a diploid
kromoszoémak szdma 76-80 kdzt mozog, genetikai dsszetételben az egyik legnagyobb diverzitést
mutatd gerinces faj, amibdl a faj j6 alkalmazkodoképessége és nagy morfologiai differencialtsaga
is eredhet, azonban ezen tulajdonsagok pontosabb megismeréséhez a teljes genom ismerete

segithet hozza.

2.3.5. A sebes pisztrang genetikai diverzitasa és genetikai markerek alkalmazhatosaga
vonalak elkiilonitésére

A sebes pisztrang kiilonbozd ¢élhelyeken kialakult véaltozatos morfologidja miatt sokaig tgy
gondoltak, hogy az eltéré megjelenésii populaciok kiilonbdzd fajokhoz, alfajokhoz tartoznak.
Ennek kovetkeztében kiilsé bélyegek alapjan tobb, mint 6tven kiilonbozd fajt irtak le az évek
sordn, melyek mindegyikérdl a genetikai vizsgalatok késébb bebizonyitottak, hogy a Salmo trutta
fario alfajhoz tartoznak (Behnke, 1986; Kalayci et al., 2018; Alemdag et al., 2019). A faj
evoluciotorténetének €s a kiilonbdzoé populaciok filogenetikai viszonyainak vizsgalatdhoz szamos
molekularis genetikai markert és modszert alkalmaztak, beleértve az alloenzimeket (Osinov 1984;
Garcia-Marin & Pla 1996), RFLP (Moran et al., 1996) ¢s PCR-RFLP (Mari¢, Snoj, et al., 2006)
markereket, mikroszatelliteket (Presa & Guyomard 1998; Lerceteau-Kohler & Weiss 2006), a
mitokondrialis DNS szekvenalasat (Bernatchez et al., 1992; Giuffra et al., 1994), SNP
vizsgalatokat (Andersson et al., 2017; Pustovrh et al., 2011) és 4j generacios szekvenalast (Sahoo
et al., 2016). Ezek a tanulmanyok kimutattdk, hogy az eurdpai pisztrang populaciok genetikai
hattere kiilonbozd hidrogeografiai teriiletekhez kapcsolodik. Ezek a genetikai kiilonbségek az

utolsd jégkorszakot kdvetd kolonizacios folyamatok soran (Hamilton et al., 1989; Weiss et al.,
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2000), és/vagy a populaciok foldrajzi és reproduktiv elszigeteltsége alatt alakulhattak ki (Ryman
etal., 1979).

Bernatchez (2001) egy 166 populacidbdl szarmazo, 1791 mintat tartalmazo kutatas keretében,
vonalat kiilonitett el Eurdépaban, melyek 500 000 - 2 000 000 évvel ezeldtt valtak szét: atlanti,
dunai, mediterran, adriai és marvany (6. abra). A marvanypisztrang (Salmo marmoratus) és az
egyes vonalak taxondmiai helyzetérdl szol6 vita ellenére (Kottelat & Freyhof, 2007; Pustovrh et
al., 2014) kutatomunkdm soran az aktualis kutatasi eredményeket figyelembe véve, mindegyik
csoportot a S. trutta fario komplexhez tartoz6 alcsoportként kezeltem (Behnke, 1986; Bernatchez,
2001; Meraner et al., 2007; Kalayci et al., 2018; Alemdag et al., 2019), azonban megjegyzendo,
hogy a marvany vonalat egyes szerzOk kiilon fajként irjak le (Berrebi et al., 2000; Fumagalli et al.,
2002; Splendiani et al., 2006), ami magasabb természetvédelmi szintet biztosithat a
marvanypisztrang szamara.

A Bernatchez (2001) altal leirt vonalak a kiilonb6z6 vizgytijtékhoz kotddnek. A dunai vonal a
Duna vizgytjtdjében jelenik meg, foként a Fekete-tenger, a Kaszpi- és Aral-tenger mentén, az
atlanti vonal eredetileg az Atlanti-6cean menti teriileteket és Eszak-Marokké mellékfolyoit
népesitette be, mig a Foldkozi-tengeren a mediterran, az adriai és a marvany vonalak elterjedése
atfedésben van (7. abra). A vonalakat egyediilallo evolucids torténések alakitottdk ki: a
pleisztocén soran bekovetkezd eljegesedés térbeli izolaciot okozott, elszigetelt ivasi teriiletek
alakultak ki, igy a géndramlas csokkent vagy teljesen megsziint. A kiillonbozd foldrajzi adottsagu
teriileteken az adott kdrnyezethez legjobban adaptalddott egyedek maradtak meg. Els6ként az
atlanti, a dunai és a mediterran vonalak kiiloniiltek el, majd ez utdbbin beliil az adriai és a marvany
vonalak alakultak ki. A vonalakon beliili valtozatossagot megvizsgalva, megéallapitotta, hogy a
legnagyobb genetikai valtozatossag a dunai vonalban figyelhetdé meg, mig a legegységesebbnek a
marvany €s a mediterrdn vonalak bizonyultak.

Tovéabbi populaciok vizsgdlataval a faj tobb mitokondridlis alcsoportjait is azonositottak
Europan beliil. Az Ibériai-félszigeten a Duero-medencéhez kothetd 0 filogenetikai vonalat
figyelték meg (Suarez et al., 2001), kiillonb6z6 haplotipusokat ¢és fenotipusokat talaltak a Perzsa-
obolben (Tigris vonal) (Bardakei et al., 2006) és Marokkoban (Dades vonal) (Snoj et al., 2011),
valamint egy balkani klasztert azonositottak Dél-Eurdépaban a mediterran-adriai-marvany

filogenetikai csoporton beliil (Mari¢ et al., 2006; Snoj et al., 2009).
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6. abra: A sebes pisztrang evolucids vérvonalainak filogenetikai f4ja a mitokondrialis DNS

crer

lazacot (Salmo salar) hasznaltak. (AT: atlanti, DA: dunai, ME: mediterran, MA: marvany, AD:

adriai)
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7. abra: A sebes pisztrang 6t f6 vérvonaldnak elterjedési teriilete Bernatchez (2001) vizsgalatai

alapjan

A mitokondridlis DNS mellett a sejtmagi genomban a tejsav dehidrogenaz (LDH) gén
polimorfizmusat azonositottdk hasznos markerként a sebes pisztrang atlanti és mas eredetii
alléljainak elkiilonitésére (Ferguson & Fleming, 1983). A szomatolaktin (SL) gén szekvencidjaban
talalhatd vonal-specifikus SNP-k szintén alkalmasak a pisztrangpopuldciok genetikai
Osszetételének felmérésére és a vonalak elkiilonitésére (Susnik et al., 2008). Presa és Guyomard
(1998) a foldrajzi eloszlas és a genetikai kiilonbség kozti kapcsolatot mikroszatellit 16kuszok
alkalmazasadval mutattak ki. A vizsgélat aldtdmasztotta, hogy a mikroszatellit l6kuszok is
alkalmasak a sebespisztrang-allomanyok pontos jellemzésére, a vonalak elkiilonitésére és a
keveredések szintjének feltarasara. Lerceteau-Kohler ¢s Weiss (2006) Ausztridban szintén
mikroszatellitekkel vizsgaltdk az Oshonos allomanyokat. Az elemzés soran 12 kiilonbozd
mikorszatellit 16kuszt optimalizaltak, melyek alkalmasak a sebes pisztrang atlanti és dunai
vonalainak elkiilonitésére. Leirtak a 16kuszok kiilonbdzé vonalakban jellemzd allélméreteit, illetve
mas Salmonidae csaladba tartozo fajokban is tesztelték ezen lokuszok kimutathatdsagat.

Szlovénidban tobb kutatas keretében vizsgéltdk az dshonos pisztrangallomanyokat, mely soran
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mar kordbban alkalmazott genetikai markert hasznaltak, illetve leirtak 1j, (esetenként
fajspecifikus) markereket is (Su$nik et al., 1997).

Szamos teriileten kimutattak a vonalak introgressziv hibridizacidjat, azaz az idegen gének
izolaci6 hijan vald keveredését, ami egyre inkdbb veszélyeztette az Oshonos allomanyok
fennmaradasat. A keveredés oka egyrészt antropogén eredetli, mivel a sebes pisztrangot elsésorban
a horgészok altal kezelt természetes patakok telepitésére tenyésztik, igy a horgészat erdteljesen
részt vesz a kiilonb6zdé populaciok kezelésében (Pinter et al., 2019). A tenyésztésbe vont
allomanyok nagy része azonban az atlanti vonalbol szarmazik (Mari¢ et al., 2010; Kohout et al.,
2012; Gil et al., 2016), illetve a helyi 6shonos egyedeket is szaporitasba vették, és a larvakat
kihelyezték a helyi patakokba (Snoj et al., 2002; Jug et al., 2005; Almodovar et al., 2006; Hansen
& Mensberg, 2009). Ezen feliil természetes eredetli hibridizacio is megfigyelhetd a vizgyiijtok
hatarain (Lerceteau-Kohler et al., 2013; Schenekar et al., 2014; Weiss et al., 2001). Az antropogén
folyamatok visszaszoritasa és a helyi kis populaciok védelme egyre fontosabba valt. Torekedni
kell a foldrajzi vonal genetikailag ,,legtisztdbb™ valtozatanak megdrzésére az allochton (idegen)
vonalak betelepitésének megsziintetésével és a helyi vonal tenyésztésére markerekre alapozott
szelekcid segitségével, illetve a szaporodasra és larvak kikelésére alkalmas kisebb vizfolyasok
fenntartasara (Aurelle & Berrebi, 1998; Weiss et al., 2001; Weiss, 2005; Baric et al., 2010;
Linlekken et al., 2017; Vera et al., 2018;). Példaul ilyen céllal dolgoztak ki kiilonb6z0 rendszereket
Szlovénidban vagy Franciaorszagban. Az elobbi esetben a Soca foly¢6 felsd szakaszan, lehalaszott
vizfolyasokba genetikailag tesztelt, az evoluciés vonalra jellemzé marvany pisztrang
torzsallomanybol szarmazo egyedeket helyeztek ki (Mari¢ et al., 2010). A francia Alpokban pedig
kiilonb6z6 konzervéacios stratégiat alkalmaztak ot vizfolydsban: 1.) Egyes vizfolyasokban
genetikai menedéket hoztak létre, ledllitottak a vizfolyasok telepitését. 2.) Masik teriileteken
6shonos populaciokbol kiilonbozd koru, de ivarérett egyedeket gytlijtottek és ugyanazon vizfolyas
masik teriiletére helyzeték ki (kozvetlen athelyezés). 3.) Harmadik esetben a Soca folyoban is
alkalmazott modszerrel telepitették a vizfolyasokat, azaz genetikailag tesztelt, az 6shonos vonalra
jellemzd, de farmon tenyésztett ivadékokat helyzetek ki. Egyik stratégiaval sem érték el a teljesen
tiszta, dshonos allomanyok visszaallitdsat, de hatékonysagukban kiilonboznek egymadstol. Az
introgresszid gyorsabb csokkenését figyelték meg az dshonos ivok kozvetlen athelyezése és az
Oshonos larvak telepitése révén, mig a genetikai menedékek kialakitdsa soran lassabb és
heterogénebb valtozasokat mutattak ki, és a hibridek nagyobb mértékii megjelenését tapasztaltak
(Gil et al., 2016).

Az intenziv kiilfoldi kutatdsok ellenére a magyar sebespisztrang-populdciokrol kevés
informécio all rendelkezésre. A tenyészallomanyok genetikai hattere részben ismert, azonban

eredetiik igen heterogén (Horvath et al., 2014). A vad populacidk torténete és kialakulasa szintén
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csak részben ismert. Magyarorszag vizrajzi elhelyezkedése miatt (az Osszes vizfolyas a Duna
vizgylijtéjéhez kapcsolddik) a helyi pisztrdngpopulaciok elméletileg a dunai vonalhoz tartoznak,
azonban erre irdnyulod vizsgéalat eziddig nem volt. A hazai tenyészallomanyokbdl szarmazd
egyedeket szamos vizfolyasba telepitik, illetve a kevés természetes populdcid egymastol

elszigetelve talalhato, igy az introgressziv hibridizacio lehetdsége fenn all.
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3. ANYAG ES MODSZER

3.1. Helyszinek és mintavétel

Mintagy(ijtésre a Duna hazai vizgy(ijt6jén és Szerbiaban 2011 és 2014 kozott keriilt sor,
Osszesen 10 populaciobol, 888 egyedtdl vettem farokuszo-, vagy farok alatti iszo-mintat (8. abra).
Az 3. tablazat Osszegzi a mintavételek helyét és a mintaszdmokat. A hazai mintdk harom
tenyészallomanybol és hat természetes populaciobol szdrmaznak. A lillafiiredi dllomanyban 2011-
ben 401 egyedet mintaztam, majd vérfrissités céljabol 2013-ban tovabbi 243 egyed érkezett a
gazdasagba, amikbdl szintén mintat vettem, ezeket kiilon populacidként tartottam szamon. A
természetes populaciok telepitési €s haldszati torténelme valtozo vagy ismeretlen. Ezeken a
terlileteken az illetékes nemzeti parkok engedélyével a hatdsagi munkatiarsak végezték a
mintavételt elektromos haldszgéppel a vizfolyds tobb pontjan (9. abra). Kontrollként a szerb
hasznaltam. A mintavétel sordn a halakat 0,04% 2-fenoxietanol oldattal altattam, majd nedves
torolkozore fektetve 0,5-1 cm? nagysagli mintat vettem a farok- vagy farok alatti uszobol. A
késébbi beazonosithatésag miatt a lillafiiredi tenyészallomanyok egyedeit egyedei jellel (PIT:
Passive Integrated Transponder) lattam el (10. abra). Az allatokat friss vizbe raktam, majd
visszahelyeztem a mintavételi helyszinre. DNS izolaléasig a begytijtott farokusz6 mintakat -20°C-

on tdmény etanolban (Ethanol, Reanal) taroltam.

Duna

¢

8. abra: Magyarorszag és a vizsgalt sebes pisztrang populaciok elhelyezkedése a Duna

SRB*

vizgyijtéjén
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3. tablazat: A vizsgalt sebespisztrang-populaciok adatai. N: A mintazott és a mikroszatellit és
PCR-RFLP markerekkel vizsgalt egyedek szama; Nszek: A mitokondrialis kontroll régi6

szekevenalasaval vizsgalt egyedek szama.

Populdcié  Jelélés  Tipus N N Mi‘e}i’i”"s kﬁ;‘gf‘:;;
Lillafired 1. LF1 ;Tgr};l?jy 401 41 2011 ggggzg;
Lillafiired 2.  LF2 ;Tgr};l?jy 243 26 2013 ggggz g;
Szilvasvarad  SZV ;T(I)lr};;srfy 75 27 2014 Risosel

Bén BA Vad 25 12 2012 g;ggggf
Josva JO Vad 33 16 2012 R
Kemence KE Vad 24 20 2012 1}\3111; g? gé
Apétkiti AK Vad 50 28 2013 RS
Kolontés KO Vad 14 14 2013 RIS
Bittva BI Vad 9 9 2014 gf;;g’zl?
(I;aerijgic;) SRB Vad 14 12 2014 11\313(3):82 gg

Osszes (db) 10 888 205

9. abra: Mintavételezés a Josva patakon elektromos halaszgéppel (Kép: Horvath Akos)
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3.2. DNS izolalas
A szdvetmintakbol E.Z.N.A. Tissue DNA Spin izolal6 kittel (Omega Biotek, VWR) a gyarto

utasitasait kovetve, az alabbi 1épesekkel végeztem el a DNS kinyerést:

1.

10.

11.

12.

A mintékrol eltavolitottam az alkoholt, majd egy 20-30 mg nagysagl szovetdarabot egy Uj
1,5 ml-es centrifugacsObe helyeztem. A maradék mintat visszahelyeztem az abszolut
alkoholba és —20 °C-on taroltam tovabb.

A szovetdarab feltarasahoz 200 pl TL puffert és 25 pl eldkészitett OB protedzt adtam, majd
alapos keverés utan 55 °-os rdz6 termosztatba helyeztem a csdveket ,,over night” (maximum

24 oran ét).

. A feltart mintakat alapos keverés utan 5 percig centrifugaltam 13500 RPM fordulaton, hogy

a feloldhatatlan és felesleges szovetdarabok a cs aljara gytiljenek. Ovatosan
(szovettormelék nélkiil) a DNS-t tartalmaz6 feliiliszo folyadékot atszivtam egy masik 1,5
ml-es centirfugacsdbe.

220 pl BL puffert adtam a feliiliszohoz, majd alapos keverés utan 70 °C-on 15 percig
inkubaltam a folyadékot.

220 pl abszolut etanolt (szobahémérsékletiit, 96 — 100 szazalékos) adtam a keverékez.

A DNS toredezését megeldzendd dvatos keverés utan vagott hegyli pipettaval atvittem az
oldatot a kithez tartozé HiBind DNS Mini oszlopra, majd 6500 RPM fordulaton 1 percig
centrifugéltam. Ezutan a gyiijtdcsovet a lecentrifugélt folyadékkal egyiitt eldobtam, és az
oszlopot a rajta megkdtddott DNS-sel egyiitt athelyeztem egy tiszta gylijtdcsobe.

500 pl HB puffert mértem az oszlopra, majd 6500 RPM fordulaton fél percig centrifugaltam.
A gyljtécsovet a lecentrifugélt folyadékkal egyiitt megint eldobtam, és az oszlopot
athelyeztem egy tiszta gyiijtécsdbe.

Az oszlopra 690 pl etanolos DNS moso puffert mértem, majd szintén 6500 RPM fordulaton
fél percig centrifugaltam. Az atfoly6 folyadékot kiontdttem, €és az oszlopot ugyanabba a
gyljtéesdbe helyeztem vissza.

A 8. 1épést megismételtem.

Az etanolos mosas utan az oszlopot szarazra centrifugaltam 13500 RPM fordulaton 4 percig.
Ez a 1épés kritikus fontossagl, a DNS megfeleld beoldasa érdekében.

A HiBind DNS mini oszlopot 1j, steril 1,5 ml-es centrifugacsdbe helyeztem, majd rdmértem
100 pl 70 °C-ra elémelegitett eluald puffert (10mM Tris, pH8.5). Ezt szobahdmérsékleten
allni hagytam 5 percig.

A DNS-t 10000 RPM fordulaton 1 percig centrifugalva nyertem vissza az oszloprol.

Az izolalt DNS mennyiségét spektrofotométerrel (IMPLEN, NanoPhotometer), a mindségét

agar6z (SeaKem LE Agarose, Lonza) gél elektroforézissel (1% agaroz, 1xTBE-puffer, 0,5 pg/ml
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etidium-bromid) hatdroztam meg. A markereket polimerdz lancreakcidval mutattam ki, amihez

crer

alapjan.

3.3. Sebes pisztrang populaciok ivararanyanak vizsgalata

A sebes pisztrang allomanyok ivari megoszlasat a lazacfélék Y kromoszoméjan talalhato ivar-
specifikus markerrel (sdY) vizsgaltam (Yano et al., 2013). A marker optimalizalasahoz és pozitiv
kontrollként a lillafiiredi telepen tovabbi 60 piaci méretii egyedet boncoltam fel. A halakat
dekapitaltam, majd az ivarszerveiket megvizsgaltam. Teljes szdvettani vizsgalatra nem volt
sziikség, mivel olyan nagysagu és <érettségli halakat hasznaltam, melyek ivarszerveirdl
szemrevételezéssel is teljes biztonsaggal megallapithatdé az ivarszerv tipusa. Az ivari marker
vizsgalatahoz ezen halakbdl is vettem szévetmintat, amit az el6zdekben leirt modon taroltam és
dolgoztam fel. Az sdY markerhez hasznalt primert a 4. tdblazat tartalmazza. A reakciot 25 pl
végtérfogatban 2720 Thermo cycler gépben (Applied Biosystems) végeztem el: 1xPCR puffer
(NH4)2SO4 (ThermoFisher Scientific), 200 uM dNTP mix (ThermoFisher Scientific), 132 uM
forward ¢és reverse primer, 1,5 mM MgCl (ThermoFisher Scientific), 0,04 U/ul Tag-polimeraz
(ThermoFisher Scientific) és 100 ng templat DNS. A reakcidé hoprofilja: 3 perc 94 °C, majd 40
cikluson keresztiil 30 masodperc 94 °C, 30 masodperc 60 °C és 30 masodperc 72 °C, végiil 5 perc
72 °C. A reakcié eredményét agardz gél elektroforézissel (1% agar6z, 1xTBE-puffer, 0,5 pg/ml
etidium-bromid) hataroztam meg (M2.1. melléklet M12. abra).

3.4. Sebes pisztrang populaciok vizsgalata mitokondrialis és sejtmagi genom szintjén
Harom, a sebes pisztrang vérvonalainak elkiilonitésére alkalmas PCR-RFLP markert

hasznaltam az egyedek vérvonal szerinti besoroldsara. Ezen feliil a populdciok genetikai

diverzitasat tovabbi 6t, pisztrang-specifikus mikroszatellit markerrel mértem fel. Az alkalmazott

markereket a 4. tablazat 6sszegzi.

3.4.1. PCR-RFLP markerek

tovabbi két 10kuszt vizsaltam (a tejsav-dehidorogendz (LDH), és a szomatolaktin (SL) génben
PCR-RFLP moddszerrel (4. tablazat). A reakciokat 25 pl végtérfogatban 2720 Thermo cycler
gépben végeztem el: 1XPCR puffer (NH4)2SO4, 200 uM dNTP mix, 264 uM forward ¢és reverse
primer, 1,5 mM MgCl> és 0,04 U/ul Tag-polimeradz. Az LDH és SL markerek kimutatasahoz 200
ng, a CR mtDNS marker esetén 250 ng templat DNS-t adtam a reakciohoz. Az SL 16kusz esetében
tovabbi 0,5 mM MgCl oldattal, a CR mtDNS l6kusz esetében 625 ng/ml BSA (ThermoFisher
Scientific) oldattal egészitettem ki a reakciot. A reakciok héprofilja: 3 perc 94 °C, majd 40 cikluson
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keresztiil 1 perc 94 °C, 1 perc 50 °C (CR mtDNS ¢és SL) vagy 58 °C (LDH), és 1 perc 72 °C, végiil
5 perc 72 °C. A reakciok eredményét agardz gél elektroforézissel (1% agardz, 1 xTBE-puffer, 0,5
pg/ml etidium-bromid) hatdroztam meg.

A PCR termékeket restrikcios endonukledzzal emésztettem 37 (CR mtDNS, SL) vagy 55 °C-
on (LDH) 8 oran keresztiil 10 pl végtérfogatban az alabbi Osszetételben: 5 pul PCR-termék,
1% enzim-puffer, 2 U enzim. A reakciok eredményét agardz gél elektroforézissel (2% agaroz,
1x TBE-puffer, 0,5 pg/ml etidium-bromid) hataroztam meg. A CR mtDNS marker esetében az
alkalmazott primerek 1088 bp hosszii PCR terméket hoznak létre, az adott szakasz nukleotid
polimorfizmusai alapjan, az FnusHI (New England Biolabs) restrikciés endonukledz az atlanti
vérvonalat tartalmaz6 mintak esetében két fragment jon 1étre, 654 és 434 bp méretben, mig a dunai
valtozatu mintdk esetében hasitas nélkiil, az 1088 bp méretli fragment megmarad (Mari¢ et al.,
2010). A mitokondrialis DNS anyai 6roklddés menetébdl adodoan csak egy allél talalhatd az adott
l6kuszon. Az LDH marker esetében a 428 bp hosszi PCR terméket a Bsll (New England Biolabs)
endonukledz az atlanti vérvonall valtozatok esetében 353 és 75 bp méretii fragmentekre hasitotja,
mig a dunai vérvonal esetében az eredeti, 428 bp méretii fragment megmarad (Kohout et al., 2012).
Az SL marker esetében a primerek egy 902 bp méretli terméket hoznak létre, az NCBI
adatbazisban talalhaté szomatolaktin gén atlanti (EU672412) és dunai (EU672413) vérvonalu
szekvenciai kozt talalhato nukleotid polimorfizmusok alapjan, az Mspl endonukleaz az atlanti
vérvonal esetében két fragmentet hoz 1étre 713 és 189 bp méretben, mig a dunai vérvonal esetében
harom fragment jon 1étre 396, 317 és 189 bp méretben. Mivel az LDH és SL 16kuszok a sejtmagi
genomban taldlhatoak, igy két-két alléllal rendelkeznek (5. tablazat, M2.1. melléklet M1-M6.
abrak).

