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1. A MUNKA ELŐZMÉNYEI, A KITŰZÖTT CÉLOK 

A tengeri halászati ágazatban a fogások mértékének csökkenése, ingadozása és a túlhalászás 

jellemző, így a globálisan növekvő halhús fogyasztás iránti igény kielégítését az akvakultúrás 

termelés folyamatos növekedése teszi lehetővé, amihez szükségesek a tenyésztés- és 

tartástechnológiai fejlesztések. A hagyományos tenyésztési módszereken túl egyre jelentősebbek 

a molekuláris genetikai markerekre alapozott tenyésztési rendszerek, melyek a molekuláris 

genetikai módszerek fejlődése és a különböző DNS-markerek feltárása révén jöhettek létre. 

A lazacfélék a legjobban kutatott édesvízi, tenyésztett halfajok közé tartoznak, ami az egyes 

fajok gazdasági jelentőségével, és a fajokon belüli nagymértékű populációszintű diverzitásukkal 

magyarázható. Húsuk ízletességének, szálkamentességének, és a fajok viszonylag jó 

technológiatűrésének köszönhetően a mesterséges tartás és szaporítás módszerei hamar 

kialakultak. Napjainkban a világ legjelentősebb intenzív körülmények között termelt halfajai a 

lazacfélék. A sebes pisztráng (Salmo trutta m. fario) Európa őshonos pisztrángfaja, mely 

széleskörűen elterjedt, nagy gazdasági jelentőséggel bír, és a világ számos országában telepítették 

és tenyésztik. A faj a sebes sodrású, oxigénben gazdag, hideg vizek lakója, jelenleg inkább 

természetvédelmi, és rekreációs jelentősége van, így az eladott mennyiség is főként a patakok 

telepítésére szolgál. Napjainkban Magyarország nagyjából 1200 kilométernyi, a sebes pisztráng 

számára megfelelő természetes vízterülettel rendelkezik, azonban alkalmas ívóhelyek hiányában, 

önfenntartó állományai a hidegebb vizű, tiszta hegyvidéki patakokra korlátozódnak. Hazánkban 

Lillafüreden nagyobb mennyiségben, és fajtamegőrzési céllal, kisebb mennyiségben 

Szilvásváradon is tenyésztik az őshonos sebes pisztrángot. 

A sebes pisztráng molekuláris vizsgálatai feltárták a faj nagymértékű genetikai diverzitását, és 

az európai természetes állományainak elemzése során, a földrajzi elszigeteltségből adódó és a 

helyi viszonyokhoz alkalmazkodó öt, a mitokondriális DNS alapján elkülöníthető evolúciós 

vonalát azonosították: atlanti, dunai, mediterrán, adriai, és márvány. Az egyes vonalak a 

különböző hidrogeográfiai területekhez kapcsolódik, melyek az utolsó jégkorszakot követő 

kolonizációs folyamatok során alakulhattak ki. A dunai vérvonal a Duna vízgyűjtő területére 

jellemző evolúciós vonal, így a Magyarország területén eredő patakok őshonos pisztráng 

állományai is a dunai vérvonalba tartozhatnak, azonban az európai állományok intenzív 

kutatásának ellenére a hazai, vad állományok genetikai vizsgálatát ez idáig nem végezték el. 

Európában, több országban is leírták a vonalak antropogén eredetű hibridizációját, az idegen gének 

izoláció híján történő keveredését, ami egyre inkább veszélyezteti az őshonos állományok 

fennmaradását. Az antropogén folyamatok visszaszorítása és a helyi kis populációk védelme egyre 

fontosabbá vált Európa-szerte. Számos kezdeményezés indult a földrajzilag jellemző vonalak 
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megőrzésére, az idegen vonalak betelepítésének megszüntetésével és a helyi vonal markerekre 

alapozott tenyésztésével. 

Ezek alapján célul tűztem ki a hazai természetes sebespisztráng-populációk és 

tenyészállományok populációgenetikai állapotának felmérését, illetve az állományok genetikai 

összetételének, evolúciós vonalának vizsgálatát. Ehhez, a faj vizsgálatában széleskörűen 

alkalmazott mitokondriális és sejtmagi PCR-RFLP, valamint mikroszatellit markereket 

választottam, melyek alkalmasak a fő evolúciós vonalak elkülönítésére és a populációk genetikai 

összetételének jellemzésére is. Az állományok további jellemzésére, egy, a lazacfélékben 

konzervatív ivardeterminációs gén vizsgálatát is tervbe vettem. Végezetül az alkalmazott markeret 

felhasználva, az őshonos vonal arányának növelésére a hazai tenyészállományokban egy genetikai 

markerekre alapozott tenyésztési rendszer kialakítását is célul tűztem ki. 
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2. ANYAG ÉS MÓDSZER  

2.1. Helyszínek és mintavétel 

Mintagyűjtésre a Duna hazai vízgyűjtőjén és Szerbiában, összesen 10 populációból, 888 

egyedtől vettem farokúszó-, vagy farok alatti úszó-mintát (1. táblázat). A lillafüredi állományban 

2011-ben 401 egyedet mintáztam, majd vérfrissítés céljából 2013-ban további 243 egyed érkezett 

a gazdaságba, amikből szintén mintát vettem, ezeket külön populációként tartottam számon. A 

természetes populációk telepítési és halászati történelme változó vagy ismeretlen. Kontrollként a 

szerb Panjica-patak, egy földrajzilag izolált és történelmileg tisztán dunai vérvonalú populációját 

használtam. A későbbi beazonosíthatóság miatt a lillafüredi tenyészállományok egyedeit egyedei 

jellel (PIT: Passive Integrated Transponder) láttam el. DNS izolálásig a begyűjtött farokúszó 

mintákat -20°C-on tömény etanolban tároltam. 

 

1. táblázat: A vizsgált sebespisztráng-populációk adatai. N: A mintázott és a mikroszatellit és 

PCR-RFLP markerekkel vizsgált egyedek száma; Nszek: A mitokondriális kontroll régió 

szekevenálásával vizsgált egyedek száma. 

Populáció Jelölés Típus N Nszek Mintázás 
éve 

Mintázás 
koordinátái 

Lillafüred 1. LF1 Tenyész-
állomány 

401 41 2011 N48°07’03” 
E20°34’07” 

Lillafüred 2. LF2 Tenyész-
állomány 

243 26 2013 N48°07’03” 
E20°34’07” 

Szilvásvárad SZV Tenyész-
állomány 

75 27 2014 N48°04’55” 
E20°24’25” 

Bán BA Vad 25 12 2012 N48°08’35” 
E20°28’21” 

Jósva JO Vad 33 16 2012 N48°28’56” 
E20°32’49” 

Kemence KE Vad 24 20 2012 N47°59’32” 
E18°57’36” 

Apátkúti AK Vad 50 28 2013 N47°44’53” 
E18°59’40” 

Kölöntés KO Vad 14 14 2013 N47°22’17” 
E18°59’40” 

Bittva BI Vad 9 9 2014 N47°13’19” 
E17°33’21” 

Panjica 
(Serbia) 

SRB Vad 14 12 2014 N43°39’34” 
E20°04’20” 

Összes (db) 10  888 205  
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2.2. DNS izolálás 

A szövetmintákból  E.Z.N.A. Tissue DNA Spin izoláló kittel (Omega Biotek, VWR) a gyártó 

utasításait követve végeztem el a DNS kinyerést. Az izolált DNS mennyiségét 

spektrofotométerrel, a minőségét agaróz gél elektroforézissel (1% agaróz, 1×TBE-puffer, 0,5 

μg/ml etídium-bromid) határoztam meg. A markereket polimeráz láncreakcióval mutattam ki, 

amihez minden minta koncentrációját 50 ng/μl-re állítottam be a nanofotométerrel mért 

koncentrációk alapján. 