3.4.2. Mitokondrialis genom szekvenalas

vizsgalata mellett a CR mtDNS haplotipusainak analizisével egészitettem ki. Minden populéciobol
a mintak minimum 10 %-an végeztem el a szekvencia analizist. A CR mtDNS PCR soran kapott
termékek tisztitasat a reakciot zavard, maradék komponensek enzimes lebontasaval, 0,5 U Sap ¢és
1,1 U Exol enzim alkalmazasaval végeztem el. A szekvenalo reakciot a tisztitott PCR terméken
BigDye Terminator v3.1 Cycle Sequencing Kit (Applied Biosystems) hasznalataval hajtottam
végre 10 pl végtérfogatban: 1xBigDye puffer, 132 uM 28RIBa vagy HN20 primer, 1 pl BigDye,
1-7 ul PCR termék. A reakcio héprofilja: 28x 96°C 10 masodperc, 50°C 5 masodperc ¢s 60°C 4
perc. A reakcid termékhez 80 pl natrium-acetat tartalmu oldatot (112,5 mM néatrium-acetat, 78%
etanol) adtam, majd alapos keverés és 10 perc szobahdmérsékleten végzett inkubaciot kdvetden

25 percig 4°C-on 2500 g erdvel centrifugdltam a mintdkat. A feliiluszd eltavolitdsa utdn a
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csapadékhoz 70%-o0s etanolt adtam, majd ismét 25 percen keresztiil 4°C-on 2500 g erdvel
centrifugéltam. A feliiliszo eltavolitasa utan a csapadékot kiszaritottam, majd a mintdkat HiDi
formamide-ban (Applied Biosystems) oldottam. A mixet legkevesebb 10 6ras inkubaciot kvetden
96°C-on 6 percig Thermal Cycler késziilékben denaturaltam. A kapillaris gélelektroforézist 3130
Genetic Analyzer (Applied Biosystems) gépen hajtottam végre POP7 polimer (Applied
Biosystems) alkalmazasaval. Az eredmények megbizhatosaga végett a szekvenalast tobbszor is
elvégeztem. A detektalds a szekvenald mixben taldlhatd fluoreszcens festék emisszioja alapjan

tortént €s a szekvencidkat MEGAS szoftverrel értékeltem ki (Tamura et al., 2011).

3.4.3. Mikroszatellit markerek

A populaciok tovabbi jellemzésére ot, lazacfélékben gyakran alkalmazott mikroszatellit
markert valasztottam (4. tablazat). A BFRO002, OMM1064, Ssa408uos és SsoSL417 lokuszok
vizsgalatdhoz a reakciot 25 pl végtérfogatban az aldbbi Osszetétellel végeztem el: 1xTag-
polimeraz puffer (NH4),SOj4-tartalmi, 264 uM forward ¢€s reverse primer, 200 uM dNTP mix, 1,5
mM MgCl és 0,04 U/ul Tag-polimeraz és 200 ng templat DNS. A reakciok héprofilja: 3 perc
94°C, majd 35% 94°C 45 masodperc, 57°C 60 masodperc (BFRO002, SsoSL417 16kuszok esetén)
vagy 90 masodperc (OMM1064, Ssa408uos lokuszok esetén) végiil 72°C 60 méasodperc, a
ciklusokat kdvetden végiil 5 perc 72°C-on. Az SsoSL438 16kuszt szintén 25 pl reakciotérfogatban
vizsgaltam: 1x Taqg-polimerdz puffer (NH4)2SO4-tartalmu, 132 pM forward és reverse primer, 200
uM dNTP mix, 2 mM MgClz és 0,06 U/ul Tag-polimerdz és 100 ng templat DNS. A reakcid
héprofilja: 3 perc 94°C, majd 35x 94°C 40 masodperc, 50°C 40 masodperc és 72°C 40 masodperc,
a ciklusokat kdvetden végiil 5 perc 72°C-on.

A markerek bazispar pontossagi méret-meghatarozasdhoz az fragmentek 5’-végére
fluoreszcens jelolést épitettiink be. Az SsoSL438 lokusz esetében a PCR reakcioban alkalmazott
reverse primert lattuk el 5 FAM fluoreszcens jeloléssel (direkt jelolt primer). A BFRO002,
OMM1064, Ssa408uos és SsoSL417 16kuszok vizsgalata soran a forward primert hosszabbitottuk
meg egy 17 bp hosszusagu, a vizsgalt fajra nem specifikus szakasszal (tail: 5°-
ATTACCGCGGCTGCTGG-3’). A PCR reakcidhoz egy, a tail szakasszal komplementer
harmadik, 5° végén fluoreszcens festékkel (PET, FAM, VIC vagy NED) jeldlt primert (tail primer)
adtam 264 uM mennyiségben (Shimizu et al., 2002). A PCR soran az fragmentek végére keriil a
jelolést hordozo oligonukleotid. A reakcidok eredményét agardz gél elektroforézissel (2% agardz,
IxTBE-puffer, 0,5 pg/ml etidium-bromid) ellendriztem le (M2.1. melléklet M7-M11. abrak),
majd a sikeres reakcidkat fragmentanalizisre készitettem el az alabbi Osszetételben: 0,5 pl
FAM/NED/PET vagy VIC fluoreszcens festékkel jelolt PCR-termék, 0,2 ul GeneScan 500 LIZ
molekulastly marker (Applied Biosystems) ¢s 9,8 ul HiDi Formamide. A mixet 94°C-on 6 percig
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Thermal Cycler késziilékben denaturaltam. A fragmentanalizist ABI 3130 tipust gépen hajtottam
végre POP7 alkalmazédsaval. A fragmentanalizis sordan kapott nyers adatokat GENEMAPPER
SOFTWARE VER. 4.0 (Applied Biosystems) program segitségével dolgoztam fel (M2.1.
melléklet M13. abra), majd a bazispar pontossagu fragment méreteket EXCEL (Microsoft)

programban rogzitettem és készitettem eld a populacio genetikai szamitasokhoz.

4. tablazat: Alkalmazott molekularis genetikai markerek. PCR-RFLP markerek esetében a

restrikcids enzimeket, mikroszatellit markerek esetében a primerhez kapcsolt festéket tlintettem

fel a tablazatban.
Enzim/
Marker Tipus Primerek Referencia
Festék
Mitokondrialis Bernatchez &
F: 28RIBa: CACCCTTAACTCCCAAAGCTAAG
CR mtDNS PCR-RFLP és Fnu4HI Danzmann 1993;
R: HN20: GTGTTATGCTTTAGTTAAGC
szekvenalas Sus$nik et al. 2001
LDH Sejtmagi F: GGCAGCCTCTTCCTCAAAACGCCCAA Bsll McMeel et al.
S
PCR-RFLP R: CAACCTGCTCTCTCCCTCCTGCTGACGAA 2001
Sejtmagi F: TGGCCCGTTGAATCCATATAAAG
SL Mspl Ford 1998
PCR-RFLP R: ACTGTGAAACACTAAGCTCTCCA
F: ATGTTTTTGACTGCACTATGTATTG
BFRO002  Mikroszatellit NED Susnik et al. 1997
R: GGAGATAAGAGTCAACGAGGC
Mikroszatellit F: AGAATGCTACTGGTGGCTGTATTGTGA Rexroad et al.
OMM1064 VIC
R: TCTGAAAGACAGGTGGATGGTTCC 2002
Mikroszatellit F: AATGGATTACGGGTACGTTAGACA
Ssa408uos PET Carney et al. 2000
R: CTCTTGTGCAGGTTCTTCATCTGT
Mikroszatellit F: TTGTTCAGTGTATATGTGTCCCAT
SsoSL417 FAM Slettan et al. 1995
R: GATCTTCACTGCCACCTTATGACC
Mikroszatellit F: GACAACACACAACCAAGGCAC
SsoSL438 FAM Slettan et al. 1996

R: TTATGCTAGGTCTTTATGCATTGT

Ivar-specifikus F: ATGGCTGACAGAGAGGCCAGAATCCAA

sdY - Yano et al. 2013
(Y kromoszoma) R: CTTAAAACCACTCCACCCTCCAT

3.4.4. Populaciogenetikai és a markerek jellemzéséhez hasznalt szoftverek

3.4.4.1. A mitokondrialis genom variabilitasa és network analizise

A CR mtDNS szekvencidk megjelenitését és kiértékelését MEGA 5 (Tamura et al., 2011)
szoftverrel végeztem. Az evolucids kiilonbségek kiszdmitasahoz a szekvencidkat az NCBI
adatbazisban taladlhat6 egy dunai (AY185568) ¢és egy atlanti (AY185577) vérvonala referencia
szekvenciahoz viszonyitottam Tamura-3 paraméteres modell (Tamura, 1992) haszndlatdval. A

populacidk tovabbi jellemzésére a mitokondrialis DNS kontroll régié haplotipus (Hd) és nukleotid
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diverzitas (m) mutatoit DnaSP 5.10.01 (Librado & Rozas, 2009) szoftverrel szamoltam ki, majd a
network analizist a haplotipus diverzitas adatok alapjan NETWORK 4.1.1.2 (Bandelt et al., 1999)

szoftverrel median joining algoritmus hasznalataval végeztem el.

3.4.4.2. A sejtmagi genom populaciogenetikai analizise

A sejtmagi PCR-RFLP ¢és mikroszatellit 10kuszok allélméretei alapjan végeztem el az
allomanyok altalanos populéciogenetikai elemzését. Az atlagos (Na) és effektiv allélszamot (Nerr),
illetve a vart (He) és megfigyelt (Ho) heterozigozitas értékeket GeneAIEX 6.5 (Peakall & Smouse,
2012) szoftverrel szamoltam ki lokuszonként és populacionként egyardnt. A mikroszatellit
markerek esetében eléforduld egyedi allélok kimutatasara és a populdciok kozti molekularis
variancia hierarchikus analizisére (AMOVA) szintén ezt a szoftvert alkalmaztam. A markerek
allélgazdagsagat (Ar), az alloméanyok Fis- (a genetikai variancia populécion beliili komponense) és
Fsr-értékét (a genetikai variancia populaciok kozotti komponense), valamint a Hardy-Weinberg
egyensulytol valo eltérést FSTAT 2.9.3.2 (Goudet, 2001) szoftver segitségével szamoltam ki. A
tobbsz0rds Osszehasonlitds szignifikancia szintjét sorozatos Bonferroni korrekcioval (Rice, 1989)
becsiiltem meg.

A mikroszatellit 16kuszok polimorf informécios tartalom (PIC) értékét MICROSATELLITE
TOOLKIT VER. 3.1.1 (Park, 2001) EXCEL bdvitmény segitségével hataroztam meg. Null-allél
jelenlétét, azaz egy allél kiesésének vagy a genotipizalasi hibak valoszinliségének becslését
MICRO-CHECKER (Van Oosterhout et al., 2004) szoftverrel vizsgaltam 1000% bootstrap
ismétlés szdmmal és 99%-os konfidencia intervallummal. A Nei-féle genetikai tavolsag
kiszamitasara a POPULATIONS (Langella, 2002) szoftvert hasznaltam az aldbbi paraméterekkel:
Da-tavolsag (Nei et al., 1983), 2000x bootstrap ismétlés, majd a torzsfa szerkesztését a FIGTREE
VER. 1.3.1 (Rambaut, 2009) programmal végeztem el. Az egyedek mikroszatellit alléljai alapjan
a teljes vizsgalt allomany szerkezetét (foldrajzi informéciok felhasznalésa nélkiil) STRUCTURE
(Pritchard et al., 2000) szoftverrel vizsgaltam az alabbi beallitasok 6tszords ismétlésével: Length
of Burnin Period 10000, Number of MCMC (Markov Chain Monte-Carlo) Reps after Burnin:
100000. A lehetséges klaszter megoszlast K=1 és K=12 kozott vizsgaltam, majd a legval6szinlibb
genetikai klaszter szdmat az egyes K-értékek valdsziniiségi analizise alapjdn hatdroztam meg
STRUCTURE Harvester (Earl & vonHoldt, 2012; Evanno et al., 2005) hasznalataval. Szintén a
mikroszatellit allélok eredményei alapjan R environment adegnet 2.0.1. package (Jombart et al.,
2008) segitségével abrazoltuk a populaciok kozti genetikai variancia fOkomponens analizisét

(principal component analysis, PCA).
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3.5. Genetikai markerekre alapozott tenyésztési rendszer kialakitasa és F1 generacio
létrehozasa

A dunai vérvonal feldusitdsa céljabol a PCR-RFLP és a mikroszatellit 16kuszok allélméretei
alapjan pontozasi rendszert hoztam létre a lillafiiredi tenyészallomanyban. Irodalmi adatok alapjan
(Susnik et al. 1997; Jug et al. 2005; Lerceteau-Kohler & Weiss 2006; Bogataj 2010) a
mikroszatellit 10kuszok alléljait dunai, atlanti és egyéb csoportba soroltam (5. tablazat). Az
OMMI1064 16kusz esetén az 4atfedd mérettartomanyaba esé allélokat szintén a kordbbi
tanulmanyok alapjan az egyik vonalra jellemzd allélként, egyéb esetben Uj/egyéb alléként
kezeltem. Az egyedek a dunai vérvonalhoz tartoz6 sejtmagi allélokért egy-egy pontot, az anyai
oroklédéstt mitokondrialis DNS marker esetében csak az ikras egyedek tiz pontot kaptak, illetve a
ritka allélok (amik maximum 06tszor fordulnak el6 a teljes populdcidban) szintén 1-1 pontot értek.
Az egyedek pontszdmat hozzarendeltem az egyedi azonositojukhoz, igy szaporitaskor egy
leolvasassal el lehet donteni, hogy az adott egyed mennyi dunai alléllal rendelkezik az altalunk
vizsgalt lokuszok esetében (10 és 11. abra). Ezzel a mddszerrel végeztiink szaporitast a 2014

novemberében, majd az F1 generaciobdl 31 egyedet megvizsgaltam ugyanazon lokuszokra.

5. tablazat: Alkalmazott PCR-RFLP és mikroszatellit markerek alléljainak evoltcios vonal

szerinti csoportositasa irodalmi adatok alapjan.

Dunai allélméret Atlanti allélméret Egyéb
Marker Referencia
(bp) (bp) allélméret (bp)
Bernatchez & Danzmann 1993; Susnik et
CR mtDNS 1088 654 és 434 -
al. 2001
LDH 428 353¢és75 - McMeel et al. 2001; Mari¢ et al. 2010
SL 396,317 és 189 713 és 189 - Ford 1998; Snoj et al. 2010
BFRO002 122-126 116-118 120 Susnik et al. 1997; Jug et al. 2005
Rexroad et al., 2002; Lerceteau-Kohler &
OMM1064 173-282 172-261 178, 204
Weiss 2006; Bogataj 2010
219, 233, 235,
Carney et al., 2000; Lerceteau-Kohler &
Ssa408uos 231-282 211-227 239, 243, 255, ]
Weiss 2006; Bogataj 2010
258
158,169,179, 173,175,190, 191, Slettan et al., 1995; Lerceteau-Kohler &
SsoSL417 177, 181, 184
194 197 Weiss 2006; Bogataj 2010
Slettan et al., 1996; Lerceteau-Kohler &
SsoSL438 97,99, 105 95,103, 108, 110 101, 106

Weiss 2006; Bogataj 2010
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10. abra: PIT chip behelyezése és az L178 sorszamu lillafiiredi egyed azonositéjahoz rendelt

pontszam a tenyésztési rendszerben

11. abra: Az alkalmazott markerek alapjan kialakitott pontozasi rendszer és az egyedek

azonositojahoz rendelt pontszam (Genetikai azonositd) a tenyésztési rendszerben (részlet)

R BFRO oMM Ssa Ss0SL SsoSL Dunai Ftka  Dunal - Osszes ks o
mONS SL LDH 002 1064 408uo 47 438 Ivar MT aliélok  aliélok  nukledris dunai a2 6
s szdma szama dunaiallél  mtDNA

177 2 1260_5
1262 5
1263 _a
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1268 _6
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2713
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275 1
12765
277 _7
1278 _a
1279 5
128_4
1280 2
1281 4
1282 8
1283 _a
1284 2
1285 5
1286 _4
1287 1
1289 4
129 3
1290 2
1291 3
1292 4
1293 6
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N e
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4. EREDMENYEK

4.1. Ivar megoszlasa a vizsgalt sebes pisztrang populaciokban

A boncolt halakbdl vett szovetmintak segitségével az sdY markert optimalizaltam a hazai sebes
pisztrang allomanyok ivari vizsgalatdhoz. A marker elemzését az LF1 allomany kivételével
mindegyik egyeden (6sszesen 487 db) elvégeztem. Az eredmények alapjan az ivarok ardnya 50%
koriili az LF2 és az SZV tenyészalloméanyokban, illetve a Kemence-patakban, mig a tobbi vad

allomanyban a n6i egyedek aranya kevesebb volt, mint 50% (6. tablazat).

6. tablazat: Ikras egyedek és dunai haplo-, és genotipussal rendelkezd sebes pisztrangok aranya
a vizsgalt populdciokban. Az ivararanyt az sdY marker, a dunai vonal ardnyat a PCR-RFLP
markerek alapjan allapitottam meg. A hazai allomanyokon beliili minimum és maximum
értekeket kiemeltem. N: mintaszam, Nf: Ikras egyedek aranya, CR mtDNS: Dunai
mitokondrilis haplotipussal rendelkezd egyedek aranya, Nf CR-da: Dunai mitokondralis
haplotipussal rendelkez6 ikras egyedek aranya az 9sszes vizsgalt egyed kozt, LDH-da: Dunai
LDH alléllal rendelkezd egyedek aranya, SL-da: Dunai SL alléllal rendelkezd egyedek aranya,

n.a.: nincs adat.

Nf CRmtDNS NfCR-da LDH-da SL-da
Populacio N

(%) (%) (%) (%) (%)

LF1 401  na. 0,25 0,0 37,0 22,1
LF2 243 490 49,2 25,9 9,9 33,9
AY 75 510 22,7 9.3 213 22,7
BA 25 26,1 8,7 4.4 31,3 34,1
JO 33 364 9,1 3,0 10,6 17,2
KE 24 50,0 4,2 0,0 41,7 29,2
AK 50 440 34,0 16,0 19,0 18,0
KO 14 357 64,3 28,6 42,9 3,6
BI 9 22,2 0,0 0,0 22,2 0,0
SRB 14 429 100,0 42,9 100,0 100,0

4.2. Sebes pisztrang vérvonalak aranya a vizsgalt populaciokban

4.2.1. Mitokondrialis DNS varianciaja

populécid tiszta dunai eredetét ezen a lokuszon, azonban minden magyarorszagi populédcio6 esetén
az atlanti vonal jelenlétét, s6t a legtobb hazai alloméanyban az atlanti vonal tilstlyat tapasztaltam
(51-100%). Ez alol kivétel a Kolontés-patak, ahol az egyedek 64%-dban taldltam dunai

haplotipust. A mitokondrialis DNS 6roklédése kizarolag a néi ivarhoz kotott, az 6sszes egyed kozt
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a dunai haplotipussal rendelekzd ikrdsok ardnya 0-29% kozt valtozott a hazai populacidkban,
legmagasabb mennyiségben a Kolontés-patakban (KO, 28,6%) és az LF2 tenyészallomanyban
(25,9%) figyelhet6 meg, mig a Kemence- ¢és Bittva-patak esetén, illetve az LF1
tenyészallomanyban egy dunai mitokondridlis haplotipust hordoz6 ikrés egyedet sem talaltam (6.
tablazat).

A CR mtDNS szekvenciaanalizise soran torekedtem a populaciok legalabb 10%-anak
szakasztat hasonlitottam Ossze. Az illesztés soran 11 polimorf helyet és 9 kiillonb6zdé haplotipust
azonositottam (7. tablazat). A leirt haplotipusok szekvencidi MG751088 - MG751096
azonositoszammal elérhetdek az NCBI adatbazisaban. Az NCBI Nucleotide adatbazisdban tarolt
sebes pisztrang haplotipusok alapjan az altalam azonositott valtozatok koziil hdrom az atlanti, hat

pedig a dunai vonalhoz tartozik.

7. tablazat: A kiilonb6zé CR mtDNS haplotipusok kozotti nukleotid eltérések és pozicidjuk.
Da: dunai haplotipus; At: Atlanti haplotipus.

Nukleotid pozicio (bp) 46 96 135 136 289 290 430 442 443 448 450
Dal G A G T C C A C T T
Da2
Da3 . .
Da4 . C
Da5
Daé6 . . . . . .
Atl . . . T C T T G G
At2 . . . T C T . G G C
At3 A . . T C T T G G

a-=Saa-4»

A haplotipus diverzitdsok alapjan készitett median-joining network analizis két f6
haplocsoportot kiilonitett el: az atlantit és a dunait (12. abra). Az atlanti csoport tartalmazza az
Osszes atlanti, mig a dunai az 0sszes dunai haplotipust. A PCR-RFLP ¢és a szekvenciaelemzések
eredményei kozott egyik egyednél sem volt ellentmondas. A Kemence-patak egyetlen egyedében
talalt Da6 haplotipust ezidaig nem irtdk le masik populaciokban, azonban a network analizis
alapjan szintén a dunai csoportba sorolandd. A korok mérete a mintahalmazon beliili haplotipusok
gyakorisagaval, mig az egyes pontokat 0sszekotd vonalak hossza a haplotipusok kozott 1évo
mutacios 1épések szamaval aranyos. A haplotipusok kozti evolucids divergenciat a 8. tablazat
tartalmazza. A dunai haplocsoporton beliil 0,0021 és az atlanti haplocsoporton beliil 0,0017 a
divergencia mértéke. A két csoportot 6 mutacios 1épés valasztja el és a koztiik 1évé divergencia
mértéke 0,0112. Az atlanti klaszteren beliil az At2 és At3 haplotipus nem kapcsolddik egymashoz

kozvetleniil, valoszintileg eldszor az At2 haplotipus 1étezett, amibdl kialakult az Atl, majd az At3
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variacié. A dunai klaszterben a Dal haplotipusbol dgaznak ki a Da2 és Da3 varidciok, majd ezek

agaznak tovabb a tobbi haplotipusra. Az Gjonnan talalt Da6 haplotipus egy-egy mutacios lépésre

talalhat6 a Da3 és Da5 haplotipusoktdl (eltérése 0,0013), mig a tobbi haplotipustol két mutacids

1épés valasztja el (eltérésiik 0,0027).

s Y

oas @

50 135
DA2 DAG @
35 450
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13p

44p

290

A3 @
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38 DA4@®
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12. abra: Median joining network analizis a vizsgalt sebes pisztrang populaciok CR mtDNS

haplotipus diverzitasa alapjan. A piros szdmok a mutacid szekvencian beliili helyzetére utalnak, a

korok mérete a mintahalmazon beliili haplotipusok gyakorisagat reprezentalja.

8. tablazat: A haplotipusok kozotti evolicids divergencia becslése, ami a szekvencidk kozotti

bazisszubsztiticiok szamat mutatja be Tamura 3-paraméteres modell alkalmazasaval.

Dal

Da2 Da3 Da4 DaS Da6 Atl At2

Da2
Da3
Da4
Da5s
Da6
Atl
At2
At3

0,001
0,001
0,003
0,003
0,003
0,009
0,008
0,011

0
0,001
0,003
0,001
0,003
0,011
0,009
0,012

0,001
0,003
0,001
0,011
0,009
0,012

0
0,004
0,003
0,012
0,011
0,013

0
0,001 0
0,012 0,012 0
0,011 0,011 0,001 0
0,013 0,013 0,001 0,003
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A szerb populéciora jellemz6 Dal, a leggyakoribb dunai haplotipus, a szerben kiviil a hazai vad
populécidkban és az szilvasvaradi tenyészallomanyban sikeriilt kimutatni. A Da2 haplotipust csak
harom populacidban, két tenyészalloméanyban ¢és a Kolontés-patakban detektaltam. A Da3 valtozat
csak az Apatkuti-patakra jellemzd, mig a Da4 és a Da5 haplotipus csak a tenyészallomanyokban
volt kimutathat6. A leggyakoribb atlanti haplotipus (Atl) a szerb kontroll kivételével minden
populdcidban megjelent. Az At2 haplotipust az LF1 tenyészalloméanyban és két vad populacioban
azonositottam, mig az At3 haplotipus csak a Josva-patakra volt jellemzd. A szerb kontroll
populdcidban és a Bittva-patakban csak egy-egy haplotipus jelent meg, igy ezen allomanyok
diverzitasa 0, a tobbi populacio diverzitasa 0,100 és 0,758 kozt mozog. A teljes mintahalmaz
haplotipus diverzitasa (Hd) 0,67 és nukleotid diverzitasa (w) 0,005 (9. tablazat). A mitokondrialis
vagy az atlanti vonal tilsulyat az 6sszes hazai populacioban, és kiillonbséget mutatott ki az LF1 és

LF2 tenyészallomanyok genetikai dsszetétele kozt.
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9. tablazat: Azonositott CR mtDNS haplotipusok szama a tenyésztett és vadon €16 pisztrangallomanyokban. A tdblazatban a legkorabban leirt és
altalam is azonositott haplotipusok NCBI azonositdja szerepel, illetve a vizsgalatom sordn Ujonnan leirt haplotipust (Da6, MG751095) vastag betiivel

emeltem ki. N: minta mérete, Da: dunai haplotipusok; At: Atlanti haplotipusok; Hd: Haplotipus diverzitas; m: nukleotid diverzitas

. Dal Da2 Da3 Da4 Da5 Da6 Atl At2 At3 Hd T
Populacio AY185568 AY185573 AY185570 HQ848372 HQS848373 MGT751095 EF530480 EF530476 AY185577
LF1 41 1 36 4 0,224 0,001
LF2 26 21 5 0,323 0,003
SZV 27 8 4 1 3 11 0,738 0,006
BA 12 2 10 0,303 0,003
JO 16 3 1 9 3 0,650 0,004
KE 20 1 19 0,100 0,001
AK 28 15 2 11 0,574 0,003
KO 14 6 3 2 3 0,758 0,005
BI 9 9 0,000 0,000
SRB 12 12 0,000 0,000
Osszesen 205 46 28 2 2 3 1 104 16 3 0,670 0,005
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4.2.2. Sejtmagi DNS varianciaja

A sejtmagi genom vérvonal vizsgalatdhoz az LDH és SL 16kuszok PCR-RFLP analizisét

végeztem el minden populdcioban. A CR mtDNS-hez hasonldan ezek a lokuszok is igazoltdk a

szerb kontroll populacié tiszta dunai eredetét, és jelentds kiilonbségekkel, de minden

magyarorszagi populacid esetén az atlanti vonal tilsulyat tapasztaltam (LDH: 57-90%, SL: 66-

100%) (6. tablazat és 13. abra). Erdekesség, hogy a vad allomanyok kozt a Bittva-patakban az

SL és CR mtDNS l6kusz esetén nem talaltam dunai allélt, azonban az LDH 16kusz esetén a dunai

allélok aranya elérte a 22%-ot. A KSlontés-patakban talaltam a dunai allélok lenagyobb aranyat az

LDH (43%) és CR mtDNS (64%) l6kuszokban, azonban az SL marker esetén a dunai allé¢lok

mennyisége nem €ri el a 4%-ot. Jelentds kiillonbségeket talaltam a két lillafiiredi tenyészallomany

genetikai Osszetételében ezen lokuszok vizsgalata soran is. A hazai dlloményok kozt sem a

mitokondridlis, sem a sejtmagi PCR-RFLP 16kuszok esetén nem taldltam tisztan dunai egyedet.

Dunai és atlanti haplotipusok és allélok szazalékos aranya

LF1 37 22
LF2 |49 10 33
SZV |23 21 23

BA 31 34

JO 11 17

KE 29 42
AK 19 18
KO 43
Bl 22
SRB | 100 0 100 0 100

CR mtDNS LDH SL

Dunai mAtlanti

13. abra: Dunai és atlanti alléllal/haplotipussal rendelkezd sebes pisztrangok aranya a vizsgalt

populdcidkban a harom PCR-RFLP l6kusz vizsgalata alapjan

4.3. A sebes pisztrang allomanyok populaciogenetikai allapota a sejtmagi markerek

vizsgalata alapjan

4.3.1. Az allomanyok populacion beliili genetikai diverzitasa

A sejtmagi markerek egyes populaciokban mért polimorf informacios tartalmat a 10. tablazat,

¢és a mikroszatellit markerek populdciokra jellemz6 allélméreteit a 11. tablazat foglalja 6ssze. A
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mikroszatellit 16kuszokban kimutatott allélok szama és gyakorisaga a M2.2. melléklet M1.
tablazataban talalhatoak. A két allélos PCR-RFLP 16kuszok alacsony és kdzepes polimorfizmust
mutattak a vizsgalt populacidkban (PIC=0,07-0,37), illetve a szerb kontroll populacidéban és a
Bittva-patakban eléfordulé homozigota egyedek miatt az SL és LDH lokuszok polimorf
informdcios tartalma nulla. Ezzel szemben a mikroszatellit lokuszok kiillonb6zé mértékii
polimorfizmust mutattak. Az Osszes megjelend allélszdmot és a populacionkénti PIC értéket
figyelembe véve, a kevés alléllal rendelkez6 BFROO002 mikroszatellit 10kusz mérsékelt
polimorfizmust mutatott (PIC=0,07-0,53), mig a tobbi mikroszatellit 10kusz esetén nagymértékii
polimorfizmust tapasztaltam minden populécioban (atlag PIC=0,57-0,86). A legnagyobb PIC
értekeket (0,95) az OMM 1064 16kuszon mértem (10. tablazat).

Az egyes 16kuszokon leggyakrabban eléfordulé allélméretek atlagosan 18-24%-ban jelentek
meg, azonban az OMM 1064 16kusz leggyakoribb allélmérete csak 9%-ban, a BFRO002 lokuszé
pedig 72%-ban fordult el6 a teljes vizsgalati halmazban (M2.2. melléklet M1. tablazata). A
BFROO002 16kusz jellemzd allélmérete 110-124 bp, az OMMI1064 16kuszé 158-364 bp, az
Ssa408uos 16kuszé 208-309 bp, SsoSL417 16kuszé 161-194 bp és az SsoSL438 16kuszé 99-116 bp
volt (11. tablazat). Altalanossagban a nagyobb mintaszam@i allomanyok, nagyobb
lokuszvarianciaval rendelkeztek. Az egyes populaciokra jellemzd privat allélok minden
allomanyban megjelentek. Valtozo gyakorisaggal (0,001-0,332) dsszesen 42 privat allélt talaltam,
ami az Osszes allél 30%-a és ezek foként az OMMI1064 és az Ssa408uos lokuszokhoz
kapcsolodtak. A legtobb (11 db) privat allélt a két lillafliredi tenyészallomanyban talaltam, de a
legnagyobb aranyban az izolaltabb Bittva- (6 és 16%) és Kdlontés-patakban (23 és 32%) fordultak
el6 (12. tablazat).

10. tablazat: A sejtmagi markerek polimorf informécios tartalma (PIC) a vizsgélt sebes

pisztrang populéciokban. Piros: PIC=0; narancs: 0<PIC<0,2; sarga: 0,2<P1C<0,5; zold: PIC>0,5

LDH SL BFRO002 OMM1064 Ssa408uos SsoSL417 SsoSL438
LF1 0,36 0,28 0,41
LF2 | 017 | 034 0,33
SZV 0,28 0,29 0,33

BA 0,34 0,35
KE 0,33 0,37
AK 0,26 0,25
KO 0,37
0,29

47



11. tablazat: A vizsgalt populédciokra jellemzd mikroszatellit allélméretek (bp) és szamok (db)

BFRO002 OMM1064 Ssa408uos SsoSL417 SsoSL438
Jellemzo Allél | Jellemzé  Allél | Jellemzo  Allél | Jellemzo  Allél | Jellemzo  Allél
méret szam méret SZam méret SZam méret SZam méret SZam

LF1 | 110-124bp 5db | 158-346bp 42db| 205-262bp 17db| 169-190bp 11db| 93-110bp 9db
LF2 | 116-124bp 3db | 168-337bp 43 db| 205-303bp 29db| 171-192bp 9db | 101-116bp 9db
SZV | 116-124bp 3 db | 168-331bp 36db| 208-301 bp 18db| 171-194bp 9db | 99-114bp 7db
BA | 113-124bp 4db | 168-261bp 17db| 205-284bp 13db| 161-194bp 9db | 103-114bp 5db
JO | 116-124bp 3db | 172-316bp 23 db| 205-273db 15db| 161-194bp 9db | 103-116 bp 6db
KE | 116-120bp 2db | 162-265bp 10db | 205-258bp 9db | 171-194bp 4db | 106-112bp 4 db
AK | 116-124bp 3 db | 160-253bp 14 db| 208-276bp 9db | 171-192bp 8db | 103-112bp 5db
KO | 116-124bp 3db | 174-320bp 10db| 205-289bp 8db | 171-192bp 8db | 103-112bp 3 db
BI |116-120bp 2db | 202-247bp 6db | 211-262bp 7db | 171-192bp 5db | 99-112bp 2db
SRB | 120-124bp 2db | 168-284bp 11db| 231-309bp 8db | 175-192bp 6db | 99-110bp 2db

12. tablazat: A mikroszatellit l0kuszok egyes populaciokra jellemzd privat allélméretei (bp) és

az adott populacion beliili gyakorisdguk (0-1 kozti érték lehet, 1=100%)

Populacié Lokusz  Allélméret Gyakorisag Populicié Lokusz  Allélméret Gyakorisiag

LF1 BFRO002 110 0,004 SZvV OMM1064 331 0,007
OMM1064 158 0,001 BI OMM1064 202 0,167
164 0,006 Ssa408uos 245 0,056
216 0,003 SsoSL417 196 0,056
234 0,001 JO OMM1064 250 0,061
239 0,001 272 0,015
263 0,001 277 0,030
346 0,003 316 0,106
SsoSL417 169 0,001 Ssa408uos 253 0,045
SsoSL438 93 0,003 260 0,015
97 0,162 273 0,015
LF2 OMM1064 186 0,123 KE OMM1064 162 0,045
225 0,009 AK OMM1064 166 0,104
286 0,003 224 0,052
296 0,003 KO OMM1064 174 0,321
337 0,003 Ssa408uos 289 0,231
Ssa408uos 213 0,002 BA OMM1064 252 0,020
225 0,007 Ssa408uos 284 0,020
269 0,002 SRB OMM1064 206 0,036
281 0,002 Ssa408uos 309 0,250
285 0,002
303 0,002

A vizsgalt allomanyok Osszevont populdcidgenetikai analizisének eredményei a 13.
tablazatban, a markerenként adatok a M2.2. melléklet M2. tablazataban talalhatoak. A két
nukleédris PCR-RFLP lokusz kozos vizsgalat soran az atlag allészdm (Nma) a homozigdta szerb

kontroll populaci6 kivételével minden dallomanyban 2 volt. A minta méretétdl fliggd
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allélgazdagsag (Ar) érteke 1,000 és 2,000 kozott mozgott az egyes populacidkban, mig az
allélgyakorisdgokkal korrigalt effektiv allélszdm (Neff) értéke 1,000 és 1,825 kozott valtozott. A
legmagasabb vart (He=0,459) ¢és tényleges (Ho=0,708) heterozigozitds étékeket a Kemence-
patakban mértem, ahol a populacién beliili variancia komponens értéke (Fis=-0,561) is
nagymértékii heterozigozitas talsulyra utalt. A Kemence-patak mellett még az LF1 allomanyban
tapasztaltam a Hardy-Weinberg egyensulytol vald szignifikans eltérést (p<0,01), ami mindkét
esetben az SL lokuszon mért heterozigdta tobbletbdl eredt.

A mikorszatellit lokuszokon mért atlagos allélszamok 3,75 és 18,60, az allé¢lgazdagsag értékei
4,805 és 7,276, illetve az effektiv allélszamok 2,118 és 7, 446 kozott mozogtak a kdzos analizis
soran. Mindharom mutat6 esetén a legalacsonyabb értékeket a szerb kontroll populdcidé mellet a
hazai Bittva-patakban tapasztaltam, ami az alacsonyabb egyedszdmmal magyarazhat6. A
mikroszatellit 10kuszok Osszevont elemzése alapjan mindegyik vizsgalt populacid6 Hardy-
Weinberg egyensulyban van, azonban a l6kuszokat kiilon vizsgalva heterozigéta tobbletet mértem
az LF2 (BFRO002, Fis=-0,111, p<0,05, Ssa408uos, Fis=-0,070, p<0,001) allomanyban, illetve
heterozigdta hidnyt tapasztaltam a Josva-patak (BFRO002, Fis=0,377, p<0,05) és az LF1
(SsoSL417, Fis=0,083, p<0,01) allomany esetén (M2. tablazat). Ezzel Osszefliggden, a null

allélok valdszintiségét csak az LF1 populacioban, az SsoSL417 16kusz esetén mutattam Kki.

13. tablazat: A vizsgalt sebes pisztrang allomanyok populacidgenetikai elemzése a két nukledris
PCR-RFLP ¢és 6t mikroszatellit (MS) 16kusz alkalmazasaval. N: mintaszdm, Nma: atlagos
allélszam, Neff: effektiv allélszam, Ar: Allél gazdagsag, He:vart heterozigozitas, Ho: megfigyelt
heterozigozitas, Fis: beltenyésztettségi koefficiens, HWE: Hardy-Weinberg egyensulytol valo

eltérés szignifikancidja, NA=nincs adat, ns=nem szignifikdns, ** p<0,01; *** p<0,001)

Populacié N Marker Nma  Neff Ar He Ho Fis HWE

LF1 401 PCR-RFLP 2 1,699 1,995 0,406 0,441 -0,088 o
MS lokusz 16,20 6,917 6,901 0,772 0,783  -0,014 ns

LF 2 243  PCR-RFLP 2 1,515 1,927 0,314 0,306 0,026 ns
MS lokusz 18,60 7,004 6,848 0,740 0,781  -0,055 ns

SZvV 75  PCR-RFLP 2 1,523 1,992 0,345 0,373 -0,081 ns
MS lokusz 10,25 6,271 7,276 0,762 0,765 -0,003 ns

BA 25  PCR-RFLP 2 1,785 2,000 0,449 0,521 -0,163 ns
MS lokusz 10,50 7,145 7,102 0,812 0,884 -0,091 ns

JO 33  PCR-RFLP 2 1,316 1,944 0,241 0,277 -0,157 ns
MS lokusz 12,25 7,446 6,866 0,691 0,680 0,016 ns

KE 24  PCR-RFLP 2 1,825 2,000 0,459 0,708 -0,561 ol

MS lokusz 6,75 3,764 4,815 0,685 0,692 -0,010 ns
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Populacié N Marker Nma  Neff Ar He Ho Fis HWE

AK 50 PCR-RFLP 2 1,432 1,983 0,305 0,290 0,048 ns
MS lokusz 8,25 4,841 5,613 0,676 0,671 0,007 ns
KO 14  PCR-RFLP 2 1,517 1,882 0,290 0,321 -0,114 ns
MS lokusz 5,75 3,993 5,772 0,629 0,685 -0,093 ns
BI 9 PCR-RFLP 1,5 1,264 1,500 0,183 0,222 -0,231 ns
MS lokusz 4,75 3,415 5,000 0,732 0,711 0,030 ns

SRB 14  PCR-RFLP 1 1,000 1,000 0,000 0,000 NA NA

MS lokusz 3,75 2,118 4,805 0,565 0,571 -0,012 ns

4.3.2. A vizsgalt populaciok kozti genetikai diverzitas mértéke

A populaciok kozti varianciakomponens (Fst) adatait a 14. tablazat tartalmazza. A nuklearis
PCR-RFLP markerek esetén a szerb kontroll populacio szignifikansan eltért a tobbi populaciotol
(Fst=0,558-0,920, p<0,001). A magyar populaciok kozt kdzepes és nagymértékli szignifikans
genetikai divergenciat talaltam (Fst=0,027-0,231, p<0,05), és a Bittva-, K6lontés és Kemence-
patakok voltak a leginkabb eltérd populdciok (Fsr=0,116-0,231). A mikroszatellit lokuszok
elemzése minden populdcio kozt szignifikans genetikai eltérést jelzett (p<0,001). A parositott Fsr-
értekek a magyar populaciok kozott kozepes genetikai kiillonbségre utaltak (Fst=0,042-0,217), és
nagymértékii eltérést mutattak a magyar populaciok és a szerb kontroll allomany kozott
(Fs1=0,222-0,369). Az atlagos Fst-érték az dsszes populéacio esetén 0,110 £0,039 volt. A szerb
kontroll mellett a legnagyobb kiilonbségeket szintén a Bittva- és a Kolontés-patakok esetén

mértem.

14. tablazat: A vizsgalt sebes pisztrang populaciok paronkénti Fsr eltérései €s szignifikancidjuk
a mikroszatellit (atl6 alatt) és a nuklearis PCR-RFLP (atl6 felett) adatok alapjan. * p <0,05; ** p
<0,01; *** p <0,001. A minimum ¢és maximum ¢€rtékeket a hazai populacidkon beliil félkovérrel,

a teljes mintahalmazon beliil félkdvérrel és alahuzassal jeldltem.

LF1 LF2 SZV BA JO KE AK KO BI SRB

LF1 0.104***  0.027* 0.011 0.078**  0.043 0.037* 0.029 0.059 0.558#**
LF2 | 0.075%** 0.034**  0.055 0.036 0.052 0.045* 0.231%*%*  (.153* 0.675%**
SZV | 0.060%**  0.047%** 0.018 0.013 0.044 0.004 0.094 0.048 0.674%**
BA | 0.085%**  (0.086***  (.063%** 0.086* 0.007 0.042 0.102 0.119 0.615%**
JO [0.076***  0.106***  0.042***  (0.082*** 0.116**  0.001 0.180* 0.061 0.814#**
KE |[0.132%**  (0.099***  0.100*** (0.081*** (.]154%** 0.076 0.162%%*  (.178***  (.592%**
AK | 0.130%**  0.075%**  0.067*** 0.089*** (0.105*** (.136*** 0.096 0.024 0.733%**
KO | 0.162%**  0.156***  (0.125%*%* (.119***  0.126%** 0.156*** 0.131%** 0.047 0.812%**
BI | 0.108*** (.125%**  (.098***  (0.096*** 0.125%**  (0.157**%* (.184***  (.217*** 0.920%**
SRB | 0.222%%*  0247%*%*  (0.235%**% (.234***  (.32]1*** (.287*** (0293*** (.369*** (.255%**
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A mikroszatellit lokuszok allélfrekvencidi alapjan meghataroztam a populaciok kozti Nei-féle
(Da) genetikai tavolsdgokat (Nei et al., 1983) (15.tablazat), és elkészitettem a populaciok
filogenetikai fajat (Neighbor-joining, NJ) (14. dabra). Az eredmények alapjan szintén a szerb
kontroll allomany tért el a legjobban a tobbi populaciotol (Da=0,537-0,682), és a hazai populaciok
kozt a legnagyobb genetikai tavolsdgot is ugyanott mértem (Da=0,582), ahol a legnagyobb
genetikai differencialtsagot is tapasztaltam (Fst=0,217): a Bittva- és a K6lontés-patak populacioi
kozt, és szintén ez a két populacié mutatta a legnagyobb genetikai tavolsagot a tobbi populaciotol.
Ezen kiviil a dendrogram megmutatta a hazai természetes vizfolyasok ¢€s a tenyészallomanyok
kozti genetikai kiilonbséget, azonban a populdciok kozti genetikai tavolsag, az Fsr-hez hasonldan

mérsékelt (Da=0,165-0,582) volt.

15. tablazat: A vizsgalt sebes pisztrang populaciok paronkénti Nei-féle (Da) genetikai tavolsaga
A minimum ¢és maximum értékeket a hazai populaciokon beliil félkovérrel, a teljes

mintahalmazon beliil félkovérrel és aldhuzva jeldltem.

LF1 LF2 SZV BA JO KE AK KO BI
LF2 | 0,268
SZv | 0,272 0,165
BA | 0,376 0,348 0,301
JO | 0,349 0,369 0,226 0,262
KE | 0,472 0,344 0,344 0,340 0,451
AK | 0,456 0,309 0,270 0,336 0,358 0,392
KO | 0,502 0,422 0,360 0,472 0,398 0,504 0,386
BI | 0,477 0,395 0,407 0452 0438 0,497 0,530 0,582
SRB | 0,560 0,558 0,537 0,632 0,694 0,679 0,589 0,657 0,682

0.129

0.033 BA

0.133 Jo

0.153 AK

0234
0.033 KO

0218 KE

0275
Bl

0.068
0.019 Szv

0.097 LF2

0.162 LF1

0.027 0.398 SRB

0.05

14. abra: Neighbor-joining filogenetikai fa a mikroszatellit 16kuszok allélfrekvenciaibol szamolt

Da-tavolsagok alapjan (Nei et al., 1983). A szdmok a csomdponttdl mért tdvolsagot mutatjak.
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A teljes mintahalmaz genetikai dsszetételének vizsgalatdhoz az egyedek mikroszatellit analizise
alapjan STRUCTURE szoftver segitségével meghataroztam az allomanyok genetikai szerkezetét
foldrajzi hozzarendelés nélkiil, kiilonbozd klaszterek jelenlétét feltételezve. A STRUCTURE
Harvester programcsomaggal végzett elemzés nem adott egyértelmii AK eredményt, feltarva a
mintahalmaz 2, 3 ¢és 5 lehetséges klaszterét, azaz a 10 mintavételi helyrdl szarmazé mintak
genetikailag 2, 3, vagy 5 kiilon csoportba sorolhatéak be (15. és 16. abra). A klaszterszdmok
legnagyobb valosziniisége 2-nél volt, mig a legkisebb az 5-6s értéknél. Az eredmények tiikrozik a
Nei-féle genetikai tavolsagok alapjan készitett dendrogram elrendezését (14. abra), azonban
egyetlen klaszter sem korlatozdodott egy populaciora. Minden esetben a két lillafiiredi (LF1 és LF2)
tenyészallomany egyedei kiillonb6zd klaszterekbe estek, illetve 3 és 5 klaszter esetén a tobbi
populéciotol is elkiiloniiltek. A szilvasvaradi tenyészallomanyban (SZV) 1évd egyedek
klaszterekhez vald hozzéarendelési valoszinlisége atmeneti csoportot mutat a masik két
tenyészallomany és a vad populaciok kozott. A szerb kontroll csoport 5 klaszterhez rendelés esetén
valik el a legjobban a tobbi populéciotdl, azonban nem alkot kiilon klasztert. A populacidkat
egyben vizsgalva az Apatkiti-patak egyedei kozt figyelhetd meg a legkisebb variancia.

A genetikai tdvolsdgok alapjan PCA elemzést (Principal Component Analysis vagy
fékomponens analizis) is végeztem, melynek eredménye a STRUCTURE analizishez hasonld
Osszetételt, de strukturaltabb klaszterezést mutatott (17. abra). Az egyedeket a tengelyek harom
f6 csoportra osztjak, amibdl egyet foként az LF1 tenyészallomany alkot, egy pedig legféképp a
szerb populacio egyedeibdl all. A harmadik nagyobb csoport foként a fliggdleges tengely mentén
helyezkedik el és a tobbi allomany atfedé egyedei alkotjadk, melyekb6l a STRUCTURE
elemzéshez hasonldan kivalnak az Apatkuti- és a Kolontés-patak egyedei.

Mindkét szerkezeti elemzés a populaciok kozotti mérsékelt szétvalasra utalt, amit az AMOVA
elemzés eredményei is alatdmasztottak. Az AMOVA vizsgalat a populaciok kozti alacsony
variancidra utalt (a teljes variancia 10%-a, szabadsagi fok=9), mig a teljes variancia 90%-a a
populacidkon beliil talalhato (szabadsagi fok=1775), ami foként az egyedeken beliili variancidhoz
kapcsolodik (a teljes variancia 81% -a, szabadasi fok=888), és csak alacsony variancia figyelhetd

meg az egyedek kozott (9%, szabadsagi fok= 878).
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BA JO AK KO
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BA JO AK KO
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15. abra: A teljes mintahalmaz lehetséges genetikai szerkezete K = 2, 3 és 5 klaszterekre bontva. Az egyedek klaszterekhez valo hozzarendelését
STRUCTURE szoftverrel készitettem el a mikroszatellit 16kuszok eredményeit felhasznalva, el6zetes foldrajzi csoportositas nélkiil. Az y tengelyen az

adott egyed klaszterekhez val6 hozzarendelésének valdsziniisége lathato.
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DeltaK = mean(|L"(K)|) / sd(L(K))

300F

100

50F

16. abra: A STRUCTURE HARVESTER programmal szamitott AK fiiggvény grafikonja,
melynek x-tengelye a vizsgalt klaszterszamokat jeleniti meg, y-tengelye a AK értékeket. Tesztelt

értékek: K =1-12.

: AK — Apatkuti-patak

BA — Ban-patak

: Bl — Bittva-patak

JO — Josva-patak

KE — Kemence-patak

KO - Kolontés-patak

: LF1 — 1. lillafiredi allomany
: LF2 — 2. lillafiiredi allomany
* 9: SRB — szerb kontroll

4 10: SZV — Szilvasvarad

> o O

<q4 O %
S R

17. abra: A vizsgalt allomanyok fékomponens analizise (PCA) a mikroszatellit I16kuszok

eredményei alapjan

4.4. Genetikai markerekre alapozott tenyésztési rendszer kialakitasa

A lillafiiredi allomanyok (LF1 és LF2) PCR-RFLP és a mikroszatellit I6kuszok eredményeit az
M2.3.melléklet, M3. tabliazata tartalmazza. A markerekre alapozott szaporitds soran a két
lillafiiredi allomanyt egyben kezeltem (644 egyed). A sejtmagi allélok alapjan létrehozott

pontozasi rendszerben az egyedek atlagos pontszama 3 volt, a minimum érték 0 és a maximum
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érték 9 volt. Osszesen 93 db dunai mitokondrialis haplotipussal rendelkezé ikras egyedet taldltam.
A 2014. novemberében szaporitott F1 generacio, 31 egyedének PCR-RFLP és a mikroszatellit
l6kusz analizise soran kapott eredményeket a 18. abra ¢és a M2.3. melléklet, M4. tablazata
tartalmazza.

A harom PCR-RFLP l6kusz esetén a CR mtDNS-en a dunai haplotipus ardnya nagymértékben
(19-r61 65%-ra) ndvekedett, az SL 16kuszon szintén megfigyelhetd egy kismértékii (27-r6l 35%-
ra) dunai allél ndvekedés, azonban az LDH lokuszon nem tapasztaltam a dunai allélok feldusulasat
(18. abra). A mikroszatellit I0kuszok esetén az allélok vonal szerinti besorolasa nem egyértelmii
a sok 0j allél miatt, azonban Osszességében elmondhatd, hogy az F1 generacidban minden
lokuszon az irodalomban fellelhetd dunai allélok magas aranya figyelhet6 meg (pl. SsoSL438
16kusz) (M2.3. melléklet, M4. tablazat).