2.3. Sebes pisztráng populációk ivararányának vizsgálata 

A sebes pisztráng állományok ivari megoszlását a lazacfélék Y kromoszómáján található ivar-

specifikus markerrel (sdY) vizsgáltam (Yano et al., 2013). A marker optimalizálásához és pozitív 

kontrollként a lillafüredi telepen további 60 piaci méretű egyedet boncoltam fel. Az sdY markerhez 

használt primert a 2. táblázat tartalmazza. A reakciót 25 µl végtérfogatban 2720 Thermo cycler 

gépben (Applied Biosystems) végeztem el: 1×PCR puffer (NH4)2SO4 (ThermoFisher Scientific), 

200 µM dNTP mix (ThermoFisher Scientific), 132 µM forward és reverse primer, 1,5 mM MgCl2 

(ThermoFisher Scientific), 0,04 U/μl Taq-polimeráz (ThermoFisher Scientific) és 100 ng templát 

DNS. A reakció hőprofilja: 3 perc 94 ºC, majd 40 cikluson keresztül 30 másodperc 94 ºC, 30 

másodperc 60 ºC és 30 másodperc 72 ºC, végül 5 perc 72 ºC. A reakció eredményét agaróz gél 

elektroforézissel (1% agaróz, 1×TBE-puffer, 0,5 μg/ml etídium-bromid) határoztam meg. 

2.4. Sebes pisztráng populációk vizsgálata mitokondriális és sejtmagi genom szintjén 

Három, a sebes pisztráng vérvonalainak elkülönítésére alkalmas PCR-RFLP markert 

használtam az egyedek vérvonal szerinti besorolására. Ezen felül a populációk genetikai 

diverzitását további öt, pisztráng-specifikus mikroszatellit markerrel mértem fel. Az alkalmazott 

markereket a 2. táblázat összegzi. 

 

2. táblázat: Alkalmazott molekuláris genetikai markerek. PCR-RFLP markerek esetében a 

restrikciós enzimeket, mikroszatellit markerek esetében a primerhez kapcsolt festéket tüntettem 

fel a táblázatban. 

Marker Típus Primerek 
Enzim/ 

Festék 
Referencia 

CR mtDNS 

Mitokondriális 

PCR-RFLP és 

szekvenálás 

F: 28RIBa: CACCCTTAACTCCCAAAGCTAAG 

R: HN20: GTGTTATGCTTTAGTTAAGC 
Fnu4HI 

Bernatchez & 

 Danzmann 1993; 

Sušnik et al. 2001 

LDH 
Sejtmagi  

PCR-RFLP 

F: GGCAGCCTCTTCCTCAAAACGCCCAA 

R: CAACCTGCTCTCTCCCTCCTGCTGACGAA 
BslI 

McMeel et al. 

2001 
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Marker Típus Primerek 
Enzim/ 

Festék 
Referencia 

SL 
Sejtmagi  

PCR-RFLP 

F: TGGCCCGTTGAATCCATATAAAG 

R: ACTGTGAAACACTAAGCTCTCCA 
MspI Ford 1998 

BFRO002 Mikroszatellit 
F: ATGTTTTTGACTGCACTATGTATTG 

R: GGAGATAAGAGTCAACGAGGC 
NED Sušnik et al. 1997 

OMM1064 
Mikroszatellit F: AGAATGCTACTGGTGGCTGTATTGTGA 

R: TCTGAAAGACAGGTGGATGGTTCC 
VIC 

Rexroad et al. 

2002 

Ssa408uos 
Mikroszatellit F: AATGGATTACGGGTACGTTAGACA 

R: CTCTTGTGCAGGTTCTTCATCTGT 
PET Carney et al. 2000 

SsoSL417 
Mikroszatellit F: TTGTTCAGTGTATATGTGTCCCAT 

R: GATCTTCACTGCCACCTTATGACC 
FAM Slettan et al. 1995 

SsoSL438 
Mikroszatellit F: GACAACACACAACCAAGGCAC 

R: TTATGCTAGGTCTTTATGCATTGT 
FAM Slettan et al. 1996 

sdY 
Ivar-specifikus 

(Y kromoszóma) 

F: ATGGCTGACAGAGAGGCCAGAATCCAA 

R: CTTAAAACCACTCCACCCTCCAT 
- Yano et al. 2013 

 

2.4.1. PCR-RFLP markerek 

A mitokondriális DNS kontroll régiójában egy lókuszt (CR mtDNS), a sejtmagi genomban 

további két lókuszt vizsáltam (a tejsav-dehidorogenáz (LDH), és a szomatolaktin (SL) génben 

PCR-RFLP módszerrel (2. táblázat). A reakciókat 25 µl végtérfogatban 2720 Thermo cycler 

gépben végeztem el: 1×PCR puffer (NH4)2SO4, 200 µM dNTP mix, 264 µM forward és reverse 

primer, 1,5 mM MgCl2  és 0,04 U/μl Taq-polimeráz. Az LDH és SL markerek kimutatásához 200 

ng, a CR mtDNS marker esetén 250 ng templát DNS-t adtam a reakcióhoz. Az SL lókusz esetében 

további 0,5 mM MgCl2 oldattal, a CR mtDNS lókusz esetében 625 ng/ml BSA (ThermoFisher 

Scientific) oldattal egészítettem ki a reakciót. A reakciók hőprofilja: 3 perc 94 ºC, majd 40 cikluson 

keresztül 1 perc 94 ºC, 1 perc 50 ºC (CR mtDNS és SL) vagy 58 ºC (LDH), és 1 perc 72 ºC, végül 

5 perc 72 ºC. A reakciók eredményét agaróz gél elektroforézissel (1% agaróz, 1×TBE-puffer, 0,5 

μg/ml etídium-bromid) határoztam meg. A PCR termékeket a 2. táblázatban található restrikciós 

endonukleázzal emésztettem 37 (CR mtDNS, SL) vagy 55 ºC-on (LDH) 8 órán keresztül 10 µl 

végtérfogatban az alábbi összetételben: 5 µl PCR-termék, 1× enzim-puffer, 2 U enzim. A reakciók 

eredményét agaróz gél elektroforézissel (2% agaróz, 1× TBE-puffer, 0,5 μg/ml etídium-bromid) 

határoztam meg. Az egyes vonalakra jellemző nukleotid polimorfizmusok alapján különíttettem 

el a vizsgált gének különböző haplotípusait vagy alléljait (3. táblázat). A CR mtDNS és az LDH 

marker esetében, a restrikciós endonukleázzal végzett emésztés során az atlanti vonalat tartalmazó 

mintákban két-két fragment jön létre, míg a dunai változatú minták esetében hasítás nélkül az 

eredeti PCR-termék marad meg. Az SL marker esetén az endonukleáz végzett emésztés után az 
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atlanti vonalban két fragment, míg a dunai vonalban három fragment figyelhető meg. Mivel az 

LDH és SL lókuszok a sejtmagi genomban találhatóak, így két-két alléllal rendelkeznek, míg a 

mitokondriális DNS anyai öröklődés menetéből adódóan csak egy allél található az adott lókuszon. 

 

3. táblázat: Alkalmazott PCR-RFLP és mikroszatellit markerek alléljainak evolúciós vonal 

szerinti csoportosítása irodalmi adatok alapján. 

Marker 
Dunai allélméret 

(bp) 

Atlanti allélméret 

(bp) 

Egyéb 

allélméret (bp) 
Referencia 

CR mtDNS 1088 654 és 434 - 
Bernatchez & Danzmann 1993; Sušnik et 

al. 2001 

LDH 428 353 és 75 - McMeel et al. 2001; Marić et al. 2010 

SL 396, 317 és 189 713 és 189 - Ford 1998; Snoj et al. 2010 

BFRO002 122-126 116-118 120 Sušnik et al. 1997; Jug et al. 2005 

OMM1064 173-282 172-261 178, 204 
Rexroad et al., 2002; Lerceteau-Köhler & 

Weiss 2006; Bogataj 2010 

Ssa408uos 231-282 211-227 

219, 233, 235, 

239, 243, 255, 

258 

Carney et al., 2000; Lerceteau-Köhler & 

Weiss 2006; Bogataj 2010 

SsoSL417 
158, 169, 179, 

194 

173, 175, 190, 191, 

197 
177, 181, 184 

Slettan et al., 1995; Lerceteau-Köhler & 

Weiss 2006; Bogataj 2010 

SsoSL438 97, 99, 105 95, 103, 108, 110 101, 106 
Slettan et al., 1996; Lerceteau-Köhler & 

Weiss 2006; Bogataj 2010 

 

2.4.2. Mitokondriális genom szekvenálás 

A populációk összehasonlítását a mitokondriális DNS kontroll régiójának PCR-RFLP 

vizsgálata mellett a CR mtDNS haplotípusainak analízisével egészítettem ki. Minden populációból 

a minták minimum 10 %-án végeztem el a szekvencia analízist. A CR mtDNS PCR során kapott 

termékek tisztítását 0,5 U Sap és 1,1 U ExoI enzim alkalmazásával végeztem el. A szekvenáló 

reakciót a tisztított PCR terméken BigDye Terminator v3.1 Cycle Sequencing Kit (Applied 

Biosystems) használatával hajtottam végre 10 μl végtérfogatban: 1×BigDye puffer, 132 μM 

28RIBa vagy HN20 primer, 1 μl BigDye, 1-7 μl PCR termék. A reakció hőprofilja: 28× 96°C 10 

másodperc, 50°C 5 másodperc és 60°C 4 perc. A reakció terméket nátrium-acetátos-etanolos 

eljárással csaptam ki, majd a felülúszó eltávolítása után a csapadékot kiszárítottam és a mintákat 

HiDi formamide-ban (Applied Biosystems) oldottam. A mixet legkevesebb 10 órás inkubációt 

követően 96°C-on 6 percig Thermal Cycler készülékben denaturáltam. A kapilláris 

gélelektroforézist 3130 Genetic Analyzer (Applied Biosystems) gépen hajtottam végre POP7 
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polimer (Applied Biosystems) alkalmazásával. Az eredmények megbízhatósága végett a 

szekvenálást többször is elvégeztem.  

2.4.3. Mikroszatellit markerek 

A populációk további jellemzésére öt, lazacfélékben gyakran alkalmazott mikroszatellit 

markert választottam (2. táblázat). A BFRO002, OMM1064, Ssa408uos és SsoSL417 lókuszok 

vizsgálatához a reakciót 25 μl végtérfogatban az alábbi összetétellel végeztem el: 1×Taq-

polimeráz puffer (NH4)2SO4-tartalmú, 264 µM forward és reverse primer, 200 µM dNTP mix, 1,5 

mM MgCl2 és 0,04 U/μl Taq-polimeráz és 200 ng templát DNS. A reakciók hőprofilja: 3 perc 

94°C, majd 35× 94°C 45 másodperc, 57°C 60 másodperc (BFRO002, SsoSL417 lókuszok esetén) 

vagy 90 másodperc (OMM1064, Ssa408uos lókuszok esetén) végül 72°C 60 másodperc, a 

ciklusokat követően végül 5 perc 72°C-on. Az SsoSL438 lókuszt szintén 25 μl reakciótérfogatban 

vizsgáltam: 1× Taq-polimeráz puffer (NH4)2SO4-tartalmú, 132 µM forward és reverse primer, 200 

µM dNTP mix, 2 mM MgCl2 és 0,06 U/μl Taq-polimeráz és 100 ng templát DNS. A reakció 

hőprofilja: 3 perc 94°C, majd 35× 94°C 40 másodperc, 50°C 40 másodperc és 72°C 40 másodperc, 

a ciklusokat követően végül 5 perc 72°C-on. 

A markerek bázispár pontosságú méret-meghatározásához az fragmentek 5’-végére 

fluoreszcens jelölést építettünk be. Az SsoSL438 lókusz esetében a PCR reakcióban alkalmazott 

reverse primert láttuk el 5’ FAM fluoreszcens jelöléssel (direkt jelölt primer). A BFRO002, 

OMM1064, Ssa408uos és SsoSL417 lókuszok vizsgálata során a forward primert hosszabbítottuk 

meg egy 17 bp hosszúságú, a vizsgált fajra nem specifikus szakasszal (tail: 5’-

ATTACCGCGGCTGCTGG-3’). A PCR reakcióhoz egy, a tail szakasszal komplementer 

harmadik, 5’ végén fluoreszcens festékkel (PET, FAM, VIC vagy NED) jelölt primert (tail primer) 

adtam 264 µM mennyiségben (Shimizu et al., 2002). A PCR során az fragmentek végére kerül a 

jelölést hordozó oligonukleotid. A reakciók eredményét agaróz gél elektroforézissel (2% agaróz, 

1×TBE-puffer, 0,5 μg/ml etídium-bromid) ellenőriztem le, majd a sikeres reakciókat 

fragmentanalízisre készítettem elő az alábbi összetételben: 0,5 µl FAM/NED/PET vagy VIC 

fluoreszcens festékkel jelölt PCR-termék, 0,2 μl GeneScan 500 LIZ molekulasúly marker (Applied 

Biosystems) és 9,8 μl HiDi Formamide. A mixet 94°C-on 6 percig Thermal Cycler készülékben 

denaturáltam. A fragmentanalízist ABI 3130 típusú gépen hajtottam végre POP7 polimer 

alkalmazásával. A fragmentanalízis során kapott nyers adatokat GENEMAPPER SOFTWARE 

VER. 4.0 (Applied Biosystems) program segítségével dolgoztam, majd a bázispár pontosságú 

fragment méreteket EXCEL (Microsoft) programban rögzítettem és készítettem elő a populáció 

genetikai számításokhoz. 
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2.4.4. Populációgenetikai és a markerek jellemzéséhez használt szoftverek 

2.4.4.1. A mitokondriális genom variabilitása és network analízise 

A CR mtDNS szekvenciák megjelenítését és kiértékelését MEGA 5 (Tamura et al., 2011) 

szoftverrel végeztem. Az evolúciós különbségek kiszámításához a szekvenciákat az NCBI 

adatbázisban található egy dunai (AY185568) és egy atlanti (AY185577) vérvonalú referencia 

szekvenciához viszonyítottam Tamura-3 paraméteres modell (Tamura, 1992) használatával. A 

populációk további jellemzésére a mitokondriális DNS kontroll régió haplotípus (Hd) és nukleotid 

diverzitás (π) mutatóit DnaSP 5.10.01 (Librado & Rozas, 2009) szoftverrel számoltam ki, majd a 

network analízist a haplotípus diverzitás adatok alapján NETWORK 4.1.1.2 (Bandelt et al., 1999) 

szoftverrel median joining algoritmus használatával végeztem el. 