Dunai és atlanti haplotipusok és allélok szazalékos aranya

Tenyészallomany

F1 generacio

CR mtDNS LDH SL

Dunai = Atlanti

18. abra: Dunai és atlanti alléllal/haplotipussal rendelkez6 sebes pisztrangok aranya a lillafiiredi
tenyészallomanyban (n=644) és az genetikai markerek alapjan szaporitott F1 generacioban

(n=31), a harom PCR-RFLP 16kusz vizsgalata alapjan
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5. KOVETKEZTETESEK ES JAVASLATOK

5.1. A hazai sebes pisztrang allomanyok evolicios vonal szerinti csoportositasa

Munkdm soran felmértem hat hazai és egy kiilfoldi természetes vizfolyas és harom sebes
pisztrang tenyészallomany genetikai dsszetételét, nyolc DNS marker alkalmazasaval. A vizsgalt
markerek alkalmazhatosagat szamos kordbbi vizsgalat bizonyitotta a genetikai dsszetétel hatékony
elemzése szempontjabol, azonban figyelembe kell venni a génsodrodas eltérd hatasat az egyes
markerek esetén, amit az alacsony mintaszamok is befolyasolhatnak (Hansen et al., 2000; Henry
& Ferguson, 1985; Horreo et al., 2015; Mari¢, Snoj, et al., 2006). A mintdk elemszamai nagyban
fiiggtek a mintavétel koriilményeitdl, a hidrogeografiai jellemzoktdl vagy a halak mennyiségétdl
az adott vizfolyasban. P¢éldaul a Bittva-patakot csak harom ponton tudtuk mintazni (mindegyiket
100 méteres szakaszon), egymastol néhany km-re, illetve tovabbi populdciok esetén is a mintak
mennyisége viszonylag alacsony volt, kiilonosképp a Kolontés-patakban ¢és a szerb
kontrollcsoportban.

A hazai pisztrang alloméanyok eredetérdl nagyon kevés informacid all rendelkezésre, és az
ismeretek tobbsége anekdotikus informaciokbdl szarmazik. Ennek oka, hogy az 1. vilaghaboru
elott foként a mai Szlovakidban, Ukrajnaban ¢s Romanidban talalhat6 magasabb hegyvidéki
pisztrangos vizeket részesitették eldnyben, és csak az 1920-as évek utdn nétt meg az érdeklddés a
mai Magyarorszag alacsony hegylancainak pisztrangos vizei irant. A lillafiiredi pisztrangtelepet
1932-ben alapitottak, és az elsd ikrak az osztrdk Traismauerbdl és szlovékiai Znidvaraljarol
(Klastor pod Znievom) érkeztek 1933-ban. Ebbdl és a kornyezd patakokbol szarmazo egyedek
szaporitasabol szarmazik a hazai patakokba telepitett halak tobbsége, tobbek kozt a Ban- és Josva-
patakokban is dokumentaltak ezen halak leszarmazottjait (Hoitsy, 2002). A szilvasvaradi sebes
pisztrang tenyészallomany eredetileg a Szalajka-patakban természetesen is el6forduld egyedekbdl
szarmazott, azonban tovabbi alakulasarol hivatalos adatokkal nem rendelkeziink.

A vizsgélataim feltartak a tenyészallomanyok kevert eredetét, valamint a természetes
allomanyokon beliil az atlanti és dunai vonal genetikai keveredését. A mintavételi helyszinek a
Duna vizgytijtéjébe esnek, igy foként a dunai vonalra jellemz6 allélok megjelenését vartam,
azonban minden hazai helyszinen nagy aranyban talaltam atlanti haplotipusokat és allélokat. Az
altalam megfigyelt atlanti haplotipusokat mar tobb eurdpai populécioban is kimutattak (pl. Atl és
At2: Cortey et al., 2009; At3: Duftner et al., 2003). Féként az Atlanti-medencére jellemzdek (pl.
Spanyolorszagban, Norvégidban ¢s Izlandon is megtalalhatoak), azonban a Duna vizgytijtdjének
nyugati részén, és kevert természetes alloméanyokban is megjelentek, tobbek kozt példaul
Ausztridban, Csehorszagban, Szlovakidban ¢és Olaszorszagban (Cortey et al., 2009; Duftner et al.,

2003; Fruciano et al., 2014; Gratton et al., 2014; Kohout et al., 2012; Meraner et al., 2007). A
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vizsgalt mintahalmazban megfigyelhetd dunai haplotipusok egy részét kordbban csak Ausztria és
Szlovakia természetes populacidiban irtdk le (Dal, Da2, Da3: Duftner et al., 2003; Kohout et al.,
2012), illetve két haplotipust (Da4 és Da5), melyek a magyar allomanyokon belill csak a
tenyészetekben jelentek meg, e vizsgalat eltt szintén csak szlovak patakokban mutattak ki
(Kohout et al., 2012). A Da6 haplotipust eziddig nem irtdk le, azonban a network analizis alapjan
a dunai vonalhoz tartozik. Ezen haplotipus eléforduldsa a Kemence-patak egyetlen egyedére
korlatozodott, azonban a privat haplotipus tisztazasahoz a populacié tovabbi egyedeinek vizsgalata
sziikséges.

Eredményeimhez hasonléan, a sebes pisztrang kiilonb6z6 mitokondrialis vonalainak
introgressziv hibdridizacigjat a Duna vizgytjtéjében tobb helyen is kimutattak. Csehorszag és
Szlovékia teriiletén, 25 természetes és Ot tenyészallomany, 638 egyedének vizsgalata soran
megallapitottak, az atlanti vonal tulsulyat (66-95%) a Duna vizgytijtdjében, ami egyértelmiien az
atlanti forrasbol szdrmazo6 telepitések kovetkeztében alakult ki (Kohout et al., 2012). Ausztridban
117 helyszinen 2568 egyed vizsgalta soran feltartdk a kiilonb6zd sebes pisztrang populaciok
genetikai 0sszetételét: a Duna bajororszagi szakaszan az atlanti mitokondridlis vonal dominal (74-
100%), majd a folyasirany szerint lefel¢ haladva a dunai haplotipus novekvd szazalékat
tapasztaltdk (24-70%). A tiszta dunai allomanyok az Alpokban talalhatd, izolalt vizfolyasokra
korlatozédtak, mig a Duna felsé szakaszan, az Alpoktol észak-északkeletre, a két vizgylijtd
hataran, az atlanti vonal utols6 jégkorszak alatti, természetes megjelenését is dokumentaltak. Ezzel
szemben az Alpoktol dél-délkeletre az atlanti vonal megjelenése egyértelmiien a telepitésekbdl és
az azt kovetd introgressziobodl ered (Lerceteau-Kohler et al., 2013; Schenekar et al., 2014). Az
atlanti vonal dunai vizgyiijtdben val6 természetes el6fordulasardl korlatozott informaciok allnak
rendelkezésre, illetve ezidaig csak a vizgyiijtok hataran irtak le ezt a jelenséget, ezen feliil a Duna
osztrak és szlovak teriiltén leirt atlanti haplotipusok és allélok ardnya a hazai populaciokban
mérthez hasonldan alakultak, igy magyarorszagi megjelenésiik is a telepitésekhez kapcsolhato.
Feljegyzések alapjan a hazai tenyészallomanyok részben kevert eredetiick, a hazai vizekbdl
befogott, dshonos sebes pisztrang egyedek és az atlanti eredetli, osztrdk, német vagy dan
allomanyokbdl szarmazo egyedek parositdsabol erednek. Ezt a tenyésztési stratégiat az utdbbi
egyedek jobb gazdasagi teljesitményével magyaraztak (Horreo et al., 2015). Ezen allomanyokbol
szarmazd utodokkal 1933 és 2004 kozott rendszeresen telepitették a hazai természetes
vizfolyasokat, ezen feliil pedig a magyarorszagi horgaszegyesiiletek sajat teriileteiket kiilonb6z6
forrasokbdl szarmazoé sebes pisztrang egyedekkel telepitették, melyek egyiittesen jarultak hozza a
vonalak tovabbi hibridizacidjahoz.

Magyarorszagon jelenleg nem létezik olyan szabalyozas, amely a fajok szintjét meghalado, nem

6shonos populaciokkal rendelkezd természetes vizfolyasok telepitésére vonatkozna. Habar a
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telepités az autochton (6shonos) populéciok fontos természetvédelmi tevekénysége lehet (Taylor,
1991), a hibridizacié rosszabb fitneszt és az 6shonos fajok genetikai keveredését okozhatja
(Allendorf et al., 2001). Idedlis esetben a telepitést csak a helyi allomanybol szarmazé egyedek
felhasznalasaval, illetve az egyedek tamogato tenyésztésével kellene végezni. Ez a stratégia széles
korben elterjedt a lazacfélék megdrzésében (Berrebi et al., 2000; Verspoor et al., 2007; Horreo et
al., 2008; Gil et al., 2016). A vonalak keveredése, a kis populdcioméretek és a kevés ivarérett
egyed miatt a vizsgalt allomanyok esetén ez nem lehetséges megoldas. Elméletileg, ha
Magyarorszagon talalnank egy olyan populacidt, amiben nem tapasztalhatd a vonalak keveredése,
akkor javasoljuk az adott populdcio védelmét, és a telepitések elvégzését ebbdl a populaciobol
szarmazd egyedekkel. Azonban a jelenlegi természetes populacidk esetén ez a modszer nem
javasolt, mivel egyik allomany sem képvisel egyedi értéket, de populacidogenetikailag
egészségesek.

Masik megoldas lehet, a dunai génhanyad feldusitdsa marker asszocialt szelekci6 révén, majd
ezen egyedekkel végzett telepités annak érdekében, hogy minél tobbet meg tudjunk Orizni a
hazénkban kialakult sebes pisztrang genetikai hatterébdl, jollehet ez a modszer tisztan dunai
allomany visszaallitdsdra nem ad lehetdséget (Baric et al., 2010; Weiss, 2005). Az altalunk
kialakitott tenyésztési rendszerrel az F1 generacidoban sikeresen ndveltiik a dunai haplotipus és
allélok aranyat a vizsgalt l6kuszokon a lillafiiredi tenyészallomany anyaalloményat felhasznalva,
azonban tligyelni kell az allomany megfeleld fitneszére, a teljesitmény leromlasanak és a

beltenysztettség kialakulasanak elkertilésére (Guimaraes et al., 2007).

5.2. A hazai sebes pisztrang allomanyok populaciogenetikai allapota

A sejtmagi markerek populdciogenetikai analizise kimutatta, hogy az vizsgalt alloméyok
Hardy-Weinberg egyensulyban vannak. Csak a lillafiiredi tenyészetek €s Josva- €s Kemence-patak
esetén tapasztaltam a megfigyelt heterozigdtdk szamanak szignifikans eltérését az SL és néhany
mikorszatellit 16kuszon. A csokkent genetikai variancia egyes populdcidkban a
beltenyésztettségre, multbéli palacknyak-hatdsra utalhat, illetve a szerb allomany esetén az
izolaci6 kovetkezménye, mig a magas genetikai sokféleség génaramlas hatasara alakulhat ki. A
tényleges populacioméret is befolyasolja a genetikai sokféleség mintazatat. Az alacsony tényleges
populacidonagysagu allomanyok varhatdéan alacsonyabb genetikai sokféleséggel rendelkeznek az
erdsebb genetikai sodrodds miatt. Ezenkiviill az alacsonyabb diverzitds azt sugallhatja, hogy a
kozelmultban kevés egyed alkotta a populaciot (Pecsenye, 2006; Freeland et al., 2012). Az emlitett
folyamatok Osszefiigghetnek kiilonb6z6 antropogén hatasokkal is (pl. populdciok mesterséges
keveredésével), illetve az eredmények utalhatnak a természetes populaciok telepitése utan maradt,

de rosszabb teljesitményli, beltenyésztett egyedek jelenlétére is (Ferguson, 2007; Weiss &
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Schmutz, 1999). Az sdY ivari marker eredményei alapjan az ivarok ardnya a
tenyészallomanyokban és a Kemence-patakban egyforma, mig a tobbi vizfolydsban az ikras
egyedek kevesebb, mint 50%-ban fordultak el6. Fontos megjegyezni, hogy ezeket az
eredményeket befolyasolhatja a kis populacidméret és az abbdl fakado alacsonyabb mintaszam is.

A vizsgélt alloményok kozti genetikai keveredést az evoluciés vonalakon tul, a
populédcidgenetikai mutatokkal is igazoltam. Az Fsr értékek alapjan a magyarorszagi allomanyok
tobbsége kozt mérsékelt vagy kozepes kiilonbséget tapasztaltam, ami a teriileti elszigeteltség miatt
a mesterséges telepitések hatasara bekovetkez6 hibridizéciora utalhat (Vahd & Primmer, 2006).
Ezt az elméletet a mikroszatellit lokuszok AMOVA elemzése is megerdsitette, ami a populaciok
kozott alacsony, mig a populacidkon beliili magas foku diverzitasra utalt. A genetikai keveredés
részleteit tartak fel a network, klaszter- és f6komponens-analizis eredményei, melyek szintén
antropogén eredeti hibridizaciora utalhatnak. A STRUCTURE Harvester program nem tudta
egyértelmilen meghatdrozni a genetikai klaszterek szamat, azonban a kiillonbozé analizisek
eredményei Ot klaszter jelenlétét valoszinisitik. A STRUCTURE analizisben létrejott genetikai
csoportok hasonloan helyezkednek el a populacidkon beliil, mint a mitokondrialis haplotipusok a
network analizis soran. Ezt az 6sszetételt a PCA elemzés is megerdsitette, ami szintén 6t genetikai
csoportot kiilonitett el, mikozben az egyének besoroldsa egyértelmiibb volt, mint a STRUCTURE
analizisben, ezért javasolom a két elemzés egyiittes hasznélatat. A természetes vizfolyasok és a
szilvasvaradi tenyészallomany kozti atfedés egyértelmii volt, csak a foldrajzilag elkiiloniild és
tisztan dunai, szerb kontroll csoport mutatott nagymértékii eltérést az elemzések sordn. A hazai
allomanyok vizsgalata soran jol lathatd, hogy a genetikai klaszterek nem kapcsolodnak a foldrajzi
elhelyezkedésiikhoz. Kizarolag a Josva- és Ban-patakok populacio esetén figyelheté meg enyhe
foldrajzi és genetikai kapcsolat, azonban ezen populaciok is egy klaszterbe kertiltek a tobbi vad
allomannyal, amelyek kozt viszont genetikai kiilonbségek is megfigyelhetok. A vad dllomanyokra
jellemzd klaszterek Osszetett genetikai felépitése az antropogén hatasokon tul, annak az eredménye
lehet, hogy az idegen egyedek a telepitések, esetleg természetes vandorlasok sordn szaporodtak az
adott vizfolyasban eredetileg €16 egyedekkel, amelyek genetikai dsszetétele a sajatos kornyezeti
feltételekhez mar igazodott (Keller et al., 2011).

A keveredések ellenére minden hazai populdcidban megtaldlhatok az Osi genetikai hattér
elemei, amelyekre a viszonylag nagyszdmu privat allél mennyisége utal. Privat allélokat minden
populécidban talaltam, de a frekvencidk alacsonyak voltak, legnagyobb aranyban a Bittva- és
Kolontés-patakokban sikeriilt kimutatni egyedi allélokat, ami arra utal, hogy az izolalt, kis
populéciok fontosak lehetnek a genetikai sokféleség megdrzdsében, ahogy azt Norvégiaban és
Romanidban kimutattdk (Linlekken et al., 2014; Popa et al., 2019). Azonban nem talaltam olyan

egyedet melyben nem tapasztalhaté a vonalak keveredése. A ,tiszta” egyedek azonositasara az
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elemzett egyedek és populaciok szdmanak novelésével lenne lehetdség (Hansen & Mensberg,

2009).

Eredményeim alapjan az eurdpai allomanyokhoz hasonldan a telepitések hatasara kialakuld

genetikai keveredések figyelhetdek meg a hazai sebes pisztrang allomanyok esetén. Az egyedi

populaciok értékének elvesztése mellett a nem 6shonos halakkal térténd hibridizacié hatasara, a

vadon €16 egyedek csokkent fitneszét figyelheté meg (Muhlfeld et al., 2009; Pinter et al., 2019).

A fenntarthat6 halgazdalkodas szempontjabol a sebes pisztrang tenyésztése €s telepitése soran az

alabbi szempontokat javaslom figyelembe venni:

Meg kell hatarozni, hogy sziikséges-e a telepités a meglévé vadallomany mellett. Ha
lehetséges, kiegészitd allomany helyett timogato tenyésztést kell elényben részesiteni.
Keriilni kell a kiilonbozé vizgyljtdk kozotti atvezetéseket és a kiilonbozd eredetii
pisztrangok keverését.

A halaknak olyan vizgyiijtébdl vagy régiobol kell szarmazniuk, ahova kihelyezik Oket.
Figyelembe kell venni a hidrogeografiai, a helyi kdrnyezeti viszonyokat és a genetikai
elemzések eredményeit.

Génmegorzési célbdl tartott tenyészallomanyok egyedeit nem szabad sok generdcion
keresztiil tenyészteni vadon €16, helyi halakkal torténd vérfrissités nélkiil a genetikai
sodrodas és a genetikai variabilitas csokkenésének megakadalyozasa érdekében.

A génmeglrzési célbdl tenyésztett egyedeket a természetes kornyezethez hasonlod
koriilmények kozott kell nevelni a haziasitds és a szelekcid hatasanak csokkentése
érdekében.

El kell keriilni az erésen héziasitott és mas teriiletekrél szarmazo egyedek telepitését.

A mesterséges szaporitds technikdit optimalizalni kell a populaciok genetikai

valtozatossaganak megorzése érdekében.
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6. UJ TUDOMANYOS EREDMENYEK

Az elvégzett munkam alapjan a kdvetkez6 1 tudomanyos eredményeket értem el:

1. Elvégeztem hat hazai és egy kiilfoldi természetes vizfolyas és harom sebes pisztrang
tenyészallomany elso, atfogd genetikai vizsgalatat és dsszehasonlitasat. Megéllapitottam, hogy a

hazai dllomanyok genetikai Osszetétele atfed, csak a szerb populacio kiilonithetd el egyértelmiien.

2. Nyolc DNS marker alkalmazéasaval elvégeztem a sebes pisztrang jellemzd evolucios
vonalainak elkiilonitését a vizsgalt allomanyokban. A hazai dlloméanyok esetén az atlanti és dunai
vonal keveredését mutattam ki, mig a szerb populdcidoban csak a dunai vonalra jellemzd allélokat

talaltam.

patak egyedei kozt.

4. Leirtam a vizsgalt populaciokra jellemzd mikroszatellit allélméreteket és privat allélokat.

5. A kiilonb6zo lazacfélékben leirt, Y kromoszomahoz kotott, ivari marker alkalmazasaval
felmértem a vizsgalt 4allomanyok ivari Osszetételét. Megallapitottam, hogy a
tenyészallomanyokban a két ivar ardnya egyenld, mig a természetes vizfolydsokban a him ivar

tulsulyat tapasztaltam.

6. Sikeresen létrehoztam a DNS-markerekre alapozott tenyésztési rendszert a lillafiiredi sebes

pisztrang allomanyban.
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7. OSSZEFOGLALAS

crer

alapjan, ot f6 evolucios vonal (atlanti, dunai, mediterran, adriai, marvany) kiilonithet6 el, amelyek
tobbnyire a fo vizgyljtd teriiletekhez kapcsolodtak, azonban a vonalak nagymértékii, féleg
antropogén eredetli keveredését figyelték meg. Magyarorszadg hidrogeografiai adottsagai miatt a
természetes populaciok elméletileg a dunai vonalhoz tartoznanak, azonban ezt genetikai
vizsgalatok nem igazoltak.

Vizsgélataim sordn kilenc DNS markert (mitokondrialis szekvencia, mikroszatellitek, nuklearis
PCR-RFLP markerek és ivari marker) alkalmaztam hat hazai, egy szerb természetes sebes
pisztrang allomany és harom tenyészallomany genetikai Osszetételének és populdcidgenetikai
allapotanak felmérésére.

A mitokondrialis DNS kontroll régi6 és két sejtmagi PCR-RFLP marker eredményei alapjan az
atlanti és a dunai vonalak keveredése és az atlanti haplotipus tulsulya (51-100%) figyelheté meg
minden hazai populdcidban, ami a mult szazadbal lezajlott allomany beszerzések és telepitések
kovetkezménye, ez aldl kivétel a tisztdn dunai eredetli, szerb kontroll allomany. A magyar
populdcidkban egy 1j dunai haplotipust azonositottam. Az ivar-specifikus marker azonos
ivararanyt mutatott ki a tenyészallomanyokban és a Kemence-patakban, mig mas természetes
vizfolyasokban az ikras egyedek ardnya 50% alatt volt. A mikroszatellit 10kuszok koziil négy
magas polimorfizmust mutatott, egy (BFRO002) pedig az alcsonyabb polimorfitas mellett
alkalmas volt a dunai és atlanti vonalak elkiilonitésére. A mikroszatellit allélok gyakorisaga
alapjan végzett klaszter- és fokomponens-analizis genetikailag atfedé dllomanyokra utalt, azonban
a populaciok még mindig kiillonboznek egymastol, amire a nagyszamu privat allélok mennyisége
(0sszes allél 30%-a) is utal. Az dllomanyok tobbnyire Hardy-Weinberg egyensulyban vannak, az
eltérések a kis populacioméret miatt, a telepitések vagy a beltenyésztettség hatdsara alakulhattak
ki. A PCR-RFLP és mikroszatellit markerekkel végzett vizsgalatok az emberi beavatkozas jelentds
mértékii hatasat igazoltdk a magyar populaciok esetében.

A mesterséges telepités és az egyedek vandorlésa jelentds genetikai hatdssal lehet a vadon ¢é16
pisztrangpopulaciok genetikai dsszetételére. Jelenleg Magyarorszdgon nincsenek irdnymutatasok
vagy altalanos gyakorlatok a kis patakok telepitésére, azonban a populaciok genetikai hatterét

figyelembe kell venni a természetvédelmi intézkedések kidolgozasa soran.
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8. SUMMARY

Analyses of control region sequences of mitochondrial DNA of European brown trout
populations have revealed five main evolutionary lineages (Atlantic, Danubian, Mediterranean,
Adriatic, Marble) which were mostly related to the main drainage areas, however hybridization
among lineages from anthropogenic sources has been reported. Due to the hydrogeography of
Hungary, wild populations should theoretically belong to the Danubian lineage, but, this has not
been verified by genetic studies.

In my study multiple molecular marker sets (mitochondrial sequence, microsatellites, PCR-
RFLP of nuclear markers and a sex marker) were used to investigate the genetic composition and
population genetics of the brown trout populations in broodstocks of two hatcheries and six wild
streams in Hungary and one in Serbia.

Due to the stocking in the last centuries, the admixture of Atlantic and Danubian lineages and
the excess of Atlantic haplotypes (51-100%) in these populations, except the Serbian wild
population with pure Danubian origin, was observed by control region sequences of mitochondrial
DNA and PCR-RFLP markers in nuclear genome. One unpublished Danubian haplotype was
found in the Hungarian populations. The sex-specific marker revealed equal sex ratio in the
broodstocks and Kemence stream, whereas in other wild streams the proportion of female
individuals were less than 50%. Four of the microsatellite loci were highly polymorphic, and due
to the lower polymorphism one of them (BFRO002) was able to distinguish the lineages. Structure
and principal component analyses based on the alleles of microsatellite loci also revealed
overlapping populations, however, the populations were still significantly different from each
other which was also confirmed by the numerous private alleles (30% of all alles). The populations
were mostly in Hardy-Weinberg equilibrium, the deviations can be caused by small population
size, stocking or inbreeding. The analysis of PCR-RFLP and microsatellite loci revealed
anthropogenic influence in all Hungarian populations.

Stocking and migration can have a significant genetic impact on trout populations of wild
streams, however there are no guidelines or common practices for stocking of small streams in
Hungary, and thus the genetic background of these populations should be considered when

developing conservation actions.