2.4.4.2. A sejtmagi genom populációgenetikai analízise 

A sejtmagi PCR-RFLP és mikroszatellit lókuszok allélméretei alapján végeztem el az 

állományok általános populációgenetikai elemzését. Az átlagos (Na) és effektív allélszámot (Neff), 

illetve a várt (He) és megfigyelt (Ho) heterozigozitás értékeket GeneAlEX 6.5 (Peakall & Smouse, 

2012) szoftverrel számoltam ki lókuszonként és populációnként egyaránt. A mikroszatellit 

markerek esetében előforduló egyedi allélok kimutatására és a populációk közti molekuláris 

variancia hierarchikus analízisére (AMOVA) szintén ezt a szoftvert alkalmaztam. A markerek 

allélgazdagságát (Ar), az állományok FIS- (a genetikai variancia populáción belüli komponense) és 

FST-értékét (a genetikai variancia populációk közötti komponense), valamint a Hardy-Weinberg 

egyensúlytól való eltérést FSTAT 2.9.3.2 (Goudet, 2001) szoftver segítségével számoltam ki. A 

többszörös összehasonlítás szignifikancia szintjét sorozatos Bonferroni korrekcióval (Rice, 1989) 

becsültem meg.  

A mikroszatellit lókuszok polimorf információs tartalom (PIC) értékét MICROSATELLITE 

TOOLKIT VER. 3.1.1 (Park, 2001) EXCEL bővítmény segítségével határoztam meg. Null-allél 

jelenlétét, azaz egy allél kiesésének vagy a genotipizálási hibák valószínűségének becslését 

MICRO-CHECKER (Van Oosterhout et al., 2004) szoftverrel vizsgáltam. A Nei-féle genetikai 

távolság (Da-távolság  (Nei et al., 1983)) kiszámítására a POPULATIONS (Langella, 2002) 

szoftvert használtam, majd a törzsfa szerkesztését a FIGTREE VER. 1.3.1 (Rambaut, 2009) 

programmal végeztem el. Az egyedek mikroszatellit alléljai alapján a teljes vizsgált állomány 

szerkezetét (földrajzi információk felhasználása nélkül) STRUCTURE (Pritchard et al., 2000) 

szoftverrel. A lehetséges klaszter megoszlást K=1 és K=12 között vizsgáltam, majd a 

legvalószínűbb genetikai klaszter számát az egyes K-értékek valószínűségi analízise alapján 

határoztam meg STRUCTURE Harvester (Earl & vonHoldt, 2012; Evanno et al., 2005) 

használatával. Szintén a mikroszatellit allélok eredményei alapján R environment adegnet 2.0.1. 
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package (Jombart et al., 2008) segítségével ábrázoltuk a populációk közti genetikai variancia 

főkomponens analízisét (principal component analysis, PCA).  

2.5. Genetikai markerekre alapozott tenyésztési rendszer kialakítása és F1 generáció 

létrehozása 

A dunai vérvonal feldúsítása céljából a PCR-RFLP és a mikroszatellit lókuszok allélméretei 

alapján pontozási rendszert hoztam létre a lillafüredi tenyészállományban. Irodalmi adatok alapján 

(Sušnik et al. 1997; Jug et al. 2005; Lerceteau-Köhler & Weiss 2006; Bogataj 2010) a 

mikroszatellit lókuszok alléljait dunai, atlanti és egyéb csoportba soroltam (3. táblázat). Az 

OMM1064 lókusz esetén az átfedő mérettartományába eső allélokat szintén a korábbi 

tanulmányok alapján az egyik vonalra jellemző allélként, egyéb esetben új/egyéb alléként 

kezeltem. Az egyedek a dunai vérvonalhoz tartozó sejtmagi allélokért egy-egy pontot, az anyai 

öröklődésű mitokondriális DNS marker esetében csak az ikrás egyedek tíz pontot kaptak, illetve a 

ritka allélok (amik maximum ötször fordulnak elő a teljes populációban) szintén 1-1 pontot értek. 

Az egyedek pontszámát hozzárendeltem az egyedi azonosítójukhoz (1. ábra), így szaporításkor 

egy leolvasással el lehet dönteni, hogy az adott egyed mennyi dunai alléllal rendelkezik az általunk 

vizsgált lókuszok esetében. Ezzel a módszerrel végeztünk szaporítást a 2014 novemberében, majd 

az F1 generációból 31 egyedet megvizsgáltam ugyanazon lókuszokra. 

 

1. ábra: Az alkalmazott markerek alapján kialakított pontozási rendszer és az egyedek 

azonosítójához rendelt pontszám (Genetikai azonosító) a tenyésztési rendszerben (részlet) 
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3. EREDMÉNYEK  

3.1. Ivar megoszlása a vizsgált sebes pisztráng populációkban 

A boncolt halakból vett szövetminták segítségével az sdY markert optimalizáltam a hazai sebes 

pisztráng állományok ivari vizsgálatához. A marker elemzését az LF1 állomány kivételével 

mindegyik egyeden (összesen 487 db) elvégeztem. Az eredmények alapján az ivarok aránya 50% 

körüli az LF2 és az SZV tenyészállományokban, illetve a Kemence-patakban, míg a többi vad 

állományban a női egyedek aránya kevesebb volt, mint 50% (4. táblázat). 

 

4. táblázat: Ikrás egyedek és dunai haplo-, és genotípussal rendelkező sebes pisztrángok aránya 

a vizsgált populációkban. Az ivararányt az sdY marker, a dunai vonal arányát a PCR-RFLP 

markerek alapján állapítottam meg. A hazai állományokon belüli minimum és maximum 

értékeket kiemeltem. N: mintaszám, Nf: Ikrás egyedek aránya, CR mtDNS: Dunai 

mitokondriális haplotípussal rendelkező egyedek aránya, Nf CR-da: Dunai mitokondrális 

haplotípussal rendelkező ikrás egyedek aránya az összes vizsgált egyed közt, LDH-da: Dunai 

LDH alléllal rendelkező egyedek aránya, SL-da: Dunai SL alléllal rendelkező egyedek aránya, 

n.a.: nincs adat.  

Populáció N 
Nf  

(%) 

CR mtDNS 

(%) 

Nf CR-da 

(%) 

LDH-da 

(%)  

SL-da  

(%) 

LF1 401 n.a. 0,25 0,0 37,0 22,1 

LF2 243 49,0 49,2 25,9 9,9 33,9 

SZV 75 51,0 22,7 9,3 21,3 22,7 

BA 25 26,1 8,7 4,4 31,3 34,1 

JO 33 36,4 9,1 3,0 10,6 17,2 

KE 24 50,0 4,2 0,0 41,7 29,2 

AK 50 44,0 34,0 16,0 19,0 18,0 

KO 14 35,7 64,3 28,6 42,9 3,6 

BI 9 22,2 0,0 0,0 22,2 0,0 

SRB 14 42,9 100,0 42,9 100,0 100,0 

3.2. Sebes pisztráng vérvonalak aránya a vizsgált populációkban 

3.2.1. Mitokondriális DNS varianciája 

A mitokondriális DNS kontroll régiójának PCR-RFLP alapú vizsgálta igazolta a szerb kontroll 

populáció tiszta dunai eredetét ezen a lókuszon, azonban minden magyarországi populáció esetén 

az atlanti vonal jelenlétét, sőt a legtöbb hazai állományban az atlanti vonal túlsúlyát tapasztaltam 

(51-100%). Ez alól kivétel a Kölöntés-patak, ahol az egyedek 64%-ában találtam dunai 

haplotípust. A mitokondriális DNS öröklődése kizárólag a női ivarhoz kötött, az összes egyed közt 
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a dunai haplotípussal rendelekző ikrások aránya 0-29% közt változott a hazai populációkban, 

legmagasabb mennyiségben a Kölöntés-patakban (KO, 28,6%) és az LF2 tenyészállományban 

(25,9%) figyelhető meg, míg a Kemence- és Bittva-patak esetén, illetve az LF1 

tenyészállományban egy dunai mitokondriális haplotípust hordozó ikrás egyedet sem találtam (4. 

táblázat). 