63



64



9. MELLEKLETEK

M1. Irodalomjegyzék

Ahmadian, A., Gharizadeh, B., Gustafsson, A. C., Sterky, F., Nyrén, P., Uhlén, M., & Lundeberg,
J. (2000). Single-nucleotide polymorphism analysis by pyrosequencing. Analytical
Biochemistry. https://doi.org/10.1006/abio.2000.4493

Alemdag, M., Ozturk, R. C., Sahin, S. A., & Altinok, I. (2019). Karyotypes of danubian lineage
brown trout and their hybrids. Caryologia. https://doi.org/10.13128/caryologia-160

Allendorf, F. W., Leary, R. F., Spruell, P., & Wenburg, J. K. (2001). The problems with hybrids:
Setting conservation guidelines. Trends in Ecology and Evolution, 16(11), 613—-622.
https://doi.org/10.1016/S0169-5347(01)02290-X

Allendorf, F. W., & Thorgaard, G. H. (1984). Tetraploidy and the Evolution of Salmonid Fishes.
In Evolutionary Genetics of Fishes. https://doi.org/10.1007/978-1-4684-4652-4 1

Almodovar, A., Nicola, G. G., Elvira, B., & Garcia-Marin, J. L. (2006). Introgression variability
among Iberian brown trout Evolutionary Significant Units: The influence of local
management and environmental features. Freshwater Biology, 51(6), 1175-1187.
https://doi.org/10.1111/5.1365-2427.2006.01556.x

Andersson, A., Jansson, E., Wennerstrom, L., Chiriboga, F., Arnyasi, M., Kent, M. P., Ryman, N.,
& Laikre, L. (2017). Complex genetic diversity patterns of cryptic, sympatric brown trout
(Salmo trutta) populations in tiny mountain lakes. Conservation Genetics.
https://doi.org/10.1007/s10592-017-0972-4

Aurelle, D., & Berrebi, P. (1998). Microsatellite markers and management of brown trout Salmo
trutta fario populations in southwestern France. Genetics Selection Evolution, 30, S75.
https://doi.org/10.1186/1297-9686-30-S1-S75

Aykanat, T., Johnston, S. E., Orell, P., Niemel4, E., Erkinaro, J., & Primmer, C. R. (2015). Low
but significant genetic differentiation underlies biologically meaningful phenotypic
divergence in a large Atlantic salmon population. Molecular Ecology, 24(20), 5158-5174.
https://doi.org/10.1111/mec.13383

Baird, N. A., Etter, P. D., Atwood, T. S., Currey, M. C., Shiver, A. L., Lewis, Z. A., Selker, E. U.,
Cresko, W. A., & Johnson, E. A. (2008). Rapid SNP discovery and genetic mapping using
sequenced RAD markers. PLoS ONE. https://doi.org/10.1371/journal.pone.0003376

Bandelt, H. J., Forster, P., & Rohl, A. (1999). Median-joining networks for inferring intraspecific
phylogenies. Molecular Biology and Evolution, 16(1), 37-48.
https://doi.org/10.1093/oxfordjournals.molbev.a026036

Bardaketi, F., Degerli, N., Ozdemir, O., & Basibuyuk, H. H. (2006). Phylogeography of the Turkish

65



brown trout Salmo trutta L.: Mitochondrial DNA PCR-RFLP variation. Journal of Fish
Biology, 68(SUPPL. 1), 36-55. https://doi.org/10.1111/5.0022-1112.2006.00948.x

Baric, S., Riedl, A., Meraner, A., Medgyesy, N., Lackner, R., Pelster, B., & Dalla Via, J. (2010).
Alpine headwater streams as reservoirs of remnant populations of the Danubian clade of
brown trout. Freshwater Biology, 55(4), 866—880. https://doi.org/10.1111/j.1365-
2427.2009.02318.x

Behnke, R. J. (1986). Brown trout. Trout, 27, 42—47.

Bernatchez, L. (2001). The Evolutionary History of Brown Trout (Salmo Trutta L.) Inferred From
Phylogeographic, Nested Clade, and Mismatch Analyses of Mitochondrial DNA Variation.
Evolution, 55(2), 351-379.

Bernatchez, L., & Danzmann, R. G. (1993). Congruence in control-region sequence and
restriction-site variation in mitochondrial DNA of Brook Charr (Salvelinus fontinalis
Mitchill)1. Molecular Biology and Evolution, 10(5), 1002-1014.
http://www.bio.ulaval.ca/louisbernatchez/pdf/(018) Bernatchez MBE 93.pdf

Bernatchez, L., Guyomard, R., & Bonhomme, F. (1992). DNA sequence variation of the
mitochondrial control region among geographically and morphologically remote European
brown trout Salmo trutta populations. Molecular Ecology, 1(3), 161-173.
https://doi.org/10.1111/j.1365-294X.1992.tb00172.x

Berrebi, P., Povz, M., Jesensek, D., Cattaneo-Berrebi, G., & Crivelli, A. J. (2000). The genetic
diversity of native, stocked and hybrid populations of marble trout in the Soca river, Slovenia.
Heredity, 8§5(3), 277-287. https://doi.org/10.1046/j.1365-2540.2000.00753.x

Berthelot, C., Brunet, F., Chalopin, D., Juanchich, A., Bernard, M., Noél, B., Bento, P., Da Silva,
C., Labadie, K., Alberti, A., Aury, J.-M., Louis, A., Dehais, P., Bardou, P., Montfort, J.,
Klopp, C., Cabau, C., Gaspin, C., Thorgaard, G. H., ... Guiguen, Y. (2014). The rainbow
trout genome provides novel insights into evolution after whole-genome duplication in
vertebrates. Nature Communications, 5, 3657. https://doi.org/10.1038/ncomms4657

Beuzen, N. D., Stear, M. J., & Chang, K. C. (2000). Molecular markers and their use in animal
breeding.  Veterinary  Journal  (London, England: 1997), 160(1), 42-52.
https://doi.org/10.1053/tvjl.2000.0468

Birky, C. W., Fuerst, P., & Maruyama, T. (1989). Organelle gene diversity under migration,
mutation, and drift: Equilibrium expectations, approach to equilibrium, effects of
heteroplasmic cells, and comparison to nuclear genes. Genetics.
https://doi.org/10.1111/5.1365-2028.1973.tb00101.x

Blears, M. J., De Grandis, S. A., Lee, H., & Trevors, J. T. (1998). Amplified fragment length

polymorphism (AFLP): A review of the procedure and its applications. In Journal of
66



Industrial Microbiology and Biotechnology. https://doi.org/10.1038/sj.jim.2900537

Bogataj, K. (2010). Genetic analysis of native brown trout (Salmo trutta) populations in Slovenia.

Botstein, D., White, R. L., Skolnick, M., & Davis, R. W. (1980). Construction of a genetic linkage
map in man using restriction fragment length polymorphisms. In American Journal of Human
Genetics. https://doi.org/10.17348/era.9.0.151-162

Brown, W. M. (1985). The Mitochondrial Genome of Animals. In Molecular Evolutionary
Genetics. https://doi.org/10.1007/978-1-4684-4988-4 2

Bruford, M. W., & Wayne, R. K. (1993). Microsatellites and their application to population genetic
studies. Current Opinion in Genetics and Development. https://doi.org/10.1016/0959-
437X(93)90017-1

Cariello, N. F., Scott, J. K., Kat, A. G., Thilly, W. G., & Keohavong, P. (1988). Resolution of a
missense mutant in human genomic DNA by denaturing gradient gel electrophoresis and
direct sequencing using in vitro DNA amplification: HPRT(Munich). American Journal of
Human Genetics.

Carney, M., Taggart, J. B., & Heyheim, B. (2000). Characterization of microsatellite and
minisatellite loci in Atlantic salmon ( Salmo salar L .) and cross-species amplification in other
salmonids. Molecular Ecology, 9, 2175-2178.

Chee, M., Yang, R., Hubbell, E., Berno, A., Huang, X. C., Stern, D., Winkler, J., Lockhart, D. J.,
Morris, M. S., & Fodor, S. P. A. (1996). Accessing genetic information with high-density
DNA arrays. Science. https://doi.org/10.1126/science.274.5287.610

Ciftci, Y., & Okumus, 1. (2002). Fish population genetics and applications of molecular markers
to fisheries and aquaculture: I-basic principles of fish population genetics. Turkish Journal of
Fisheries and Aquatic Sciences, 2(2002), 145-155.

Cormack, R. M., Hartl, D. L., & Clark, A. G. (1990). Principles of Population Genetics.
Biometrics. https://doi.org/10.2307/2531471

Cortey, M., Vera, M., Pla, C., & Garcia-Marin, J. L. (2009). Northern and Southern expansions of
Atlantic brown trout (Salmo trutta) populations during the Pleistocene. Biological Journal of
the Linnean Society, 97(4), 904-917. https://doi.org/10.1111/5.1095-8312.2009.01220.x

Cotton, R. G. H. (1993). Current methods of mutation detection. Mutation Research -
Fundamental and Molecular Mechanisms of Mutagenesis. https://doi.org/10.1016/0027-
5107(93)90060-S

Crespi, B. J., & Fulton, M. J. (2004). Molecular systematics of Salmonidae: Combined nuclear
data yields a robust phylogeny. Molecular Phylogenetics and Evolution, 31(2), 658—679.
https://doi.org/10.1016/j.ympev.2003.08.012

Danzmann, R. G., Cairney, M., Davidson, W. S., Ferguson, M. M., Gharbi, K., Guyomard, R.,
67



Holm, L. E., Leder, E., Okamoto, N., Ozaki, A., Rexroad, C. E., Sakamoto, T., Taggart, J. B.,
& Woram, R. A. (2005). A comparative analysis of the rainbow trout genome with 2 other
species of fish (Arctic charr and Atlantic salmon) within the tetraploid derivative Salmonidae
family (subfamily: Salmoninae). Genome. https://doi.org/10.1139/g05-067

Dodgson, J. B., Cheng, H. H., & Okimoto, R. (1997). DNA Marker Technology: A Revolution in
Animal Genetics. Poultry Science. https://doi.org/10.1093/ps/76.8.1108

Duftner, N., Weiss, S., Medgyesy, N., & Sturmbauer, C. (2003). Enhanced phyleographic
information about Austrian brown trout populations derived from complete mitochondrial
control  region  sequences. Journal of  Fish  Biology, 62, 427-435.
https://doi.org/10.1046/5.0022-1112.2003.00038.x

Earl, D. A., & vonHoldt, B. M. (2012). STRUCTURE HARVESTER: A website and program for
visualizing STRUCTURE output and implementing the Evanno method. Conservation
Genetics Resources, 4(2), 359-361. https://doi.org/10.1007/s12686-011-9548-7

Evanno, G., Regnaut, S., & Goudet, J. (2005). Detecting the number of clusters of individuals
using the software STRUCTURE: A simulation study. Molecular Ecology, 14(8), 2611—
2620. https://doi.org/10.1111/5.1365-294X.2005.02553 .x

Eze, F. (2019). Marker-assisted Selection in Fish: A Review. Asian Journal of Fisheries and
Aquatic Research. https://doi.org/10.9734/ajfar/2019/v31430038

FAO. (2019). Fisheries and Aquaculture Statistics 2017. FAO  Yearbook.
https://doi.org/10.1109/BMEI.2010.5639447

FAO. (2020a). The state of world fisheries and aquaculture 2020, sustainability in action. In Food
Agriculture Organisation, Rome.

FAO. (2020b). The State of World Fisheries and Aquaculture 2020. In The State of World
Fisheries and Aquaculture 2020. https://doi.org/10.4060/ca9229en

Felip, A., Martinez-Rodriguez, G., Piferrer, F., Carrillo, M., & Zanuy, S. (2000). AFLP analysis
confirms exclusive maternal genomic contribution of meiogynogenetic sea bass
(Dicentrarchus labrax L.). Marine Biotechnology. https://doi.org/10.1007/s101260000000

Ferguson, A. (2007). Genetic impacts of stocking on indigenous brown trout populations. In
Environment Agency.

Ferguson, A., & Fleming, C. C. (1983). Evolutionary and taxonomic significance of protein
variation in the brown trout (Salmo trutta) and other salmonid fishes. In Oxford G. S. & R.
Rollinson, Eds. Protein Polymorphism: Adaptive and Taxonomic Significance Academic
Press London, 86—99.

Ford, M. (1998). Testing Models of Migration and Isolation Among Populations of Chinook

Salmon (Oncorhynchus tschawytscha). Evolution, 52(2), 539-557.
68



https://doi.org/10.2307/2411089

Freeland, J. R., Kirk, H., & Petersen, S. (2012). Molecular Ecology: Second Edition. In Molecular
Ecology: Second Edition. https://doi.org/10.1002/9780470979365

Fruciano, C., Pappalardo, A. M., Tigano, C., & Ferrito, V. (2014). Phylogeographical relationships
of Sicilian brown trout and the effects of genetic introgression on morphospace occupation.
Biological Journal of the Linnean Society, 112(3), 387-398.
https://doi.org/10.1111/b1j.12279

Garcia-Marin, J. L., & Pla, C. (1996). Origins and relationships of native populations of Salmo
trutta (brown trout) in Spain. Heredity, 77(November 1995), 313-323.
https://doi.org/10.1038/hdy.1996.145

Gharbi, K., Gautier, A., Danzmann, R. G., Gharbi, S., Sakamoto, T., H??yheim, B., Taggart, J. B.,
Cairney, M., Powell, R., Krieg, F., Okamoto, N., Ferguson, M. M., Holm, L. E., & Guyomard,
R. (2006). A linkage map for brown trout (Salmo trutta): Chromosome homeologies and
comparative genome organization with other salmonid fish. Genetics, 172(4), 2405-2419.
https://doi.org/10.1534/genetics.105.048330

Gharbi, K., Gautier, A., Danzmann, R. G., Gharbi, S., Sakamoto, T., Hoyheim, B., Taggart, J. B.,
Cairney, M., Powell, R., Krieg, F., Okamoto, N., Ferguson, M. M., Holm, L. E., & Guyomard,
R. (2006). A linkage map for brown trout (Salmo trutta): Chromosome homeologies and
comparative  genome  organization  with  other  salmonid fish.  Genetics.
https://doi.org/10.1534/genetics.105.048330

Gil, J., Labonne, J., & Caudron, A. (2016). Evaluation of strategies to conserve and restore
intraspecific biodiversity of brown trout: outcomes from genetic monitoring in the French
Alps. In Reviews in Fish Biology and Fisheries. https://doi.org/10.1007/s11160-015-9405-y

Giuffra, E., Bernatchez, L., & Guyomard, R. (1994). Mitochondrial control region and protein-
coding genes sequence variation among phenotypic forms of brown trout Salmo trutta from
northern Italy. Molecular Ecology, 3(2), 161-171. https://doi.org/10.1111/j.1365-
294X.1994.tb00117.x

Goudet, J. (2001). FSTAT, a program to estimate and test gene diversities and fixation indices
(version 2.9.3). Updated from Goudet (1995) by J. Goudet. (p. Available at
http://www.unil.ch/izea/softwares/fst).

Gratton, P., Allegrucci, G., Sbordoni, V., & Gandolfi, A. (2014). The evolutionary jigsaw puzzle
of the surviving trout (salmo trutta 1. complex) diversity in the italian region. a multilocus
bayesian approach. Molecular Phylogenetics and Evolution, 79(1), 292-304.
https://doi.org/10.1016/j.ympev.2014.06.022

Guimaraes, E. P., Ruane, J., Scherf, B. D., Sonnino, A., & Dargie, J. D. (2007). Marker-assisted
69



selection : current status and future perspectives in crops, livestock, forestry and fish. Food
and Agriculture Organization of the Unites Nations. https://doi.org/10.1111/5.1439-
0388.2009.00834.x

Guo, S. W., & Thompson, E. A. (1992). Performing the Exact Test of Hardy-Weinberg Proportion
for Multiple Alleles. Biometrics. https://doi.org/10.2307/2532296

Hacia, J. G., Fan, J. B, Ryder, O., Jin, L., Edgemon, K., Ghandour, G., Mayer, R. A., Sun, B.,
Hsie, L., Robbins, C. M., Brody, L. C., Wang, D., Lander, E. S., Lipshutz, R., Fodor, S. P.
A., & Collins, F. S. (1999). Determination of ancestral alleles for human single-nucleotide
polymorphisms using  high-density  oligonucleotide arrays. Nature Genetics.
https://doi.org/10.1038/9674

Hallerman, E. M., Dunham, R. A., & Smitherman, R. O. (1986). Selection or Drift-Isozyme Allele
Frequency Changes among Channel Catfish Selected for Rapid Growth. Transactions of the
American Fisheries Society. https://doi.org/10.1577/1548-
8659(1986)115<60:sodafc>2.0.co;2

Hamilton, K. E., Ferguson, A., Taggart, J. B., Tomasson, T., Walker, A., & Fahy., E. (1989). Post-
glacial colonization of brown trout, Salmo trutta L.: Ldh-5 as a phylogeographic marker
locus. Journal of Fish Biology, 35(February 2016), 651-664. https://doi.org/10.1111/5.1095-
8649.1989.tb03017.x

Hansen, M. M., & Mensberg, K.-L. D. (2009). Admixture analysis of stocked brown trout
populations using mapped microsatellite DNA markers: indigenous trout persist in
introgressed populations. Biology Letters, 5(June), 656—659.
https://doi.org/10.1098/rsbl.2009.0214

Hansen, M. M., Ruzzante, D. E., Nielsen, E. E., & Mensberg, K. L. D. (2000). Microsatellite and
mitochondrial DNA polymorphism reveals life-history dependent interbreeding between
hatchery and wild brown trout (Salmo trutta L.). Molecular Ecology, 9(5), 583-594.
https://doi.org/10.1046/j.1365-294X.2000.00898.x

Harding, R. M., Boyce, A. J., & Clegg, J. B. (1992). The evolution of tandemly repetitive DNA:
Recombination rules. Genetics.

Harka, A., & Sallai, Z. (2004). Magyarorszdg halfaundja. Nimfea T. E.

Hartl, D. L., & Clark, A. G. (1997). Principles of Population Genetics. 3rd edition. In BioEssays.
https://doi.org/10.1002/(sici)1521-1878(199812)20:12<1055::aid-bies14>3.0.co;2-x

Hattori, R. S., Murai, Y., Oura, M., Masuda, S., Majhi, S. K., Sakamoto, T., Fernandino, J. L.,
Somoza, G. M., Yokota, M., & Strussmann, C. A. (2012). A Y-linked anti-Miillerian hormone
duplication takes over a critical role in sex determination. Proceedings of the National

Academy of Sciences of the United States of America.
70



https://doi.org/10.1073/pnas.1018392109

Henry, T., & Ferguson, A. (1985). Kinetic studies on the lactate dehydrogenase (LDH-5) isozymes
of brown trout, Salmo trutta L. Comparative Biochemistry and Physiology -- Part B:
Biochemistry And, 82(1), 95-98. https://doi.org/10.1016/0305-0491(85)90134-8

Herman, O. (1887). A magyar halaszat kényve i-II. K. M. Természettudomanyi Tarsulat.

Hoitsy, G. (2002). A pisztrang tenyésztése és horgaszata (K. Pintér (ed.)). *96 Studié Kft.

Horreo, J. L., Abad, D., Dopico, E., Oberlin, M., & Garcia-Vazquez, E. (2015). Expansion of non-
native brown trout in South Europe may be inadvertently driven by stocking: Molecular and
social survey in the North Iberian Narcea River. International Journal of Molecular Sciences,
16(7), 15546—15559. https://doi.org/10.3390/ijms 160715546

Horreo, J. L., Machado-Schiaffino, G., Griffiths, A., Bright, D., Stevens, J., & Garcia-Vazquez, E.
(2008). Identification of differential broodstock contribution affecting genetic variability in
hatchery stocks of Atlantic salmon (Salmo salar). Aquaculture, 280(1-4), 89-93.
https://doi.org/10.1016/j.aquaculture.2008.05.004

Horvath, A., Hoitsy, G., Kovacs, B., Kanainé Sipos, D., Osz, A., Bogataj, K., & Urbanyi, B.
(2014). The effect of domestication on a brown trout (Salmo trutta m fario) broodstock in
Hungary. Aquaculture International, 22(1). https://doi.org/10.1007/s10499-013-9665-2

Horvath, L., Hancz, C., Kiss, 1., Mézes, M., Orban, L., Orddg, V., Szabo, T., Sziics, 1., Urbanyi,
B., & Varadi, L. (2000). Halbiologia és haltenyésztés. Mezdgazda Kiad6, Budapest.

Hosoya, S., Hirase, S., Kikuchi, K., Nanjo, K., Nakamura, Y., Kohno, H., & Sano, M. (2019).
Random PCR-based genotyping by sequencing technology GRAS-Di (genotyping by random
amplicon sequencing, direct) reveals genetic structure of mangrove fishes. Molecular
Ecology Resources. https://doi.org/10.1111/1755-0998.13025

Hughes, C. R., & Queller, D. C. (1993). Detection of highly polymorphic microsatellite loci in a
species with little allozyme polymorphism. Molecular Ecology.
https://doi.org/10.1111/j.1365-294X.1993.tb00102.x

Hunter, R. L., & Markert, G. L. (1957). Histochemical demonstration of enzymes separated by
zone electrophoresis in starch gels. Science. https://doi.org/10.1126/science.125.3261.1294-
a

Johns, G. C., & Avise, J. C. (1998). A comparative summary of genetic distances in the vertebrates
from the mitochondrial cytochrome b gene. Molecular Biology and Evolution.
https://doi.org/10.1093/oxfordjournals.molbev.a025875

Jombart, T., Ahmed, 1., Calboli, F., Cori, A., Reiners, T. E., Solymos, P., & Jombart, M. T. (2008).
Package adegenet . Bioinformatics Application Note, 24(11), 1403-1405.

https://doi.org/http://dx.doi.org/10.1093/bioinformatics/btn129
71

3



Jug, T., Berrebi, P., & Snoj, A. (2005). Distribution of non-native trout in Slovenia and their
introgression with native trout populations as observed through microsatellite DNA analysis.
Biological Conservation, 123(3), 381-388. https://doi.org/10.1016/j.biocon.2004.11.022

Kalayci, G., Ozturk, R. C., Capkin, E., & Altinok, I. (2018). Genetic and molecular evidence that
brown trout Salmo trutta belonging to the Danubian lineage are a single biological species.
Journal of Fish Biology. https://doi.org/10.1111/jfb.13777

Kamiya, T., Kai, W., Tasumi, S., Oka, A., Matsunaga, T., Mizuno, N., Fujita, M., Suetake, H.,
Suzuki, S., Hosoya, S., Tohari, S., Brenner, S., Miyadai, T., Venkatesh, B., Suzuki, Y., &
Kikuchi, K. (2012). A trans-species missense SNP in Amhr2 is associated with sex
determination in the tiger Pufferfish, Takifugu rubripes (Fugu). PLoS Genetics.
https://doi.org/10.1371/journal.pgen.1002798

Karsi, A., Patterson, A., Feng, J., & Liu, Z. (2002). Translational machinery of channel catfish: I.
A transcriptomic approach to the analysis of 32 40S ribosomal protein genes and their
expression. Gene. https://doi.org/10.1016/S0378-1119(02)00595-4

Keller, 1., Taverna, A., & Seehausen, O. (2011). Evidence of neutral and adaptive genetic
divergence between European trout populations sampled along altitudinal gradients.
Molecular Ecology. https://doi.org/10.1111/.1365-294X.2011.05067.x

Kitano, T., Matsuoka, N., & Saitou, N. (1997). Phylogenetic relationship of the genus
Oncorhynchus species inferred from nuclear and mitochondrial markers. Genes Genet. Syst,
72, 25-34. https://doi.org/10.1266/ggs.72.25

Kohout, J., Jaskova, 1., Papousek, 1., Sedivé, A., & Slechta, V. (2012). Effects of stocking on the
genetic structure of brown trout, Salmo trutta, in Central Europe inferred from mitochondrial
and nuclear DNA markers. Fisheries Management and Ecology, 19, 252-263.

Koop, B. F., Von Schalburg, K. R., Leong, J., Walker, N., Lieph, R., Cooper, G. A., Robb, A.,
Beetz-Sargent, M., Holt, R. A., Moore, R., Brahmbhatt, S., Rosner, J., Rexroad, C. E.,
McGowan, C. R., & Davidson, W. S. (2008). A salmonid EST genomic study: Genes,
duplications, phylogeny and microarrays. BMC Genomics. https://doi.org/10.1186/1471-
2164-9-545

Kottelat, M., & Freyhof, J. (2007). Handbook of European freshwater fishes. In Copeia.

Lande, R., & Thompson, R. (1990). Efficiency of marker-assisted selection in the improvement of
quantitative traits. Genetics.

Langella, O. (2002). Populations, 1.2.30. Copyright (C) 1999, Olivier Langella, CNRS UPR9034.
(p. Available at http://bioinformatics.org/;tryphon/po).

Lanyi, G., & Lanyi, G. (2002). Magyar horgasz enciklopédia. Totem Plusz Konyvkiadé Kft.