A CR mtDNS szekvenciaanalízise során összesen 205 egyed mitokondriális kontroll régiójának 

753 bázispár hosszúságú szakasztát hasonlítottam össze. Az illesztés során 11 polimorf helyet és 

9 különböző haplotípust azonosítottam (5. táblázat). A leírt haplotípusok szekvenciái MG751088 

- MG751096 azonosítószámmal elérhetőek az NCBI adatbázisában. Az NCBI Nucleotide 

adatbázisában tárolt sebes pisztráng haplotípusok alapján az általam azonosított változatok közül 

három az atlanti, hat pedig a dunai vonalhoz tartozik. 

 

5. táblázat: A különböző CR mtDNS haplotípusok közötti nukleotid eltérések és pozíciójuk.  

Da: dunai haplotípus; At: Atlanti haplotípus. 

Nukleotid pozíció (bp) 46 96 135 136 289 290 430 442 443 448 450 
Da1 G A A G T C C A C T T 
Da2 . . T . . . . . . . . 
Da3 . . G . . . . . . . . 
Da4 . C G . . . . . . . . 
Da5 . . T . . . . . . . C 
Da6 . . G . . . . . . . C 
At1 . . . T C T T G G C . 
At2 . . . T C T . G G C . 
At3 A . . T C T T G G C . 

 

A haplotípus diverzitások alapján készített median-joining network analízis két fő 

haplocsoportot különített el: az atlantit és a dunait (2. ábra). Az atlanti csoport tartalmazza az 

összes atlanti, míg a dunai az összes dunai haplotípust. A PCR-RFLP és a szekvenciaelemzések 

eredményei között egyik egyednél sem volt ellentmondás. A Kemence-patak egyetlen egyedében 

talált Da6 haplotípust ezidáig nem írták le másik populációkban, azonban a network analízis 

alapján szintén a dunai csoportba sorolandó. A körök mérete a mintahalmazon belüli haplotípusok 

gyakoriságával, míg az egyes pontokat összekötő vonalak hossza a haplotípusok között lévő 

mutációs lépések számával arányos. A két csoportot 6 mutációs lépés választja el és a köztük lévő 

divergencia mértéke 0,0112. Az atlanti klaszteren belül az At2 és At3 haplotípus nem kapcsolódik 

egymáshoz közvetlenül, valószínűleg először az At2 haplotípus létezett, amiből kialakult az At1, 

majd az At3 variáció. A dunai klaszterben a Da1 haplotípusból ágaznak ki a Da2 és Da3 variációk, 

majd ezek ágaznak tovább a többi haplotípusra. Az újonnan talált Da6 haplotípus egy-egy 
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mutációs lépésre található a Da3 és Da5 haplotípusoktól, míg a többi haplotípustól két mutációs 

lépés választja el.  

 
2. ábra: Median joining network analízis a vizsgált sebes pisztráng populációk CR mtDNS 

haplotípus diverzitása alapján. A piros számok a mutáció szekvencián belüli helyzetére utalnak, 

a körök mérete a mintahalmazon belüli haplotípusok gyakoriságát reprezentálja. 

 

A szerb populációra jellemző Da1, a leggyakoribb dunai haplotípus, a szerben kívül a hazai vad 

populációkban és az szilvásváradi tenyészállományban sikerült kimutatni. A Da2 haplotípust csak 

három populációban, két tenyészállományban és a Kölöntés-patakban detektáltam. A Da3 változat 

csak az Apátkúti-patakra jellemző, míg a Da4 és a Da5 haplotípus csak a tenyészállományokban 

volt kimutatható. A leggyakoribb atlanti haplotípus (At1) a szerb kontroll kivételével minden 

populációban megjelent. Az At2 haplotípust az LF1 tenyészállományban és két vad populációban 

azonosítottam, míg az At3 haplotípus csak a Jósva-patakra volt jellemző. A szerb kontroll 

populációban és a Bittva-patakban csak egy-egy haplotípus jelent meg, így ezen állományok 

diverzitása 0, a többi populáció diverzitása 0,100 és 0,758 közt mozog. A teljes mintahalmaz 

haplotípus diverzitása (Hd) 0,67 és nukleotid diverzitása (π) 0,005 (6. táblázat). A mitokondriális 

DNS kontroll régiójának halpotípus vizsgálata és a network analízis feltárta a vonalak keveredését 

vagy az atlanti vonal túlsúlyát az összes hazai populációban, és különbséget mutatott ki az LF1 és 

LF2 tenyészállományok genetikai összetétele közt. 
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6. táblázat: Azonosított CR mtDNS haplotípusok száma a tenyésztett és vadon élő pisztrángállományokban. A táblázatban a legkorábban leírt és 

általam is azonosított haplotípusok NCBI azonosítója szerepel, illetve a vizsgálatom során újonnan leírt haplotípust (Da6, MG751095) vastag betűvel 

emeltem ki. N: minta mérete, Da: dunai haplotípusok; At: Atlanti haplotípusok; Hd: Haplotípus diverzitás; π: nukleotid diverzitás 

Populáció 
N Da1 

AY185568 

Da2 

AY185573 

Da3 

AY185570 

Da4 

HQ848372 

Da5 

HQ848373 

Da6 
MG751095 

At1 

EF530480 

At2 

EF530476 

At3 

AY185577 

Hd π 

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 

Összesen 205 46 28 2 2 3 1 104 16 3 0,670 0,005 
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3.2.2. Sejtmagi DNS varianciája 

A sejtmagi genom vérvonal vizsgálatához az LDH és SL lókuszok PCR-RFLP analízisét 

végeztem el minden populációban. A CR mtDNS-hez hasonlóan ezek a lókuszok is igazolták a 

szerb kontroll populáció tiszta dunai eredetét, és jelentős különbségekkel, de minden 

magyarországi populáció esetén az atlanti vonal túlsúlyát tapasztaltam (LDH: 57-90%, SL: 66-

100%) (4. táblázat és 3. ábra). Érdekesség, hogy a vad állományok közt a Bittva-patakban az SL 

és CR mtDNS lókusz esetén nem találtam dunai allélt, azonban az LDH lókusz esetén a dunai 

allélok aránya elérte a 22%-ot. A Kölöntés-patakban találtam a dunai allélok lenagyobb arányát az 

LDH (43%) és CR mtDNS (64%) lókuszokban, azonban az SL marker esetén a dunai allélok 

mennyisége nem éri el a 4%-ot. Jelentős különbségeket találtam a két lillafüredi tenyészállomány 

genetikai összetételében ezen lókuszok vizsgálata során is. A hazai állományok közt sem a 

mitokondriális, sem a sejtmagi PCR-RFLP lókuszok esetén nem találtam tisztán dunai egyedet. 

 

 
3. ábra: Dunai és atlanti alléllal/haplotípussal rendelkező sebes pisztrángok aránya a vizsgált 

populációkban a három PCR-RFLP lókusz vizsgálata alapján 

3.3. A sebes pisztráng állományok populációgenetikai állapota a sejtmagi markerek 

vizsgálata alapján 

3.3.1. Az állományok populáción belüli genetikai diverzitása 

A két allélos PCR-RFLP lókuszok alacsony és közepes polimorfizmust mutattak a vizsgált 

populációkban (PIC=0,07-0,37), illetve a szerb kontroll populációban és a Bittva-patakban 
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előforduló homozigóta egyedek miatt az SL és LDH lókuszok polimorf információs tartalma nulla. 

Ezzel szemben a mikroszatellit lókuszok különböző mértékű polimorfizmust mutattak. Az összes 

megjelenő allélszámot és a populációnkénti PIC értéket figyelembe véve, a kevés alléllal 

rendelkező BFRO002 mikroszatellit lókusz mérsékelt polimorfizmust mutatott (PIC=0,07-0,53), 

míg a többi mikroszatellit lókusz esetén nagymértékű polimorfizmust tapasztaltam minden 

populációban (átlag PIC=0,57-0,86). A legnagyobb PIC értékeket (0,95) az OMM1064 lókuszon 

mértem (7. táblázat).  

A BFRO002 lókusz jellemző allélmérete 110-124 bp, az OMM1064 lókuszé 158-364 bp, az 

Ssa408uos lókuszé 208-309 bp, SsoSL417 lókuszé 161-194 bp és az SsoSL438 lókuszé 99-116 bp 

volt. Általánosságban a nagyobb mintaszámú állományok, nagyobb lókuszvarianciával 

rendelkeztek. Az egyes populációkra jellemző privát allélok minden állományban megjelentek. 

Változó gyakorisággal (0,001-0,332) összesen 42 privát allélt találtam, ami az összes allél 30%-a 

és ezek főként az OMM1064 és az Ssa408uos lókuszokhoz kapcsolódtak. A legtöbb (11 db) privát 

allélt a két lillafüredi tenyészállományban találtam, de a legnagyobb arányban az izoláltabb Bittva- 

(6-17%) és Kölöntés-patakban (23-32%) fordultak elő (7. táblázat). 

  

7. táblázat: A mikroszatellit lókuszok egyes populációkra jellemző privát allélméretei (bp) és az 

adott populáción belüli gyakoriságuk (0-1 közti érték lehet, 1=100%) 

Populáció Lókusz Allélméret Gyakoriság  Populáció Lókusz Allélméret Gyakoriság 
LF1 BFRO002 110 0,004  SZV 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      
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A vizsgált állományok populációgenetikai analízisének eredményei a 8. táblázat tartalmazza. 

A két nukleáris PCR-RFLP lókusz közös vizsgálat során az átlag allészám (Nma) a homozigóta 

szerb kontroll populáció kivételével minden állományban 2 volt. A minta méretétől függő 

allélgazdagság (Ar) értéke 1,000 és 2,000 között mozgott az egyes populációkban, míg az 

allélgyakoriságokkal korrigált effektív allélszám (Neff) értéke 1,000 és 1,825 között változott. A 

legmagasabb várt (He=0,459) és tényleges (Ho=0,708) heterozigozitás étékeket a Kemence-

patakban mértem, ahol a populáción belüli variancia komponens értéke (FIS=-0,561) is 

nagymértékű heterozigozitás túlsúlyra utalt. A Kemence-patak mellett még az LF1 állományban 

tapasztaltam a Hardy-Weinberg egyensúlytól való szignifikáns eltérést (p<0,01), ami mindkét 

esetben az SL lókuszon mért heterozigóta többletből eredt.   

A mikorszatellit lókuszokon mért átlagos allélszámok 3,75 és 18,60, az allélgazdagság értékei 

4,805 és 7,276, illetve az effektív allélszámok 2,118 és 7, 446 között mozogtak a közös analízis 

során. Mindhárom mutató esetén a legalacsonyabb értékeket a szerb kontroll populáció mellet a 

hazai Bittva-patakban tapasztaltam, ami az alacsonyabb egyedszámmal magyarázható. A 

mikroszatellit lókuszok összevont elemzése alapján mindegyik vizsgált populáció Hardy-

Weinberg egyensúlyban van, azonban a lókuszokat külön vizsgálva heterozigóta többletet mértem 

az LF2 (BFRO002, FIS=-0,111, p<0,05, Ssa408uos, FIS=-0,070, p<0,001) állományban, illetve 

heterozigóta hiányt tapasztaltam a Jósva-patak (BFRO002, FIS=0,377, p<0,05) és az LF1 

(SsoSL417, FIS=0,083, p<0,01) állomány esetén. Ezzel összefüggően, a null allélok valószínűségét 

csak az LF1 populációban, az SsoSL417 lókusz esetén mutattam ki. 

 

8. táblázat: A vizsgált sebes pisztráng állományok populációgenetikai elemzése a két nukleáris 

PCR-RFLP és öt mikroszatellit (MS) lókusz alkalmazásával. N: mintaszám, Nma: átlagos 

allélszám, Neff: effektív allélszám, Ar: Allél gazdagság, He:várt heterozigozitás, Ho: megfigyelt 

heterozigozitás, Fis: beltenyésztettségi koefficiens, HWE: Hardy-Weinberg egyensúlytól való 

eltérés szignifikanciája, NA=nincs adat, ns=nem szignifikáns, ** p<0,01; *** p<0,001) 
Populáció N Marker Nma Neff Ar  He Ho Fis HWE 

LF 1 401 PCR-RFLP 2 1,699 1,995  0,406 0,441 -0,088 ** 

  MS lókusz 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 lókusz 18,60 7,004 6,848  0,740 0,781 -0,055 ns 

SZV 75 PCR-RFLP 2 1,523 1,992  0,345 0,373 -0,081 ns 

  MS lókusz 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 lókusz 10,50 7,145 7,102  0,812 0,884 -0,091 ns 
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Populáció N Marker Nma Neff Ar  He Ho Fis HWE 

JO 33 PCR-RFLP 2 1,316 1,944  0,241 0,277 -0,157 ns 

  MS lókusz 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 *** 

  MS lókusz 6,75 3,764 4,815  0,685 0,692 -0,010 ns 

AK 50 PCR-RFLP 2 1,432 1,983  0,305 0,290 0,048 ns 

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

3.3.2. A vizsgált populációk közti genetikai diverzitás mértéke 

A nukleáris PCR-RFLP markerek esetén a szerb kontroll populáció szignifikánsan eltért a többi 

populációtól (FST=0,558-0,920, p<0,001). A magyar populációk közt közepes és nagymértékű 

szignifikáns genetikai divergenciát találtam (FST=0,027-0,231, p<0,05), és a Bittva-, Kölöntés és 

Kemence-patakok voltak a leginkább eltérő populációk (FST=0,116-0,231). A mikroszatellit 

lókuszok elemzése minden populáció közt szignifikáns genetikai eltérést jelzett (p<0,001). A 

párosított FST-értékek a magyar populációk között közepes genetikai különbségre utaltak 

(FST=0,042-0,217), és nagymértékű eltérést mutattak a magyar populációk és a szerb kontroll 

állomány között (FST=0,222-0,369). Az átlagos FST-érték az összes populáció esetén 0,110 ±0,039 

volt. A szerb kontroll mellett a legnagyobb különbségeket szintén a Bittva- és a Kölöntés-patakok 

esetén mértem. 

A mikroszatellit lókuszok allélfrekvenciái alapján meghatároztam a populációk közti Nei-féle 

(Da) genetikai távolságokat, és elkészítettem a populációk filogenetikai fáját (Neighbor-joining, 

NJ) (4. ábra). Az eredmények alapján szintén a szerb kontroll állomány tért el a legjobban a többi 

populációtól (Da=0,537-0,682), és a hazai populációk közt a legnagyobb genetikai távolságot is 

ugyanott mértem (Da=0,582), ahol a legnagyobb genetikai differenciáltságot is tapasztaltam 

(Fst=0,217): a Bittva- és a Kölöntés-patak populációi közt, és szintén ez a két populáció mutatta a 

legnagyobb genetikai távolságot a többi populációtól. Ezen kívül a dendrogram megmutatta a 

hazai természetes vízfolyások és a tenyészállományok közti genetikai különbséget, azonban a 

populációk közti genetikai távolság, az FST-hez hasonlóan mérsékelt (Da=0,165-0,582) volt. 
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4. ábra: Neighbor-joining filogenetikai fa a mikroszatellit lókuszok allélfrekvenciáiból számolt 

Da-távolságok alapján (Nei et al., 1983). A számok a csomóponttól mért távolságot mutatják. 