Lecaudey, L. A., Schliewen, U. K., Osinov, A. G., Taylor, E. B., Bernatchez, L., & Weiss, S. J.
72



(2018). Inferring phylogenetic structure, hybridization and divergence times within
Salmoninae (Teleostei: Salmonidae) using RAD-sequencing. Molecular Phylogenetics and
Evolution. https://doi.org/10.1016/j.ympev.2018.02.022

Leitwein, M., Guinand, B., Pouzadoux, J., Desmarais, E., Berrebi, P., & Gagnaire, P. A. (2017).
A dense brown trout (Salmo trutta) linkage map reveals recent chromosomal rearrangements
in the Salmo genus and the impact of selection on linked neutral diversity. G3.: Genes,
Genomes, Genetics. https://doi.org/10.1534/g3.116.038497

Lemey, P., Salemi, M., & Vandamme, A. M. (2009). The Phylogenetic handbook: a practical
approach to phylogenetic analysis and hypothesis testing. Choice Reviews Online.
https://doi.org/10.5860/choice.47-1986

Lerceteau-Kohler, E., & Weiss, S. (2006). Development of a multiplex PCR microsatellite assay
in brown trout Salmo trutta, and its potential application for the genus. Aquaculture, 258(1—
4), 641-645. https://doi.org/10.1016/j.aquaculture.2006.04.028

Lerceteau-Kohler, E., Schliewen, U., Kopun, T., & Weiss, S. (2013). Genetic variation in brown
trout Salmo trutta across the Danube, Rhine, and Elbe headwaters: a failure of the
phylogeographic paradigm? BMC Evolutionary Biology, 13, 176.
https://doi.org/10.1186/1471-2148-13-176

Li, F., Sun, Y., Chen, J., Jiang, X., & Zou, S. M. (2016). The complete mitochondrial genome of
Salmo trutta fario linnaeus (Salmoniformes, Salmoninae). Mitochondrial DNA Part B:
Resources. https://doi.org/10.1080/23802359.2016.1192501

Librado, P., & Rozas, J. (2009). DnaSP v5: A software for comprehensive analysis of DNA
polymorphism data. Bioinformatics, 25(11), 1451-1452.
https://doi.org/10.1093/bioinformatics/btp187

Lien, S., Koop, B. F., Sandve, S. R., Miller, J. R., Kent, M. P., Nome, T., Hvidsten, T. R., Leong,
J. S., Minkley, D. R., Zimin, A., Grammes, F., Grove, H., Gjuvsland, A., Walenz, B.,
Hermansen, R. A., Von Schalburg, K., Rondeau, E. B., Di Genova, A., Samy, J. K. A., ...
Davidson, W. S. (2016). The Atlantic salmon genome provides insights into rediploidization.
Nature. https://doi.org/10.1038/nature17164

Liew, W. C., & Orban, L. (2014). Zebrafish sex: A complicated affair. Briefings in Functional
Genomics. https://doi.org/10.1093/bfgp/elt041

Linlgkken, A. N., Johansen, W., & Wilson, R. (2014). Genetic structure of brown trout, Salmo
trutta, populations from differently sized tributaries of Lake Mje@sa in south-east Norway.
Fisheries Management and Ecology. https://doi.org/10.1111/fme.12101

Linlekken, A. N., Haugen, T. O., Kent, M. P., & Lien, S. (2017). Genetic differences between wild

and hatchery-bred brown trout (Salmo trutta L.) in single nucleotide polymorphisms linked
73



to selective traits. Ecology and Evolution, 7(13). https://doi.org/10.1002/ece3.3070

Litt, M., & Luty, J. A. (1989). A hypervariable microsatellite revealed by in vitro amplification of
a dinucleotide repeat within the cardiac muscle actin gene. American Journal of Human
Genetics.

Liu, Z. J., & Cordes, J. F. (2004). DNA marker technologies and their applications in aquaculture
genetics. Aquaculture, 238(1-4), 1-37. https://doi.org/10.1016/j.aquaculture.2004.05.027

Liu, Z., Li, P., Argue, B. J., & Dunham, R. A. (1998). Inheritance of RAPD markers in channel
catfish (Ictalurus punctatus), blue catfish (I. furcatus), and their F1, F2 and backcross hybrids.
Animal Genetics. https://doi.org/10.1046/.1365-2052.1998.00284.x

Liu, Z., Li, P., Kocabas, A., Karsi, A., & Ju, Z. (2001). Microsatellite-containing genes from the
channel catfish brain: Evidence of trinucleotide repeat expansion in the coding region of
nucleotide excision repair gene RAD23B. Biochemical and Biophysical Research
Communications. https://doi.org/10.1006/bbrc.2001.5978

Macqueen, D. J., & Johnston, I. A. (2014). A well-constrained estimate for the timing of the
salmonid whole genome duplication reveals major decoupling from species diversification.
Proceedings of the Royal Society B: Biological Sciences.
https://doi.org/10.1098/rspb.2013.2881

Mank, J. E., & Avise, J. C. (2009). Evolutionary diversity and turn-over of sex determination in
teleost fishes. In Sexual Development. https://doi.org/10.1159/000223071

Mari¢, S., Simonovi¢, P., & Razpet, A. (2010). Genetic characterization of broodstock brown trout
from Bled fish-farm, Slovenia. Periodicum Biologorum, 112(2), 145—148.

Mari¢, S., Snoj, A., Nikoli¢, V., & Simonovi¢, P. (2006). Genetic differentiation of trout (Salmo
spp.) populations in Serbia ascertained using RFLP technique on PCR amplified control
region of  mitochondrial DNA. Acta Veterinaria,  56(5-6),  423-430.
https://doi.org/10.2298/AVB0606423M

Mari¢, S., Susnik, S., Simonovi¢, P., & Snoj, A. (2006). Phylogeographic study of brown trout
from Serbia, based on mitochondrial DNA control region analysis. Genetics Selection
Evolution, 38(4), 411-430. https://doi.org/10.1051/gse:2006012\rg05001 [pii]

Maroso, F., Hillen, J. E. J., Pardo, B. G., Gkagkavouzis, K., Coscia, 1., Hermida, M., Franch, R.,
Hellemans, B., Van Houdt, J., Simionati, B., Taggart, J. B., Nielsen, E. E., Maes, G.,
Ciavaglia, S. A., Webster, L. M. 1., Volckaert, F. A. M., Martinez, P., Bargelloni, L., &
Ogden, R. (2018). Performance and precision of double digestion RAD (ddRAD) genotyping
in large multiplexed datasets of marine fish species. Marine Genomics.
https://doi.org/10.1016/j.margen.2018.02.002

Matsuda, M., Nagahama, Y., Shinomiya, A., Sato, T., Matsuda, C., Kobayashi, T., Morrey, C. E.,
74



Shibata, N., Asakawa, S., Shimizu, N., Hori, H., Hamaguchi, S., & Sakaizumi, M. (2002).
DMY is a Y-specific DM-domain gene required for male development in the medaka fish.
Nature. https://doi.org/10.1038/nature751

McGoldrick, D. J., & Hedgecock, D. (1997). Fixation, segregation and linkage of allozyme loci in
inbred families of the Pacific oyster Crassostrea gigas (Thunberg): Implications for the causes
of inbreeding depression. Genetics.

McMeel, O. M., Hoey, E. M., & Ferguson, A. (2001). Partial nucleotide sequences, and routine
typing by polymerase chain reaction-restriction fragment length polymorphism, of the brown
trout (Salmo trutta) lactate dehydrogenase, LDH-C1*90 and*100 alleles. Molecular Ecology,
10(1), 29-34. https://doi.org/10.1046/j.1365-294X.2001.01166.x

Meraner, A., Baric, S., Pelster, B., & Dalla Via, J. (2007). Trout (Salmo trutta) mitochondrial DNA
polymorphism in the centre of the marble trout distribution area. Hydrobiologia, 579(1), 337—
349. https://doi.org/10.1007/s10750-006-0479-3

Morén, P., Pendas, A. M., & Garcia-Vazquez, E. (1996). Mitochondrial DNA variation in wild
and hatchery brown trout ( Salmo trutta L .) populations from Spain. Aquaculture, 141, 59—
65.

Muhlfeld, C. C., Kalinowski, S. T., McMahon, T. E., Taper, M. L., Painter, S., Leary, R. F., &
Allendorf, F. W. (2009). Hybridization rapidly reduces fitness of a native trout in the wild.
Biology Letters, 5(3), 328-331. https://doi.org/10.1098/rsbl.2009.0033

Myosho, T., Otake, H., Masuyama, H., Matsuda, M., Kuroki, Y., Fujiyama, A., Naruse, K.,
Hamaguchi, S., & Sakaizumi, M. (2012). Tracing the emergence of a novel sex-determining
gene in medaka, Oryzias luzonensis. Genetics. https://doi.org/10.1534/genetics.111.137497

Naish, K. a, Phillips, R. B., Brieuc, M. S. O., Newton, L. R., Elz, A. E., & Park, L. K. (2013).
Comparative genome mapping between Chinook salmon (Oncorhynchus tshawytscha) and
rainbow trout (O. mykiss) based on homologous microsatellite loci. G3 (Bethesda, Md.),
3(12), 2281-2288. https://doi.org/10.1534/g3.113.008003

Nei, M. (1987). Molecular evolutionary genetics. ~Columbia University Press.
https://doi.org/10.1002/ajpa.1330750317

Nei, M., Tajima, F., & Tateno, Y. (1983). Accuracy of estimated phylogenetic trees from
molecular data. II. Gene frequency data. Journal of Molecular Evolution, 19(2), 153—170.
https://doi.org/10.1007/BF02300753

Nelson, J. S. (2006). Fishes of the World, 4th Edition. In Fish and Fisheries (Vol. 7).

Norden, C. R. (1961). Comparative Osteology of Representative Salmonid Fishes, with Particular
Reference to the Grayling (Thymallus arcticus) and its Phylogeny. Journal of the Fisheries

Research Board of Canada, 18(5), 679-791. https://doi.org/10.1139/61-052
75



Nurmi, J., Kiviniemi, M., Kujanpdd, M., Sjéroos, M., Ilonen, J., & Lovgren, T. (2001). High-
throughput genetic analysis using time-resolved fluorometry and closed-tube detection.
Analytical Biochemistry. https://doi.org/10.1006/abio.2001.5434

O’Connell, M., & Wright, J. M. (1997). Microsatellite DNA in fishes. Reviews in Fish Biology
and Fisheries. https://doi.org/10.1023/A:1018443912945

Ohno, S., Wolf, U., & Atkin, N. B. (1968). Evolution from fish to mammals by gene duplication.
Hereditas. https://doi.org/10.1111/5.1601-5223.1968.tb02169.x

Okumus, 1., & Ciftci, Y. (2003). Fish Population Genetics and Molecular Markers: II-Molecular
Markers and Their Applications in Fisheries and Aquaculture. Turkish Journal of Fisheries
and Aquatic Sciences.

Osinov, A. (1984). Zoogeographical origins of brown trout, Salmo trutta (Salmonidae): data from
biochemical genetic markers. Journal of Ichthyology, 24, 10-23.

Ozaki, A., Araki, K., Okamoto, H., Okauchi, M., Mushiake, K., Yoshida, K., & Okamoto, N.
(2012). Progress of DNA marker-assisted breeding in maricultured finfish. In Bulletin of
Fisheries Research Agency.

Park, L. K., & Moran, P. (1994). Developments in molecular genetic techniques in fisheries. In
Reviews in Fish Biology and Fisheries. https://doi.org/10.1007/BF00042906

Park, S. D. E. (2001). Trypanotolerance in West African Cattle and the Population Genetics Effects
of Selection. In Trinity College.

Partis, L., & Wells, R. J. (1996). Identification of fish species using random amplified polymorphic
DNA (RAPD). Molecular and Cellular Probes. https://doi.org/10.1006/mcpr.1996.0060
Peakall, R., & Smouse, P. E. (2012). GenALEx 6.5: Genetic analysis in Excel. Population genetic
software for teaching and research-an update. Bioinformatics, 28(19), 2537-2539.

https://doi.org/10.1093/bioinformatics/bts460

Pecsenye, K. (2006). Populaciogenetika. Pars Kft.

Pérez-Espona, S. (2017). Conservation genetics in the European Union — Biases, gaps and future
directions. Biological Conservation. https://doi.org/10.1016/j.biocon.2017.01.020

Pérez, T., Albornoz, J., & Dominguez, A. (1998). An evaluation of RAPD fragment reproducibility
and nature. Molecular Ecology. https://doi.org/10.1046/j.1365-294x.1998.00484.x

Phillips, R. B., & Oakley, T. H. (1997). Phylogenetic Relationships among the Salmoninae Based
on Nuclear and Mitochondrial DNA Sequences. In Molecular Systematics of Fishes (pp. 145—
162). https://doi.org/10.1016/B978-012417540-2/50011-7

Phillips, R., & Réb, P. (2001). Chromosome evolution in the salmonidae (pisces): An update.
Biological Reviews. https://doi.org/10.1111/.1469-185X.2000.tb00057.x

Pintér, K. (2015). Magyarorszag halai. Biologidjuk és hasznositasuk (Negyedik,). Mezdgazda
76



Kiadoé.

Pinter, K., Epifanio, J., & Unfer, G. (2019). Release of hatchery-reared brown trout (Salmo trutta)
as a threat to wild populations? A case study from Austria. Fisheries Research.
https://doi.org/10.1016/j.fishres.2019.05.013

Poompuang, S., & Hallerman, E. M. (1997). Toward detection of quantitative trait loci and marker-
assisted selection in fish. Reviews in Fisheries Science.
https://doi.org/10.1080/10641269709388600

Popa, G. O., Dudu, A., Bandduc, D., Curtean-Bandduc, A., Burcea, A., Ureche, D., Nechifor, R.,
Georgescu, S. E., & Costache, M. (2019). Genetic analysis of populations of brown trout
(Salmo trutta L.) from the Romanian Carpathians. Aquatic Living Resources.
https://doi.org/10.1051/alr/2019021

Presa, P., & Guyomard, R. (1998). Brown trout microsatellite variation: Preliminary data.
CIHEAM-IAMZ, Saragoza, 169—179.

Pritchard, J. K., Stephens, M., & Donnelly, P. (2000). Inference of population structure using
multilocus genotype data. Genetics, 155(2), 945-959. https://doi.org/10.1111/5.1471-
8286.2007.01758.x

Pustovrh, G., Snoj, A., & Bajec, S. S. (2011). A set of SNPs enabling identification of trouts and
their hybrids in Salmo genus. Conservation Genetics Resources, 3(1), 147-150.
https://doi.org/10.1007/s12686-010-9310-6

Pustovrh, G., Snoj, A., & Bajec, S. S. (2014). Molecular phylogeny of Salmo of the western
Balkans, based upon multiple nuclear loci. Genetics, Selection, Evolution : GSE, 46(1), 7.
https://doi.org/10.1186/1297-9686-46-7

Rambaut, A. (2009). FigTree, version 1.3.1. http://tree.bio.ed.ac.uk/software/figtree/.

Reiczigel, J., Harnos, A., & Solymosi, N. (2010). Biostatisztika nem statisztikusoknak. Pars Kft.

Rexroad, C. E., Coleman, R. L., Hershberger, W. K., Killefer, J., & Iii, C. E. R. (2002). Rapid
communication : Thirty-eight polymorphic microsatellite markers for mapping in rainbow
trout The online version of this article , along with updated information and services , is
located on the World Wide Web at : Rapid communication : Thirty-eight. Journal of Animal
Science, 80, 541-542.

Rice, W. E. R. (1989). Analyzing tables of statistical tests. Evolution, 43, 223-225.
https://doi.org/10.2307/2409177

Roques, S., Chancerel, E., Boury, C., Pierre, M., & Acolas, M. L. (2019). From microsatellites to
single nucleotide polymorphisms for the genetic monitoring of a critically endangered
sturgeon. Ecology and Evolution. https://doi.org/10.1002/ece3.5268

Ryman, N., Allendorf, F. W., & Stahl, G. (1979). Reproductive Isolation with Little Genetic
77



Divergence in Sympatric Populations of Brown Trout (Salmo trutta). Genetics, 92(1), 247—
262.

Sahoo, P. K., Singh, L., Sharma, L., Kumar, R., Singh, V. K., Ali, S., Singh, A. K., & Barat, A.
(2016). The complete mitogenome of brown trout (Salmo trutta fario) and its phylogeny.
Mitochondrial DNA Part A: DNA Mapping, Sequencing, and Analysis, 27(6), 4563—4565.
https://doi.org/10.3109/19401736.2015.1101565

Sakamoto, T., Danzmann, R. G., Gharbi, K., Howard, P., Ozaki, A., Khoo, S. K., Woram, R. A.,
Okamoto, N., Ferguson, M. M., Holm, L. E., Guyomard, R., & Hoyheim, B. (2000). A
microsatellite linkage map of rainbow trout (Oncorhynchus mykiss) characterized by large
sex-specific differences in recombination rates. Genetics.

Schenekar, T., Lerceteau-Kohler, E., & Weiss, S. (2014). Fine-scale phylogeographic contact zone
in Austrian brown trout Salmo trutta reveals multiple waves of post-glacial colonization and
a pre-dominance of natural versus anthropogenic admixture. Conservation Genetics, 15(3),
561-572. https://doi.org/10.1007/s10592-013-0561-0

Schmidt, D. A., Campbell, N. R., Govindarajulu, P., Larsen, K. W., & Russello, M. A. (2020).
Genotyping-in-Thousands by sequencing (GT-seq) panel development and application to
minimally invasive DNA samples to support studies in molecular ecology. Molecular
Ecology Resources. https://doi.org/10.1111/1755-0998.13090

Shimizu, M., Kosaka, N., Shimada, T., Nagahata, T., Iwasaki, H., Nagai, H., Shiba, T., & Emi, M.
(2002). Universal fluorescent labeling (UFL) method for automated microsatellite analysis.
DNA Research, 9(5), 173—-178. https://doi.org/10.1093/dnares/9.5.173

Slatkin, M. (1995). A measure of population subdivision based on microsatellite allele frequencies.
Genetics.

Slettan, A., Olsaker, 1., & Lie, . (1995). Atlantic salmon, Salmo salar, microsatellites at the
SSOSL25, SSOSL8S5, SSOSL311, SSOSL417 loci. Animal Genetics, 26, 281-282.

Slettan, A., Olsaker, 1., & Lie, @. (1996). Polymorphic Atlantic salmon, Salmo salar L.,
microsatellites at the SSOSL438, SSOSL439 and SSOSL444 loci. In Animal genetics (Vol.
27, pp. 57-58).

Snoj, A., Glamuzina, B., Razpet, A., Zablocki, J., Bogut, 1., Lerceteau-Kohler, E., Pojski¢, N., &
Susnik, S. (2010). Resolving taxonomic uncertainties using molecular systematics: Salmo
dentex and the Balkan trout community. Hydrobiologia, 651(1), 199-212.
https://doi.org/10.1007/s10750-010-0297-5

Snoj, A., Marceta, B., Susnik, S., Melkic, E., Megli¢, V., & Dov¢, P. (2002). The taxonomic status
of thesea trout’from the north Adriatic Sea, as revealed by mitochondrial and nuclear DNA

analysis. Journal of Biogeography, 1970, 1179-1185.
78



http://onlinelibrary.wiley.com/doi/10.1046/j.1365-2699.2002.00735.x/full

Snoj, A., Mari¢, S., Bajec, S. S., Berrebi, P., Janjani, S., & Schoffmann, J. (2011). Phylogeographic
structure and demographic patterns of brown trout in North-West Africa. Molecular
Phylogenetics and Evolution, 61(1), 203-211. https://doi.org/10.1016/j.ympev.2011.05.011

Snoj, Ales, Mari¢, S., Berrebi, P., Crivelli, A. J., Shumka, S., & Susnik, S. (2009). Genetic
architecture of trout from Albania as revealed by mtDNA control region variation. Genetics,
Selection, Evolution : GSE, 41, 22. https://doi.org/10.1186/1297-9686-41-22

Stearley, R. F., & Smith, G. R. (1993). Phylogeny of Pacific Trouts and Salmons (Oncorhynchus)
and Genera of the Family Salmonidae. Transactions of the American Fisheries Society,
122(1), 1-33. https://doi.org/10.1577/1548-8659(1993)122

Suarez, J., Bautista, J. M., Almodoévar, A., & Machordom, A. (2001). Evolution of the
mitochondrial control region in Palaearctic brown trout (Salmo trutta) populations: The
biogeographical role of the Iberian Peninsula. Heredity, 87(2), 198-206.
https://doi.org/10.1046/j.1365-2540.2001.00905.x

Susnik, S., Snoj, A., Pohar, J., & Dov¢, P. (1997). The microsatellite marker (BFRO 002)
characteristic for Merent geographically remote brown trout, Salmo trutta L., populations.
Anima, 28, 372.

Susnik, S., Sivka, U., & Snoj, A. (2008). A set of nuclear DNA markers diagnostic for marble
trout, Salmo marmoratus. Aquaculture, 285(1-4), 260-263.
https://doi.org/10.1016/j.aquaculture.2008.08.009

Susnik, S., Snoj, A., & Dov¢, P. (2001). Evolutionary distinctness of grayling (Thymallus
thymallus) inhabiting the Adriatic river system, as based on mtDNA variation. Biological
Journal of the Linnean Society, 74, 375-385. https://doi.org/10.1006/bij1.2001.0583

Sutherland, B. J. G., Gosselin, T., Normandeau, E., Lamothe, M., Isabel, N., Audet, C., &
Bernatchez, L. (2016). Salmonid chromosome evolution as revealed by a novel method for
comparing radseq linkagemaps. Genome Biology and Evolution.
https://doi.org/10.1093/gbe/evw262

Suyama, Y., & Matsuki, Y. (2015). MIG-seq: An effective PCR-based method for genome-wide
single-nucleotide polymorphism genotyping using the next-generation sequencing platform.
Scientific Reports. https://doi.org/10.1038/srep16963

Suzuki, Y., Orita, M., Shiraishi, M., Hayashi, K., & Sekiya, T. (1990). Detection of ras gene
mutations in human lung cancers by single-strand conformation polymorphism analysis of
polymerase chain reaction products. Oncogene.

Svardson, G. (1945). Chromosome Studies on Salmonidae. Rep. Swedish State Inst. Freshwater

Fish. Res., 23, 1-151. https://doi.org/10.1086/281501
79



Tachida, H., & lizuka, M. (1992). Persistence of repeated sequences that evolve by replication
slippage. Genetics.

Tamura, K. (1992). Estimation of the number of nucleotide substitutions when there are strong
transition-transversion and G+C-content biases. Molecular Biology and Evolution, 9(4), 678—
687.

Tamura, K., Peterson, D., Peterson, N., Stecher, G., Nei, M., & Kumar, S. (2011). MEGA 5.
Molecular Biology and Evolution.

Tautz, D. (1989). Hypervariabflity of simple sequences as a general source for polymorphic DNA
markers. Nucleic Acids Research. https://doi.org/10.1093/nar/17.16.6463

Taylor, E. B. (1991). A review of local adaptation in Salmonidae, with particular reference to
Pacific and Atlantic salmon. In Aquaculture (Vol. 98, Issues 1-3, pp. 185-207).
https://doi.org/10.1016/0044-8486(91)90383-1

Thornton, P. K. (2010). Livestock production: Recent trends, future prospects. In Philosophical
Transactions of the Royal Society B: Biological Sciences.
https://doi.org/10.1098/rstb.2010.0134

Téth, G., Géspari, Z., & Jurka, J. (2000). Microsatellites in different eukaryotic genomes: Surveys
and analysis. Genome Research. https://doi.org/10.1101/gr.10.7.967

Vihi, J. P., & Primmer, C. R. (2006). Efficiency of model-based Bayesian methods for detecting
hybrid individuals under different hybridization scenarios and with different numbers of loci.
Molecular Ecology, 15(1), 63—72. https://doi.org/10.1111/j.1365-294X.2005.02773.x

Van Oosterhout, C., Hutchinson, W. F., Wills, D. P. M., & Shipley, P. (2004). MICRO-
CHECKER: Software for identifying and correcting genotyping errors in microsatellite data.
Molecular Ecology Notes, 4(3), 535-538. https://doi.org/10.1111/j.1471-8286.2004.00684.x

Vandeputte, M., Rossignol, M. N., & Pincent, C. (2011). From theory to practice: Empirical
evaluation of the assignment power of marker sets for pedigree analysis in fish breeding.
Aquaculture, 314(1-4), 80—86. https://doi.org/10.1016/j.aquaculture.2011.01.043

Vera, M., Martinez, P., & Bouza, C. (2018). Stocking impact, population structure and
conservation of wild brown trout populations in inner Galicia (NW Spain), an unstable
hydrologic region. Aquatic Conservation: Marine and Freshwater Ecosystems.
https://doi.org/10.1002/aqc.2856

Verspoor, E., Stradmeyer, L., & Nielsen, J. (2007). The Atlantic Salmon: Genetics, Conservation
and Management. In The Atlantic Salmon: Genetics, Conservation and Management.
https://doi.org/10.1002/9780470995846

Vignal, A., Milan, D., SanCristobal, M., & Eggen, A. (2002). A review on SNP and other types of

molecular markers and their use in animal genetics. In Genetics Selection Evolution.
80



https://doi.org/10.1051/gse:2002009

Vos, P., Hogers, R., Bleeker, M., Reijans, M., Lee, T. Van De, Hornes, M., Friters, A., Pot, J.,
Paleman, J., Kuiper, M., & Zabeau, M. (1995). AFLP: A new technique for DNA
fingerprinting. Nucleic Acids Research. https://doi.org/10.1093/nar/23.21.4407

Wang, S., Hard, J. J., & Utter, F. (2002). Genetic variation and fitness in salmonids. In
Conservation Genetics (Vol. 3, Issue 3, pp- 321-333).
https://doi.org/10.1023/A:1019925910992

Weber, J. L., & Wong, C. (1993). Mutation of human short tandem repeats. Human Molecular
Genetics. https://doi.org/10.1093/hmg/2.8.1123

Weir, B., & Cockerham, C. C. (1984). Estimating F-Statistics for the Analysis of Population
Structure Author (s ): B. S . Weir and C . Clark Cockerham. Evolution.

Weiss, S. (2005). Keynote address: Conservation genetics of freshwater organisms. Bulletin
Francais De La Peche Et De La  Pisciculture, 376-377, 571-583.
https://doi.org/10.1051/kmae:2005016

Weiss, S., Antunes, A., Schlotterer, C., & Alexandrino, P. (2000). Mitochondrial haplotype
diversity among Portuguese brown trout Salmo trutta L. populations: Relevance to the post-
Pleistocene recolonization of northern Europe. Molecular Ecology, 9(6), 691-698.
https://doi.org/10.1046/j.1365-294X.2000.00910.x

Weiss, S., Schlétterer, C., Waidbacher, H., & Jungwirth, M. (2001). Haplotype (mtDNA) diversity
of brown trout Salmo trutta in tributaries of the Austrian Danube: Massive introgression of
Atlantic basin fish - By man or nature? Molecular Ecology, 10(5), 1241-1246.
https://doi.org/10.1046/j.1365-294X.2001.01261 .x

Weiss, S., & Schmutz, S. (1999). Response of resident brown trout , Salmo trutta L ., and rainbow
trout , Oncorhynchus mykiss ( Walbaum ), to the stocking of hatchery-reared brown trout.
Fisheries Management and Ecology, 6, 365-375. http://www.uni-
graz.at/steven.weiss/docs/5 1999.pdf

Williams, J. G. K., Kubelik, A. R., Livak, K. J., Rafalski, J. A., & Tingey, S. V. (1990). DNA
polymorphisms amplified by arbitrary primers are useful as genetic markers. Nucleic Acids
Research. https://doi.org/10.1093/nar/18.22.6531

Wilson, A. C., Cann, R. L., Carr, S. M., George, M., Gyllensten, U. B., Helm-Bychowski, K. M.,
Higuchi, R. G., Palumbi, S. R., Prager, E. M., Sage, R. D., & Stoneking, M. (1985).
Mitochondrial DNA and two perspectives on evolutionary genetics. Biological Journal of the
Linnean Society. https://doi.org/10.1111/j.1095-8312.1985.tb02048.x

Wirgin, I[. I, & Waldman, J. R. (1994). What DNA Can Do for You. Fisheries.

https://doi.org/10.1577/1548-8446(1994)019<0016:wdcdfy>2.0.co;2
81



Woram, R. A., McGowan, C., Stout, J. A., Gharbi, K., Ferguson, M. M., Hoyheim, B., Davidson,
E. A., Davidson, W. S., Rexroad, C., & Danzmann, R. G. (2004). A genetic linkage map for
Arctic char (Salvelinus alpinus): Evidence for higher recombination rates and segregation
distortion in hybrid versus pure strain mapping parents. Genome. https://doi.org/10.1139/g03-
127

Wright, S. (1949). The Genetical Structure of Populations And Developmental Time. Genetics.

Yano, A., Guyomard, R., Nicol, B., Jouanno, E., Quillet, E., Klopp, C., Cabau, C., Bouchez, O.,
Fostier, A., & Guiguen, Y. (2012). An immune-related gene evolved into the master sex-
determining gene in rainbow trout, Oncorhynchus mykiss. Current Biology, 22(15), 1423—
1428. https://doi.org/10.1016/j.cub.2012.05.045

Yano, A., Nicol, B., Jouanno, E., Quillet, E., Fostier, A., Guyomard, R., & Guiguen, Y. (2013).
The sexually dimorphic on the Y-chromosome gene (sdY) is a conserved male-specific Y-
chromosome sequence in many salmonids. Evolutionary Applications, 6(3), 486—496.
https://doi.org/10.1111/eva.12032

Young, W. P., Ostberg, C. O., Keim, P., & Thorgaard, G. H. (2001). Genetic characterization of
hybridization and introgression between anadromous rainbow trout (oncorhynchus mykiss
irideus) and coastal cutthroat trout (o. clarki clarki). Molecular Ecology.
https://doi.org/10.1046/j.1365-294X.2001.01247 .x

Yue, G. H., & Wang, L. (2017). Current status of genome sequencing and its applications in
aquaculture. In Aquaculture. https://doi.org/10.1016/j.aquaculture.2016.10.036

Yue, G, Li, Y., Chen, F., Cho, S., Lim, L. C., & Orban, L. (2002). Comparison of three DNA
marker systems for assessing genetic diversity in Asian arowana (Scleropages formosus).
Electrophoresis. https://doi.org/10.1002/1522-2683(200204)23:7/8<1025::AID-
ELPS1025>3.0.CO;2-Y

Yue, Gen Hua. (2014). Recent advances of genome mapping and marker-assisted selection in

aquaculture. Fish and Fisheries. https://doi.org/10.1111/faf.12020

82



M2. Markerek adatai

M2.1. Vizsgalt 10kuszok agaroz gél- és kapillaris elektorforézis képei (példak)

Molekulasuly Molekulasuly

marker marker

M1. dbra: CRmtDNS PCR (Apatkut 1-4) M2. ébra: CRmtDNS PCR emésztés (Apatkut 1-4)

Molekulasuly

Molekulasuly
marker

marker

At/At Da/At Da/At Da/At

M3. ébra: LDH PCR (Bittva 6-9) M4. ébra: LDH PCR emésztés (Bittva 6-9)

Molekulasuly Molekulasuly
marker marker

Da/At IDETANG At/At Da/Da

---

MS. abra: SL PCR (Apatkat 1-4) M6. ébra: SL PCR emésztés (Apatkut 1-4)

Molekulasuly Molekulasuly
marker marker

M7. dbra: BFRO002 PCR (Bittva 6-9) MB&. dbra: OMM1064 PCR (Bittva 6-9)

&3



Molekulasuly
marker

Molekulasuly
marker

M9: Ssa408uos PCR (Bittva 6-9) M10. abra: SsoSL417 PCR (Bittva 6-9)

Molekulasuly Molekulasuly
marker marker

M11. abra: SsoSL438 PCR (Bittva 1-4) M12. 4bra: sdY marker PCR (Boncolt halak 1-4)

T]  ZITA_10-2_NED_1064_VIC_408_PET_417_FAM_9_ 2013-01-23_24-34-24.fsa

_____ Analyzed
180 220 260 300
s000 +
10000
4000 [
-so00
3000
6000
2000
//-wou
wood . | L2000
| ' [ [ I ‘ '\ r
| ‘ y ! !
° INIATNIN | o A A \ MW M A
H:534 WoalH: 567 | [H:508 | [H:584 H: 108]H: 509[H: 578 Hie21 | [H:JH:398 [M: 174 H:660
2723 |Ac 2343147 Ac3231 Ac207.4 | A 557 | Ac 32440 3445 Ac3387 A A 224.7| A 103.7 Ac364.8
$:100.0 $:118:139.0 $:150.0 $:160.0 S:194/S:200|S:206.51 $:250.0 $:45:264.3(5:271.79 $:300.0
D: 2065 D:24D: 2469 D:2570 D: 2669 D: 303 D:309|D: 3158 D: 3596 D:]D:3764|D: 3851 D:4184
c: C: |C: = = C: C: = C:|C: C:

M13. adbra: A KE 9-es minta fratmentanalizis képe GeneMapper szoftverrel
Fekete: BFRO002 / NED; z6ld: OMM1064 / VIC; piros: Ssa408uos / PET; kék: SsoSL417 / FAM;

narancssarga: GS500L1Z molekulasuly marker.
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M2.2. Sejtmagi markerek populaciogenetikai eredményei
M1 tablazat: A mikroszatellit I6kuszokban kimutatott allélok szama (bp) és gyakorisaga (0-1
kozti érték lehet, 1=100%) lokuszonként. A leggyakoribb allélt félkovérrel kiemeltem.

BFRO002 OMM1064 Ssa408uos SsoSL417 SsoSL438
(allélszam=5 db) | (allélszam=72 db) | (allélszam=38 db) | (allélszam=15 db) | (allélszam=12 db)

Allél Gyakorisag | Allél Gyakorisag | Allél Gyakorisag | Allél Gyakorisag | Allél Gyakorisag
110 0,002 158 0,001 205 0,059 161 0,002 93 0,001
113 0,027 160 0,006 208 0,017 169 0,001 97 0,050
116 0,721 162 0,001 211 0,012 171 0,104 99 0,043
120 0,220 164 0,003 213 0,001 173 0,097 101 0,011
124 0,030 166 0,006 215 0,026 175 0,173 103 0,189

168 0,017 219 0,063 177 0,207 105 0,231

172 0,091 223 0,060 179 0,022 106 0,055

174 0,006 225 0,002 181 0,149 108 0,073

176 0,036 227 0,054 184 0,052 110 0,236

178 0,013 231 0,017 186 0,005 112 0,104

179 0,008 233 0,018 188 0,061 114 0,004

182 0,016 235 0,071 190 0,104 116 0,002

184 0,006 236 0,007 192 0,016

185 0,004 237 0,001 194 0,005

186 0,026 239 0,179 196 0,001

187 0,018 243 0,052

192 0,004 245 0,001

197 0,053 247 0,092

201 0,003 250 0,056

202 0,002 253 0,002

204 0,004 255 0,034

206 0,001 258 0,087

208 0,066 260 0,001

210 0,019 262 0,030

212 0,018 266 0,004

214 0,016 269 0,001

215 0,016 272 0,026

216 0,001 273 0,001

217 0,009 274 0,007

218 0,007 276 0,001

219 0,011 281 0,001

222 0,009 284 0,001

224 0,003 285 0,001

225 0,002 289 0,004

227 0,016 296 0,001

228 0,041 301 0,009

230 0,008 303 0,001

232 0,083 309 0,004

234 0,001

236 0,012
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BFRO002
(allélszam=5 db)

OMM1064
(allélszam=72 db)

Ssa408uos
(allélszam=38 db)

SsoSL417
(allélszam=15 db)

SsoSL438
(allélszam=12 db)

Allél Gyakorisag

Allél Gyakorisag

Allél Gyakorisig

Allél Gyakorisag

Allél Gyakorisag

238
239
240
243
245
247
250
251
252
253
255
258
261
263
265
267
269
271
272
274
277
278
281
284
286
288
296
316
320
331
337
346

0,013
0,001
0,013
0,030
0,016
0,029
0,003
0,005
0,001
0,057
0,025
0,001
0,050
0,001
0,003
0,041
0,002
0,004
0,001
0,001
0,001
0,004
0,011
0,001
0,001
0,015
0,001
0,004
0,004
0,001
0,001
0,001

86



M2. tablazat: A vizsgalt sebes pisztrang alloméanyok populaciogenetikai elemzése a két
nuklearis PCR-RFLP és 6t mikroszatellit (MS) 10kusz alkalmazéséaval. (Pop: Populécio, N:
vizsgalt mintdk mennyisége, Na: allélszam, Nma: 4tlagos allélszam, Neff: effektiv allélszam, Ar:
All¢l gazdagsag, He:vart heterozigozitas, Ho: megfigyelt heterozigozitas, Fis: beltenyésztettségi
koefficiens, HWE: Hardy-Weinberg egyensulytol valo eltérés szignifikancidja, NA=nincs adat,
ns=nem szignifikdns, * p<0,05; ** p<0,01; *** p<0,001)

Pop Lokusz N Na Nma  Neff Ar He Ho Fis HWE
LF1 MS Total 401 84 16,20 6,917 6,901 0,772 0,783 -0,014 ns
BFRO002 5 1,859 2,940 0,463 0,514 -0,110 ns
OMM1064 42 13,028 10,761 0,924 0,933  -0,009 ns
Ssa408uos 17 10,141 9,185 0,903 0,950 -0,052 ns
SsoSL417 11 6,148 6,798 0,838 0,769 0,083 **
SsoSL438 9 3,708 4,823 0,732 0,747  -0,021 ns
PCR-RFLP
Total 401 4 2 1,699 1,995 0,406 0,441 -0,088 **
LDH-CI 2 1,874 2,000 0,467 0,476  -0,020 ns
SL 2 1,524 1,989 0,344 0,407 -0,180 ***
LF2 MS Total 243 93 18,60 7,004 6,848 0,740 0,781 -0,055 ns
BFRO002 3 1,583 2,537 0,369 0,410 -0,111 *
OMM1064 43 16,030 11,958 0,941 0,934 0,007 ns
Ssa408uos 29 9,186 9,395 0,893 0,956 -0,070 ***
SsoSL417 9 4,922 5,733 0,799 0,819 -0,025 ns
SsoSL438 9 3,298 4,615 0,698 0,784 -0,123 ns
PCR-RFLP
Total 243 4 2 1,515 1,927 0,314 0,306 0,026 ns
LDH-CI 2 1,218 1,853 0,179 0,182 -0,016 ns
SL 2 1,812 2,000 0,449 0,430 0,043 ns
SZvV MS Total 75 73 10,25 6,271 7,276 0,762 0,765 -0,003 ns
BFRO002 3 1,615 2,539 0,384 0,397 -0,036 ns
OMM1064 36 22,866 13,528 0,963 0,960 0,003 ns
Ssa408uos 18 9,321 9,297 0,899 0,933 -0,039 ns
SsoSL417 9 5,329 6,075 0,818 0,787 0,038 ns
SsoSL438 7 3,868 4,940 0,748 0,746 0,003 ns
PCR-RFLP
Total 75 4 2 1,523 1,992 0,345 0,373 -0,081 ns
LDH-CI 2 1,505 1,990 0,338 0,400 -0,185 ns
SL 2 1,540 1,993 0,353 0,347 0,018 ns

87



Pop Lokusz N Na Nma  Neff Ar He Ho Fis HWE
BA MS Total 25 48 10,50 7,145 7,102 0,812 0,884 -0,091 ns
BFRO002 4 2,456 3,339 0,605 0,680 -0,127 ns
OMM1064 17 11,574 10,915 0,932 0920 0,013 ns
Ssa408uos 13 7,862 8,963 0,891 0,920 -0,034 ns
SsoSL417 9 7,297 7,608 0,882 0,957 -0,086 ns
SsoSL438 5 3,682 4,687 0,750 0,941 -0,264 ns
PCR-RFLP
Total 25 4 2 1,785 2,000 0,449 0,521 -0,163 ns
LDH-CI 2 1,753 2,000 0,439 0542 -0,241 ns
SL 2 1,816 2,000 0,460 0,500 -0,090 ns
JO MS Total 33 56 12,25 7,446 6,866 0,691 0,680 0,016 ns
BFRO002 3 1,167 2,096 0,145 0,091 0,377 *
OMM1064 23 16,133 12,424 0,952 0,939 0,014 ns
Ssa408uos 15 8037 8966 0,889 0,849 0,046 ns
SsoSL417 9 4,796 6,466 0,804 0,781 0,029 ns
SsoSL438 6 2,859 4,377 0,665 0,739 -0,115 ns
PCR-RFLP
Total 33 4 2 1,316 1,944 0,241 0,278 -0,157 ns
LDH-CI 2 1,234 1,905 0,193 0212 -0,103 ns
SL 2 1,398 1,982 0,289 0344 -0,192 ns
KE MS Total 24 29 6,75 3,764 4,815 0,685 0,692 -0,010 ns
BFRO002 2 1,800 2,000 0,454 0,500 -0,104 ns
OMM1064 10 5,176 7,318 0,826 0,773 0,065 ns
Ssa408uos 9 5,038 7,191 0,819 0826 -0,008 ns
SsoSL417 4 2,606 3,682 0,629 0542 0,142 ns
SsoSL438 4 3,143 3,886 0,698 0818 -0,178 ns
PCR-RFLP
Total 24 4 2 1,825 2,000 0,459 0,708 -0,561 ***
LDH-CI 2 1,704 2,000 0422 0583 -0,394 ns
SL 2 1,946 2,000 0,497 0,833  -0,704 ***
AK MS Total 50 39 8,250 4,841 5,613 0,676 0,671 0,007 ns
BFRO002 3 1,278 2,362 0,220 0,240  -0,093 ns
OMM1064 14 8,982 8973 0,898 0,896 0,002 ns
Ssa408uos 9 3,783 6,343 0,744 0,745 -0,002 ns
SsoSL417 8 5,782 6,229 0,836 0833 0,003 ns
SsoSL438 5 3,073 4,160 0,681 0,640 0,061 ns
PCR-RFLP
Total 50 4 2 1,432 1,983 0,305 0,290 0,048 ns
LDH-CI 2 1,445 1,985 0,311 0,260 0,165 ns
SL 2 1,419 1,981 0,298 0,320 -0,074 ns
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Pop Lokusz N Na Nma  Neff Ar He Ho Fis HWE
KO MS Total 14 32 5,750 3,993 5,772 0,629 0,685 -0,093 ns
BFRO002 3 1,446 2,844 0,320 0,357 -0,121 ns
OMM1064 10 5,444 8,021 0,847 0,929 -0,101 ns
Ssa408uos 8 6,500 7,471 0,880 0,923 -0,051 ns
SsoSL417 8 6,480 8,000 0,895 1,000 -0,125 ns
SsoSL438 3 1,244 2,524 0,204 0214 -0,054 ns
PCR-RFLP
Total 14 4 2 1,517 1,882 0,290 0,321 -0,114 ns
LDH-CI 2 1,960 2,000 0,508 0,571 -0,130 ns
SL 2 1,074 1,643 0,071 0,071 0,000 ns
BI MS Total 9 25 4,750 3415 5,000 0,732 0,711 0,030 ns
BFRO002 2 1,976 2,000 0,523 0,667 -0,297 ns
OMM1064 6 4,500 6,000 0,824 0,889 -0,085 ns
Ssa408uos 7 4,378 7,000 0,817 0,667 0,193 ns
SsoSL417 5 3,767 5,000 0,778 0,667 0,150 ns
SsoSL438 5 3,115 5,000 0,719 0,667 0,077 ns
PCR-RFLP
Total 9 3 1,5 1,264 1,500 0,183 0,222 -0,231 ns
LDH-CI 2 1,528 2,000 0,366 0,444 -0,231 ns
SL 1 1,000 1,000 0,000 0,000 NA NA
SRB MS Total 14 29 3,750 2,118 4,805 0,565 0,571 -0,012 ns
BFRO002 2 1,074 1,643 0,071 0,071 0,000 ns
OMM1064 11 4,900 8,572 0,825 0,643 0,228 ns
Ssa408uos 8 3,409 6,333 0,733 0,786 -0,075 ns
SsoSL417 6 3,920 5477 0,773 0,929 -0,211 ns
SsoSL438 2 1,690 2,000 0,423 0,429 -0,013 ns
PCR-RFLP
Total 14 2 1 1,000 1,000 0,000 0,000 NA NA
LDH-CI 1 1,000 1,000 0,000 0,000 NA NA
SL 1 1,000 1,000 0,000 0,000 NA NA
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M2.3. Genetikai markerekre alapozott tenyésztési rendszer a lillafiiredi tenyészallomanyban
Ma3. tablazat: A lillafiiredi LF1 és LF2 allomanyok genetikai felmérése (a tenyésztési
rendszerben egyben kezeletiik), és a haplotipusok/allélok evolucids vonal szerinti besorlésai.

7061d: dunai, piros: atlanti, sarga: k6zos, kék: uj allél. ID: minta, ND: nincs adat.

Ritka  Dunai Osszes Ikris

D mt(i)ll{\ls LDH SL B‘IEO ?32’1 Ssj‘:sos Sj’ﬁ" Sj’;i" var  aliélok  allélok  nukledris dunai ff::;‘s'l‘t’:]‘
szama szama dunai allél mtDN

L4 0 2 2 0 L4 2
LS 0 3 3 0 L5 3
L6 0 3 3 0 L6 3
L7 0 1 1 0 L7 1
L8 0 4 4 0 L8 4
L9 0 2 2 0 L9 2
L13 0 5 5 0 LI13 5
L14 0 2 2 0 L14 2
LIs 0 5 5 0 LIS 5
L17 0 4 4 0 L17 4
L20 0 5 5 0 120 5
L21 0 2 2 0 L21 2
L22 2 0 3 3 0 1223
L27 0 4 4 0 L27 4
L28 2 0 4 4 0 L28 4
L29 0 3 3 0 129 3
L30 0 2 2 0 L30 2
L31 0 4 4 0 L31 4
L33 2 0 6 6 0 L33 6
L35 0 3 3 0 L35 3
L39 0 2 2 0 L39 2
L40 0 3 3 0 L40 3
L4l 0 3 3 0 L4l 3
L43 0 2 2 0 L43 2
L44 0 1 1 0 L44 1
L46 0 2 2 0 L46 2
L47 0 4 4 0 L47 4
L48 0 2 2 0 L48 2
L50 0 2 2 0 L50 2
L5l 0 2 2 0 L51 2
Ls2 0 5 5 0 L525
Ls3 0 2 2 0 L53 2
Ls4 1 0 1 0 L54 1
Lss 0 3 3 0 L55 3
L56 0 2 2 0 L56 2
Ls7 0 4 4 0 L57 4
L59 0 2 2 0 L59 2
L60 0 3 3 0 L60 3
L6l 0 0 0 0 L61 0
L63 0 1 1 0 L63 1
L65 0 2 2 0 L65 2
L68 0 2 2 0 L68 2
L70 0 3 3 0 L70 3
L7 0 2 2 0 L72 2
L73 0 3 3 0 L73 3
L4 0 1 1 0 L74 1
L75 0 2 2 0 L75 2
L77 0 1 1 0 L77 1
L79 0 1 1 0 L79 1
L80 0 0 0 0 L80 0
L82 0 1 1 0 L82 1
L85 0 6 6 0 L85 6
L86 0 2 2 0 L86 2
L87 0 1 1 0 L87 1




Loo
Lot
L92
Lo4
L95
Lo6
L97
L98
L100
L102
L103
L104
L105
L106
L108
L109
L110
L112
L113
L114
L115
Li16
L117
L118
L119
L120
Li121
L122
L123
L124
L125
L127
L128
L129
L131
L132
L133
L135
L137
L139
L140
L141
L142
L144
L145
L146
L147
L148
L149
L150
L151
L154
L155
L156
L157
L159
L160
L162
L163
L165
L166

200

200 200

120

OMM | Ssados SOSL | fvar ok ok naeiris  dngr Coneula
szama szama dunai allél mtDN

168 223 258 103 - 0 2 2 0 L90 2

258 250 0 3 3 0 L91 3

247 239 0 2 2 0 L92 2

239 103 - 0 3 3 0 L94 3

124 219 108 1 6 7 0 L95 7
120 0 1 1 0 L96_1
0 4 4 0 L97 4

239 - 0 3 3 0 L98 3

247 1 0 3 3 0 L100_3

0 3 3 0 L1023

0 0 0 0 L103_0

1 0 4 4 0 L104 4

1 0 2 2 0 L1052

208 1 0 3 3 0 L106_3

267 247 0 4 4 0 L108 4

0 1 1 0 L109_1

Illl!lliﬁil 1 0 1 1 0 L110_1
1 0 0 0 0 L1120

0 3 3 0 L1133

2 0 4 4 0 L114 4

120 120 0 5 5 0 L1155
120 2 0 4 4 0 Ll16_4
120 2 0 3 3 0 L1173
1 0 5 5 0 L1185

2 0 3 3 0 L1193

2 0 1 1 0 L120_1

1 0 3 3 0 L1213

2 0 2 2 0 L1222

1 0 3 3 0 L1233

0 5 5 0 L1245

2 0 2 2 0 L1252

2 0 3 3 0 L1273

0 3 3 0 L1283

1 0 3 3 0 L1293

0 1 1 0 L1311

1 0 3 3 0 L1323

0 6 6 0 L1336

0 0 0 0 L1350

0 3 3 0 L1373

267 0 2 2 0 L1392

227 0 3 3 0 L1403

227 2 0 3 3 0 L1413

227 1 3 4 0 L142 4
0 3 3 0 L1443

120 0 2 2 L1452
120 1 2 3 0 L1463
2 0 3 3 0 L1473

2 0 0 0 0 L1480

0 1 1 0 L1491

0 1 1 0 L150_1

0 3 3 0 L1513

0 2 2 0 L1542

1 0 6 6 0 L1556

1 0 0 0 0 L156_0

0 1 1 0 L1571

0 3 3 0 L1593

2 0 5 5 0 L160_5

2 0 3 3 0 L1623

0 3 3 0 L1633

0 3 3 0 L1653

0 1 1 0 L166_1




L170
L171
L172
L173
L174
L175
L176
L177
L178
L179
L180
L181
L182
L183
L184
L185
L186
L187
L188
L189
L190
L191
L192
L193
L194
L195
L196
L197
L198
L199
L200
L201
L202
L203
L204
L205
L206
L207
L208
L209
L210
L211
L212
L213
L214
L215
L216
L217
L218
L219
L220
L221
L222
L223
L224
L225
L226
L227
L228
L229

120

120

182 253
178 208

Ivar

Ritka
allélok
szima

Dunai
allélok
szama

Osszes
nukledris
dunai allél

Ikras
dunai
mtDN

Genetikai
azonosito

0

©c o o o o o o ©

S O O O © 0 © O © ©O O O © OO o o 0 o o o o o ~-

S O O O © O o O O O O 0 O O O 0 O O O o O o o o o o o ©

2
4

[ N R S

IO

[ T N U Y N N N N N V)

W oW o N W

NN W L W R R W L L W wow N A NN W A R W~

N W W

2
4

[ S S

[T -

[ T N U Y T N N N N V)

w oW o N W

NN W L W R R W L WL W woow N A

N W W

0

©c © o o © o o ©

©C © O O O © O © ©O © © © ©O © © © © O © © o ©o ©o ©

©C O O O © O © © O © © O O © © O O © © O O O © o o © o o

L167 2
L170 4
L171 3
LI72 4
L1737
L174 2
L175 2
L176 3
L177 1
L1785
L179 3
L180 3
LISl 4
LIS2 4
LI83 4
Lig4 2
LI85 2
LI86 5
LI87 3
LIs8 3
LI89 2
L190 3
L191 3
L192 3
L193 2
L194 6
L195 6
L196 3
L197 3
L198 1
L199 3
1200 4
L201 5
1202 3
1203 2
1204 2
1205 5
1206 1
1207 2
1208 1
1209 4
1210 2
L211 3
1212 3
L213 3
1214 3
L2155
L216 5
1217 3
L218 4
1219 4
1220 3
L221 5
1222 3
1223 2
1224 2
1225 3
1226 3
1227 5
1228 2
1229 1