 

A teljes mintahalmaz genetikai összetételének vizsgálatához az egyedek mikroszatellit analízise 

alapján STRUCTURE szoftver segítségével meghatároztam az állományok genetikai szerkezetét 

földrajzi hozzárendelés nélkül, különböző klaszterek jelenlétét feltételezve. A STRUCTURE 

Harvester programcsomaggal végzett elemzés nem adott egyértelmű ΔK eredményt, feltárva a 

mintahalmaz 2, 3 és 5 lehetséges klaszterét, azaz a 10 mintavételi helyről származó minták 

genetikailag 2, 3, vagy 5 külön csoportba sorolhatóak be (5. ábra). A klaszterszámok legnagyobb 

valószínűsége 2-nél volt, míg a legkisebb az 5-ös értéknél. Az eredmények tükrözik a Nei-féle 

genetikai távolságok alapján készített dendrogram elrendezését (4. ábra), azonban egyetlen 

klaszter sem korlátozódott egy populációra. Minden esetben a két lillafüredi (LF1 és LF2) 

tenyészállomány egyedei különböző klaszterekbe estek, illetve 3 és 5 klaszter esetén a többi 

populációtól is elkülönültek. A szilvásváradi tenyészállományban (SZV) lévő egyedek 

klaszterekhez való hozzárendelési valószínűsége átmeneti csoportot mutat a másik két 

tenyészállomány és a vad populációk között. A szerb kontroll csoport 5 klaszterhez rendelés esetén 

válik el a legjobban a többi populációtól, azonban nem alkot külön klasztert. A populációkat 

egyben vizsgálva az Apátkúti-patak egyedei közt figyelhető meg a legkisebb variancia. 
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5. ábra: A teljes mintahalmaz lehetséges genetikai szerkezete K = 2, 3 és 5 klaszterekre bontva. Az egyedek klaszterekhez való hozzárendelését 

STRUCTURE szoftverrel készítettem el a mikroszatellit lókuszok eredményeit felhasználva, előzetes földrajzi csoportosítás nélkül. Az y tengelyen az 

adott egyed klaszterekhez való hozzárendelésének valószínűsége látható. 
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A genetikai távolságok alapján PCA elemzést (Principal Component Analysis vagy 

főkomponens analízis) is végeztem, melynek eredménye a STRUCTURE analízishez hasonló 

összetételt, de strukturáltabb klaszterezést mutatott (6. ábra). Az egyedeket a tengelyek három fő 

csoportra osztják, amiből egyet főként az LF1 tenyészállomány alkot, egy pedig legfőképp a szerb 

populáció egyedeiből áll. A harmadik nagyobb csoport főként a függőleges tengely mentén 

helyezkedik el és a többi állomány átfedő egyedei alkotják, melyekből a STRUCTURE 

elemzéshez hasonlóan kiválnak az Apátkúti- és a Kölöntés-patak egyedei.  

 

 
6. ábra: A vizsgált állományok főkomponens analízise (PCA) a mikroszatellit lókuszok 

eredményei alapján 

 

Mindkét szerkezeti elemzés a populációk közötti mérsékelt szétválásra utalt, amit az AMOVA 

elemzés eredményei is alátámasztottak. Az AMOVA vizsgálat a populációk közti alacsony 

varianciára utalt (a teljes variancia 10%-a, szabadsági fok=9), míg a teljes variancia 90%-a a 

populációkon belül található (szabadsági fok=1775), ami főként az egyedeken belüli varianciához 

kapcsolódik (a teljes variancia 81% -a, szabadási fok=888), és csak alacsony variancia figyelhető 

meg az egyedek között (9%, szabadsági fok= 878). 

3.4. Genetikai markerekre alapozott tenyésztési rendszer kialakítása 

A markerekre alapozott szaporítás során a két lillafüredi állományt egyben kezeltem (644 

egyed). A sejtmagi allélok alapján létrehozott pontozási rendszerben az egyedek átlagos 

pontszáma 3 volt, a minimum érték 0 és a maximum érték 9 volt. Összesen 93 db dunai 
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2:BA-Bán stream
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mitokondriális haplotípussal rendelkező ikrás egyedet találtam. A 2014. novemberében szaporított 

F1 generáció, 31 egyedének analízise során a három PCR-RFLP lókusz esetén a CR mtDNS-en a 

dunai haplotípus aránya nagymértékben (19-ról 65%-ra) növekedett, az SL lókuszon szintén 

megfigyelhető egy kismértékű (27-ről 35%-ra) dunai allél növekedés, azonban az LDH lókuszon 

nem tapasztaltam a dunai allélok feldúsulását (7. ábra). A mikroszatellit lókuszok esetén az allélok 

vonal szerinti besorolása nem egyértelmű a sok új allél miatt, azonban összességében elmondható, 

hogy az F1 generációban minden lókuszon az irodalomban fellelhető dunai allélok magas aránya 

figyelhető meg (pl. SsoSL438 lókusz). 

 

 
7. ábra: Dunai és atlanti alléllal/haplotípussal rendelkező sebes pisztrángok aránya a lillafüredi 

tenyészállományban (n=644) és az genetikai markerek alapján szaporított F1 generációban 

(n=31), a három PCR-RFLP lókusz vizsgálata alapján 
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4. KÖVETKEZTETÉSEK ÉS JAVASLATOK 

4.1. A hazai sebes pisztráng állományok evolúciós vonal szerinti csoportosítása 

Munkám során felmértem hat hazai és egy külföldi természetes vízfolyás és három sebes 

pisztráng tenyészállomány genetikai összetételét, nyolc DNS marker alkalmazásával. A vizsgált 

markerek alkalmazhatóságát számos korábbi vizsgálat bizonyította a genetikai összetétel hatékony 

elemzése szempontjából, azonban figyelembe kell venni a génsodródás eltérő hatását az egyes 

markerek esetén, amit az alacsony mintaszámok is befolyásolhatnak (Hansen et al., 2000; Henry 

& Ferguson, 1985; Horreo et al., 2015; Marić et al., 2006). A minták elemszámai nagyban függtek 

a mintavétel körülményeitől, a hidrogeográfiai jellemzőktől vagy a halak mennyiségétől az adott 

vízfolyásban. Például a Bittva-patakot csak három ponton tudtuk mintázni (mindegyiket 100 

méteres szakaszon), egymástól néhány km-re, illetve további populációk esetén is a minták 

mennyisége viszonylag alacsony volt, különösképp a Kölöntés-patakban és a szerb 

kontrollcsoportban. 

A hazai pisztráng állományok eredetéről nagyon kevés információ áll rendelkezésre, és az 

ismeretek többsége anekdotikus információkból származik. Ennek oka, hogy az I. világháború 

előtt főként a mai Szlovákiában, Ukrajnában és Romániában található magasabb hegyvidéki 

pisztrángos vizeket részesítették előnyben, és csak az 1920-as évek után nőtt meg az érdeklődés a 

mai Magyarország alacsony hegyláncainak pisztrángos vizei iránt. A lillafüredi pisztrángtelepet 

1932-ben alapították, és az első ikrák az osztrák Traismauerből és szlovákiai Znióváraljáról 

(Kláštor pod Znievom) érkeztek 1933-ban. Ebből és a környező patakokból származó egyedek 

szaporításából származik a hazai patakokba telepített halak többsége, többek közt a Bán- és Jósva-

patakokban is dokumentálták ezen halak leszármazottjait (Hoitsy, 2002). A szilvásváradi sebes 

pisztráng tenyészállomány eredetileg a Szalajka-patakban természetesen is előforduló egyedekből 

származott, azonban további alakulásáról hivatalos adatokkal nem rendelkezünk. 