L230
L231
L1232
L1233
L234
L1235
L236
L1237
L1238
L1239
L1240
L241
L1242
L1243
L244
L1245
L246
L1247
L1248
L1249
L250
L251
L1252
L1253
L254
L255
L256
L257
L258
L259
L260
L261
1262
1263
L264
L1265
L266
1267
L1268
L1269
L270
L271
L272
1273
L274
1275
1276
1277
L278
L279
L280
L281
L1282
L1283
L284
L285
L286
L287
L288
L289
L290

CR

LDH

200
200
200
200
200
200 200

BFRO

002

120

OMM
1064

Ssa408 SsoSL
417

SsoSL

Ivar

Ritka
allélok
szama

Dunai
allélok
szama

Osszes
nukledris
dunai allél

Ikras
dunai
mtDN

Genetikai
azonosité

177

250 | 177 177

239 - 181
93

103 106
103 103

103

©C o o o © o o © o o °o <

©C O O O © O 0 O © 0 © O © ©O O O 0 O o0 0 0 o0 o0 0 0 0 o0 0 0 0 o0 0 0 o 0 o o ==

o o o o ©o o °o ©

1
4
1

(O R T O = R R VO R SR N

- w

WA wWN

—_ A L O = NN R A WL A

[V N}

N - N N

EN N S E N B S

1
4
1

SIS RN

N W LN~ A O N W

- W wn

NN A R W R W R WN

- &~ w o

[V Y

w N A W R~ O &

N N S N

0

©C O O O © O O O © O ©O O © O ©O O © O O O O O O O O O O O O O O O O O O O O O O o o o o o o o ©o o ©

©c o © © © © © © © ©o ©o

1230 1
L231 4
1232 1
1233 4
1234 1
L235 6
1236 1
1237 2
1238 1
1239 3
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243 267
208
168

210
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Ea

267 210
200
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200 Iiil
II!I
200 | 120
200 I!!!II!#I

200 | 120

200 | 120

200 | 120

200 | 120

200

200

Ssad08 SsoSL SsoSL Ivar :llllétll:;( z]l)ll“élll;ll( n?ksls:::is (Iil:;l:sl Genetikai
szama szama dunai allél mtDN azonositd
0 3 3 0 1352 3
! ! 1 2 0 1353 2
0 5 5 0 L354 5
0 4 4 0 L1355 4
0 0 0 0 L356 0
0 3 3 0 L357 3
0 1 1 0 L358 1
0 2 2 0 1359 2
0 3 3 0 L360 3
! 4 5 0 L361 5
0 4 4 0 L362 4
0 2 2 0 L363 2
0 2 2 0 L364 2
0 4 4 0 L365 4
0 3 3 0 L366 3
0 2 2 0 L367 2
0 3 3 0 L368 3
0 1 1 0 L369 1
0 4 4 0 L370 4
0 3 3 0 L371 3
0 2 2 0 L372 2
0 2 2 0 L373 2
0 4 4 0 1374 4
0 1 1 0 1375 _1
0 2 2 0 1376 2
0 3 3 0 L377 3
0 4 4 0 L378 4
0 4 4 0 1379 4
0 6 6 0 L380 6
0 3 3 0 L381 3
0 2 2 0 1382 2
0 2 2 0 1383 2
0 2 2 0 L384 2
0 1 1 0 L1385 1
0 1 1 0 L386 1
0 2 2 0 1387 2
0 1 1 0 L3881
0 4 4 0 L1389 4
0 1 1 0 L390 _1
0 2 2 0 L391 2
0 2 2 0 1392 2
! 2 3 0 L393 3
0 2 2 0 L394 2
0 1 1 0 L395 _1
0 2 2 0 L396 2
0 1 1 0 L397 1
0 0 0 0 L398 0
0 1 1 0 L399 1
0 2 2 0 L400 2
0 2 2 0 L401 2
0 1 1 0 L402 1
0 1 1 0 L403 1
0 2 2 0 L404 2
0 3 3 0 L405 3
0 1 1 0 L406 1
0 2 2 0 L407 2
0 2 2 0 L408 2
0 2 2 0 L409 2
0 2 2 0 L410 2
0 1 1 0 L4111
0 2 2 0 L412 2




" LoH BERO | oMM | swans | swSL | oswsto | e S T (RS Geneal
002 1064 uos 47 438 szima szama dunai allél mtDN azonosito
L413 200 200 255 227 (243 243 | 188 177 0 4 4 0 L413 4
L414 0 1 1 0 L414 1
L415 0 0 0 0 L415 0
L416 0 3 3 0 L416 3
L417 0 1 1 0 L417 1
L418 0 2 2 0 L418 2
L419 200 200 0 5 5 0 L419 5
L420 200 0 3 3 0 L420 3
L421 0 0 0 0 L421 0
L422 0 0 0 0 L4220
L423 0 2 2 0 L423 2
L424 1 1 2 0 L1424 2
L425 120 0 2 2 0 L425 2
L426 120 0 1 1 0 L4261
L427 200 200 0 2 2 0 L427 2
L428 200 0 2 2 0 L1428 2
L429 200 0 2 2 0 L1429 2
L430 200 200 120 0 4 4 0 L430 4
L431 200 120 0 2 2 0 L4312
L432 200 0 2 2 0 L4322
L433 200 0 1 1 0 L4331
L434 200 0 3 3 0 1434 3
L435 200 0 3 3 0 L4353
L436 0 4 4 0 L436_4
L437 0 2 2 0 1437 2
L438 1 4 5 0 L1438 5
L439 0 2 2 0 1439 2
L440 0 3 3 0 L4403
L441 0 2 2 0 L4412
L442 0 3 3 0 L1442 3
L443 0 2 2 0 1443 2
L444 0 3 3 0 L1444 3
L445 0 2 2 0 L1445 2
L446 0 2 2 0 L4462
L447 1 2 3 0 1447 3
L448 0 3 3 0 1448 3
L449 0 4 4 0 1449 4
L450 0 2 2 0 1450 2
L451 0 2 2 0 L4512
L452 0 3 3 0 1452 3
L453 0 3 3 0 1453 3
L454 0 3 3 0 L1454 3
L518 1 0 1 1 0 L5181
L519 2 1 0 1 0 L5191
L520 200 200 2 0 2 2 0 L5202
L521 200 1 0 1 1 0 L5211
L522 1 1 2 3 0 L5223
L523 1 1 1 2 0 L5232
L524 2 1 4 5 0 L5245
L525 2 0 3 3 10 L525_3+10
L526 2 0 1 1 0 L526_1
L527 200 1 0 3 3 0 L5273
L528 2 1 2 3 0 L528 3
L529 1 0 4 4 0 L529 4
L530 1 0 1 1 0 L530_1
L531 200 1 0 2 2 0 L5312
L532 200 200 1 0 1 1 0 L5321
L533 200 2 0 1 1 10 L533_1+10
L534 2 0 3 3 0 L5343
L535 2 0 3 3 0 L5353
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S0y | SsoSL | SSOSL | ik aldiok ks dwar Conetin
szama szama dunai allél mtDN

266 | 181 181 | 110 110 1 0 3 3 0 L5363

1 2 3 0 L5373

0 3 3 0 L5383
0 2 2 10 L540_2+10

0 1 1 0 L5411

0 4 4 0 L5424
0 1 1 10 L543_1+10

0 1 1 0 L5441

1 1 2 0 L5452

0 1 1 0 L546_1

0 2 2 L5472
0 2 2 10 L548 2+10

0 3 3 0 L549 3

0 2 2 0 L5502

0 4 4 0 L5514

0 2 2 0 L5522

0 5 5 0 L5535

0 1 1 0 L5541

200 | 200 239 1 3 4 0 L555 4

L556 200 258 0 2 2 0 L556_2
L557 178 | 301 0 1 1 10 L557_1+10
L558 0 3 3 0 L5583
L559 186 | 262 0 2 2 0 L5592
L560 258 0 2 2 0 L560_2
L561 255 | 262 1 3 4 0 Ls561_4
L562 239 0 3 3 10 L562_3+10
L563 258 0 1 1 10 L563_1+10
L564 168 | 239 0 4 4 0 L564 4
L565 253 | 258 0 3 3 0 L5653
L567 186 | 258 0 1 1 0 L567_1
L568 223 0 3 3 10 L568_3+10
L569 272 0 1 1 10 L569_1+10
L570 0 1 1 0 L570_1
L571 0 1 1 0 L5711
L572 0 4 4 0 L5724
L573 272 0 2 2 10 L573_2+10
L574 296 2 2 4 0 L574 4
L575 258 0 2 2 0 L5752
L576 278 | 238 | 258 1 5 6 0 L576_6
L577 0 2 2 0 L5772
L578 0 1 1 0 L5781
L579 0 5 5 0 L5795
L580 1 3 4 0 L580_4
L581 1 2 3 0 L5813
L582 0 2 2 10 L582_2+10
L583 1 1 2 0 L5832
L584 0 2 2 0 L584 2
L585 0 1 1 0 L5851
L586 0 4 4 0 L586_4
L587 0 1 1 10 L587_1+10
L588 0 4 4 L588 4
L589 0 2 2 0 L589 2
L590 1 1 2 0 L590 2
L591 200 200 0 1 1 0 L5911
L592 272 0 2 2 0 L5922
L593 239 0 2 2 10 L593_2+10
L594 272 0 0 0 10 L594_0+10
L595 0 2 2 0 L5952
L596 272 0 2 2 0 L5962
L597 239 0 1 1 0 L5971




D

L598
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L603
L604
L605
L606
L607
L608
L609
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L613
L614
L615
L616
L617
L618
L619
L620
L621
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L623
L624
L625
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L627
L628
L629
L630
L631
L632
L633
L634
L635
L636
L637
L638
L639
L640
L641
L642
L643
Lo644
L645
L646
L647
L648
L649
L650
L651
L652
L653
L654
L655
L656
L657
L658

CR
mtDNS

LDH

sL | BERO | OMM | S8 | SwSL | SWSL | . ek alek  nudeis  dia Conedla
szima szama dunai allél mtDN
272 239 | 177 171 110 1 0 1 1 0 L598 1
288 253 | 258 239 | 171 171 1 0 1 1 0 L5991
239 223 2 0 1 1 10 L600_1+10
288 253 | 258 258 0 2 2 0 L601_2
255 182 [ 262 258 1 0 4 4 0 L602 4
2 0 1 1 0 L6031
253 258 250 1 0 2 2 0 L604 2
258 223 1 0 1 1 0 L6051
255 262 258 1 0 3 3 0 L606_3
271 | 232 | 258 223 1 1 2 3 0 L607_3
288 253 | 258 250 1 0 3 3 0 L608_3
258 223 1 0 1 1 0 L6091
239 223 2 0 1 1 10 L610_1+10
250 239 1 0 3 3 0 L6113
239 223 2 0 1 1 10 L612_1+10
258 223 1 0 1 1 0 L6131
258 223 1 0 1 1 0 L6141
258 223 0 1 1 10 L615_1+10
212 [ 253 [ 223 258 0 2 2 10 L616_2+10
186 212 [ 223 258 2 0 1 1 10 L617_1+10
208 253 [ 223 258 1 0 3 3 0 L6183
245 - 231 2 0 1 1 0 L6191
186 212 [ 258 272 2 0 1 1 10 L1620 _1+10
186 212 [ 258 272 1 0 1 1 0 L6211
120 [ 230 253 | 239 258 1 0 2 2 0 L622 2
124 | 208 255 | 223 258 2 0 3 3 10 L1623 _3+10
208 212 | 223 239 2 0 3 3 10 L1624 3+10
212 [ 253 [ 223 258 2 0 1 1 10 L625_1+10
208 239 272 2 0 1 1 10 L626_1+10
186 208 [ 258 272 2 0 3 3 10 L1627 3+10
208 223 239 2 0 3 3 10 L1628 3+10
212 [253 | 239 272 2 0 2 2 10 L1629 2+10
186 212 [ 258 272 2 0 1 1 10 L630_1+10
186 212 [ 239 272 2 0 1 1 10 L631_1+10
186 208 [ 239 239 2 0 2 2 0 L632 2
186 208 [ 258 272 2 0 3 3 10 L633_3+10
168 210 [ 239 258 2 0 0 0 0 L634 0
255 1 0 0 0 0 L6350
168 301 1 0 1 1 0 L6361
168 258 2 0 1 1 0 L6371
208 245 [ 239 243 2 0 5 5 0 L638 5
201 | 250 258 2 1 2 3 0 1639 3
2 0 4 4 0 L640_4
210 253 | 239 250 1 0 2 2 0 L6412
208 253 [ 258 272 2 0 3 3 10 L642 3+10
253 | 258 272 2 0 1 1 0 L6431
208 239 272 2 0 3 3 10 L644 3+10
253 | 205 239 2 1 2 3 0 L6453
120 | 253 288 | 250 258 2 0 3 3 0 L6463
186 210 [ 258 272 1 0 3 3 0 L6473
253 253 | 255 258 0 2 2 0 L6482
253 255|233 258 2 0 2 2 10 L649 2+10
231 2 1 4 5 0 L6505
184 247 [ 239 239 2 0 1 1 0 L6511
239 301 2 0 2 2 0 L652 2
186 239 258 2 0 0 0 10 L653_0+10
208 253 [ 223 258 2 0 2 2 10 L654 2+10
185 205 235 2 0 2 2 0 L655 2
200 200 208 212|223 250 2 0 3 3 10 L656_3+10
200 208 212 | 223 239 2 0 1 1 10 L657_1+10
124 | 255 258 262 2 1 3 4 0 L658 4
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CR

D mtDNS

L659 200

L660 200

L661

L662
L663
Lo664
L665
L666
L667
L668
L669 200
L670
L671
L672
L673
L674
L675
L676
L677
L678
L679
L680 200
L681 200
L682
L683

Lo684

L685
L686
L687
L688
L689
L690
L691
L692
L693
L694
L695
L696
L697
L698

L699
L700
L701
L702
L703
L704
L705
L706
L707
L708
L709
L710
L711
L712
L713
L714
L715
L716
L717
L718

200 200
200

200

200 200

200
200

BFRO

120

OMM | Ssa408 | SsoSL SsoSL Ritka — Dunai Osszes Lkris Genetikai
1064 wos 417 438 Ivar all'elok all'elok nukl.ean§ dunai azonosité
szama szama dunai allél mtDN
120 | 208 253 | 239 272 | 171 181 110 1 0 3 3 0 L6593
120 | 212 253 | 223 258 | 177 181 110 2 0 2 2 10 L660_2+10
208 223 239 - 177 110 2 0 3 3 10 L661_3+10
266 250 | 181 181 110 1 0 6 6 0 L662_6
253 | 233 258 | 177 177 110 2 0 2 2 0 L6632
212 | 223 258 | 171 110 2 0 2 2 10 L664 2+10
215 - 250 262 | 181 181 | 108 110 1 0 7 7 0 L665_7
186 208 | 223 258 171 177 1 0 1 1 0 L666_1
178 288 | 243 243 106 106 1 0 1 1 0 L6671
186 208 | 223 239 | 177 181 110 2 0 3 3 10 L668_3+10
215 215|223 250|177 181 | 108 110 2 0 5 5 10 L669_5+10
186 110 2 0 2 2 10 L670 2+10
225 110 1 1 3 4 0 L671_4
215 245 108 1 0 3 3 0 L6723
208 208 2 0 4 4 10 L673_4+10
2 0 0 0 10 L674_0+10
1 0 3 3 0 L6753
2 0 2 2 10 L676_2+10
2 0 2 2 10 L677_2+10
1 0 5 5 0 L6785
186 2 0 2 2 0 L6792
212 110 2 0 2 2 10 L680 2+10
120 | 186 110 1 0 3 3 0 L6813
124 | 227 | 281 110 1 1 5 6 0 L682_6
186 212 | 223 110 2 0 1 1 10 L683_1+10
106 110 2 0 3 3 10 L684 3+10
205 239|177 181 | 110 110 1 0 3 3 0 L6853
120 250 | 171 108 2 0 3 3 0 L6863
258 | 177 181 110 1 0 2 2 0 L6872
301 | 181 101 108 2 0 2 2 0 L6882
262 | 177 110 2 1 4 5 0 L6895
272 | 171 110 2 0 3 3 10 L690 3+10
110 112 2 0 3 3 0 L6913
106 110 2 0 1 1 10 L692_1+10
- 110 2 0 2 2 10 L693_2+10
272|171 181 | 110 110 2 0 4 4 0 L694 4
272|177 181 | 110 110 2 0 5 5 0 L6955
258 - 181 | 108 110 2 0 3 3 0 L696_3
239 | 177 2 0 2 2 10 L697_2+10
258 | 171 2 0 1 1 10 L698_1+10
272 | 177 2 2 4 6 0 L699_6
231 | 171 2 1 1 2 0 L700_2
231 | 177 181 1 0 1 1 0 L701_1
186 212 239 - 177 2 0 1 1 10 L702_1+10
124 208 | 239 258 | 171 171 1 1 2 3 0 L7033
120 269 | 243 250 | 177 181 2 1 3 4 0 L704 4
239 262 | 177 181 1 0 4 4 0 L705_4
258 | 281 | 177 177 1 3 2 5 0 L706_5
247 272 | 177 177 2 0 3 3 10 L707_3+10
235 243 - 181 1 0 3 3 0 L7083
239 262 | 171 171 | 110 110 2 0 6 6 0 L709_6
258 262 | 171 2 0 2 2 0 L7102
239 272 | 171 2 0 2 2 10 L711_2+10
250 272 | 171 2 0 3 3 10 L712_3+10
1 0 1 1 0 L7131
208 212 | 250 272 | 177 2 0 4 4 10 L714_4+10
186 212 | 239 272 | 171 2 0 1 1 10 L715_1+10
239 239 - 181 2 0 1 1 0 L716_1
120 258 272 | 177 2 0 2 2 10 L717_2+10
2 0 2 2 0 L7182
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200

SwSL | SOSL |y ok ok nakeirs  dona Conela
szima szama dunai allél mtDN
108 110 2 0 2 2 0 L7192
171 108 2 0 3 3 0 L7203
181 | 106 110 2 0 3 3 0 L7213
171 177 108 2 0 2 2 0 L7222
184 | 108 110 2 0 4 4 0 L723 4
171 103 103 2 2 4 6 0 L724 6
177 177 | 110 110 2 1 2 3 10 L725_3+10
171 184 | 103 103 2 0 3 3 0 L7263
110 2 0 4 4 10 L727_4+10
103 110 2 0 5 5 10 L728_5+10
171 181 | 103 110 2 0 2 2 0 L729 2
177 177 110 2 0 3 3 10 L730_3+10
171 184 | 103 103 2 0 4 4 0 L731_4
171 110 2 0 2 2 10 L732_2+10
171 177 108 2 0 4 4 0 L733 4
177 188 | 106 114 1 1 1 2 0 L7342
171 110 110 2 1 3 4 10 L735_4+10
177 108 110 2 0 2 2 10 L736_2+10
106 108 2 0 1 1 10 L737_1+10
171 106 110 2 2 3 5 10 L738_5+10
177 110 2 1 1 2 10 L739 2+10
177 181 110 2 0 2 2 0 L7402
171 103 112 2 0 2 2 10 L741_2+10
103 110 2 0 3 3 10 L742_3+10
181 108 110 2 0 2 2 10 L743_2+10
171 103 110 2 0 3 3 10 L744_3+10
171 177 2 0 0 0 10 L745_0+10
171 103 108 2 0 4 4 0 L746_4
171 103 108 2 0 4 4 0 L747_4
177 | 103 110 2 0 3 3 10 L748_3+10
108 110 2 0 3 3 10 L749 3+10
171 103 110 2 0 5 5 10 L750_5+10
171 181 2 1 2 3 10 L751_3+10
177 177 | 103 110 2 0 2 2 10 L752_2+10
171 103 110 2 0 3 3 10 L753_3+10
171 184 | 103 110 2 0 6 6 10 L754_6+10
171 103 110 2 0 3 3 0 L7553
171 177 | 103 108 2 0 3 3 10 L756_3+10
171 103 108 2 0 4 4 10 L757_4+10
177 | 103 110 2 0 2 2 0 L7582
171 181 | 103 110 2 0 3 3 0 L7593
177 177 | 110 112 1 0 3 3 0 L760_3
103 110 2 0 4 4 0 L761_4
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M4. tablazat: A dunai génhanyad feldusitasara 1étrehozott genetikai markerekre alapozott
tenyésztési rendszer alapjan, 2014. novemberében szaporitott F1 generacié eredménye. Zold:
dunai, piros: atlanti, sarga: kozos, kék: 0j allél, keretezett cella: ritka allél (<5), ND: nincs adat.

Szirmazés  Minta thDRNS BFRO002 | OMMI064 | Ssad08uos | SsoSL417 | SsoSL438
LF-F1 1 200 103 110
LF-F1 2 200 171 _
LF-F1 3 200 177 181 | 110 110
LF-F1 4 200 171 188 | 110 110
LF-F1 5 200 171 181 | 103 110
LF-F1 6 200 171 10 110
LF-F1 7 200 171 G 110
LF-F1 8 200 171 177 ] 110 110
LF-F1 9 200 181 103 110
LF-F1 10 200 181

LF-F1 1 200 _ 181 110 110
LF-F1 12 200 110
LF-F1 13 200 171 110
LF-F1 14 200 177 181 110
LF-F1 15 200 171 181 ] 110 110
LF-F1 16 200 200 171 110
LF-F1 17 200 235 | 250 181 10 112
LF-F1 18 23 276 177 | 110 112
LF-F1 19 235 262| 171 103 110
LF-F1 20 243 276 103 103
LF-F1 21 243 262 177 | 103 103
LF-F1 2

LF-F1 23 960 276 | 171 110
LF-F1 2% 26008 276 | 171 110
LF-F1 25 243 276 | 177 181 | 110 110
LF-F1 26 235 262 171 181 | 103 110
LF-F1 27 243 243 | 181 110
LF-F1 28 200 200 22| 171 110
LF-F1 29 262 110
LF-F1 30 269 29| 188 116
LF-F1 31 200 | 200 200 245 239 | 181 116
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10. KOSZONETNYILVANITAS

Ezaton szeretném megkoszonni mindazoknak, akik tdmogattak és segitettek a kutatdsaim

elvégzésében és a dolgozatom elkészitésében:

témavezetéimnek Dr. Horvath Akosnak és Dr. Kovacs Balézsnak, a Halgazdalkodasi
Tanszék munkatarsainak, az oktatast, irdnyitast, sok javitast és tiirelmet.

Hoisty Gyorgynek és a Hoitsy & Rieger Kft-nek, hogy lehetové tették €s segitették a
lillafiiredi tenyészallomanyok vizsgélatat és a tenyésztési rendszer 1étrehozésat.

Safrany Julianak, Safrany Laszlonak, és a Safrany Pisztrangtenyészet és Halfiistolde Bt-
nek, hogy lehetdvé tették és segitették a szilvasvaradi tenyészallomany vizsgalatat.

Dr. Kénainé Sipos Déranak, a laboratoriumi gyakorlatban nyujtott segitséget.

Dr. Lefler Kinga Katalinnak, a halak boncolasaban és szdvettani vizsgéalataiban nyujtott
segitséget.

Keszte Szilvianak, Balogh Rékanak, Dr. Késa Eszternek, Dr. Bernath Gergelynek, Dr.
Staszny Addmnak, illetve minden kolléganak és szakdolgozémnak, akik a mintagytijtésben
segitettek.

Dr. Téth Balazsnak, a Duna-Ipoly Nemzeti Park munkatarsanak, hogy engedélyezte és
elvégezte a mintavételt a nemzeti park fennhatdsaga alé tartozo teriileteken.

Horvath Jendnek és Palkd Csabanak, az Orségi Nemzeti Park munkatarsainak, hogy
engedélyezték és elvégezték a mintavételt a nemzeti park fennhatésdga ala tartozo
teriileteken.

Dr. Nagy Lajosnak és Zabrak Karolynak a Balaton-felvidéki Nemzeti Park munkatasainak,
hogy engedélyezték a mintavételt a nemzeti park fennhatdsaga ala tartozo teriileteken.

Dr. Sasa Mari¢-nak, a Belgradi Egyetem munkatirsdnak a szakmai segitséget, és hogy
lehetdvé tette a szerb mintak vizsgalatat.

Dr. Ale§ Snoj-nak, Dr. Simona Susnik-nak ¢és Klavdija Bogataj-nak a Ljubljanai Egyetem
munkatarsainak, a szakmai segitségét.

a Regiondlis Egyetemi Tudaskézpontban, a Halgazdalkodasi Tanszéken ¢és a
Kornyezetbiztonsagi és Kornyezettoxikoldgiai Tanszéken dolgozd valamennyi
kolléganak.

az opponensek aprolékos és segité munkajat, amivel dolgozatom mindségét ndvelték.

Az itt toltott idO alatt a kozos munka mellett, rengeteg élményben volt részem, szamos

rendkiviili lehetdséget kaptam, mikdzben baratokka is valtunk.

Végiil, de nem utols6 sorban szeretném megkdszonni a csalddom végtelen tiirelmét,

tamogatdsat és folyamatos batoritasat, ami végig kisért a teljes idészakon.
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