A vizsgálataim feltárták a tenyészállományok kevert eredetét, valamint a természetes 

állományokon belül az atlanti és dunai vonal genetikai keveredését. A mintavételi helyszínek a 

Duna vízgyűjtőjébe esnek, így főként a dunai vonalra jellemző allélok megjelenését vártam, 

azonban minden hazai helyszínen nagy arányban találtam atlanti haplotípusokat és allélokat. Az 

általam megfigyelt atlanti haplotípusokat már több európai populációban is kimutatták (pl. At1 és 

At2: Cortey et al., 2009; At3: Duftner et al., 2003). Főként az Atlanti-medencére jellemzőek (pl. 

Spanyolországban, Norvégiában és Izlandon is megtalálhatóak), azonban a Duna vízgyűjtőjének 

nyugati részén, és kevert természetes állományokban is megjelentek, többek közt például 

Ausztriában, Csehországban, Szlovákiában és Olaszországban (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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vizsgált mintahalmazban megfigyelhető dunai haplotípusok egy részét korábban csak Ausztria és 

Szlovákia természetes populációiban írták le (Da1, Da2, Da3: Duftner et al., 2003; Kohout et al., 

2012), illetve két haplotípust (Da4 és Da5), melyek a magyar állományokon belül csak a 

tenyészetekben jelentek meg, e vizsgálat előtt szintén csak szlovák patakokban mutattak ki 

(Kohout et al., 2012). A Da6 haplotípust ezidáig nem írták le, azonban a network analízis alapján 

a dunai vonalhoz tartozik. Ezen haplotípus előfordulása a Kemence-patak egyetlen egyedére 

korlátozódott, azonban a privát haplotípus tisztázásához a populáció további egyedeinek vizsgálata 

szükséges. 

Eredményeimhez hasonlóan, a sebes pisztráng különböző mitokondriális vonalainak 

introgresszív hibdridizációját a Duna vízgyűjtőjében több helyen is kimutatták. Csehország és 

Szlovákia területén, 25 természetes és öt tenyészállomány, 638 egyedének vizsgálata során 

megállapították, az atlanti vonal túlsúlyát (66-95%) a Duna vízgyűjtőjében, ami egyértelműen az 

atlanti forrásból származó telepítések következtében alakult ki (Kohout et al., 2012). Ausztriában 

117 helyszínen 2568 egyed vizsgálta során feltárták a különböző sebes pisztráng populációk 

genetikai összetételét: a Duna bajorországi szakaszán az atlanti mitokondriális vonal dominál (74-

100%), majd a folyásirány szerint lefelé haladva a dunai haplotípus növekvő százalékát 

tapasztalták (24-70%). A tiszta dunai állományok az Alpokban található, izolált vízfolyásokra 

korlátozódtak, míg a Duna felső szakaszán, az Alpoktól észak-északkeletre, a két vízgyűjtő 

határán, az atlanti vonal utolsó jégkorszak alatti, természetes megjelenését is dokumentálták. Ezzel 

szemben az Alpoktól dél-délkeletre az atlanti vonal megjelenése egyértelműen a telepítésekből és 

az azt követő introgresszióból ered (Lerceteau-Köhler et al., 2013; Schenekar et al., 2014). Az 

atlanti vonal dunai vízgyűjtőben való természetes előfordulásáról korlátozott információk állnak 

rendelkezésre, illetve ezidáig csak a vízgyűjtők határán írták le ezt a jelenséget, ezen felül a Duna 

osztrák és szlovák terültén leírt atlanti haplotípusok és allélok aránya a hazai populációkban 

mérthez hasonlóan alakultak, így magyarországi megjelenésük is a telepítésekhez kapcsolható. 

Feljegyzések alapján a hazai tenyészállományok részben kevert eredetűek, a hazai vizekből 

befogott, őshonos sebes pisztráng egyedek és az atlanti eredetű, osztrák, német vagy dán 

állományokból származó egyedek párosításából erednek. Ezt a tenyésztési stratégiát az utóbbi 

egyedek jobb gazdasági teljesítményével magyarázták (Horreo et al., 2015). Ezen állományokból 

származó utódokkal 1933 és 2004 között rendszeresen telepítették a hazai természetes 

vízfolyásokat, ezen felül pedig a magyarországi horgászegyesületek saját területeiket különböző 

forrásokból származó sebes pisztráng egyedekkel telepítették, melyek együttesen járultak hozzá a 

vonalak további hibridizációjához. 

Magyarországon jelenleg nem létezik olyan szabályozás, amely a fajok szintjét meghaladó, nem 

őshonos populációkkal rendelkező természetes vízfolyások telepítésére vonatkozna. Habár a 
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telepítés az autochton (őshonos) populációk fontos természetvédelmi tevekénysége lehet (Taylor, 

1991), a hibridizáció rosszabb fitneszt és az őshonos fajok genetikai keveredését okozhatja 

(Allendorf et al., 2001). Ideális esetben a telepítést csak a helyi állományból származó egyedek 

felhasználásával, illetve az egyedek támogató tenyésztésével kellene végezni. Ez a stratégia széles 

körben elterjedt a lazacfélék megőrzésében (Berrebi et al., 2000; Verspoor et al., 2007; Horreo et 

al., 2008; Gil et al., 2016). A vonalak keveredése, a kis populációméretek és a kevés ivarérett 

egyed miatt a vizsgált állományok esetén ez nem lehetséges megoldás. Elméletileg, ha 

Magyarországon találnánk egy olyan populációt, amiben nem tapasztalható a vonalak keveredése, 

akkor javasoljuk az adott populáció védelmét, és a telepítések elvégzését ebből a populációból 

származó egyedekkel. Azonban a jelenlegi természetes populációk esetén ez a módszer nem 

javasolt, mivel egyik állomány sem képvisel egyedi értéket, de populációgenetikailag 

egészségesek.  

Másik megoldás lehet, a dunai génhányad feldúsítása marker asszociált szelekció révén, majd 

ezen egyedekkel végzett telepítés annak érdekében, hogy minél többet meg tudjunk őrizni a 

hazánkban kialakult sebes pisztráng genetikai hátteréből, jóllehet ez a módszer tisztán dunai 

állomány visszaállítására nem ad lehetőséget (Baric et al., 2010; Weiss, 2005). Az általunk 

kialakított tenyésztési rendszerrel az F1 generációban sikeresen növeltük a dunai haplotípus és 

allélok arányát a vizsgált lókuszokon a lillafüredi tenyészállomány anyaállományát felhasználva, 

azonban ügyelni kell az állomány megfelelő fitneszére, a teljesítmény leromlásának és a 

beltenysztettség kialakulásának elkerülésére (Guimaraes et al., 2007). 

4.2. A hazai sebes pisztráng állományok populációgenetikai állapota 

A sejtmagi markerek populációgenetikai analízise kimutatta, hogy az vizsgált állomáyok 

Hardy-Weinberg egyensúlyban vannak. Csak a lillafüredi tenyészetek és Jósva- és Kemence-patak 

esetén tapasztaltam a megfigyelt heterozigóták számának szignifikáns eltérését az SL és néhány 

mikorszatellit lókuszon. A csökkent genetikai variancia egyes populációkban a 

beltenyésztettségre, múltbéli palacknyak-hatásra utalhat, illetve a szerb állomány esetén az 

izoláció következménye, míg a magas genetikai sokféleség génáramlás hatására alakulhat ki. A 

tényleges populációméret is befolyásolja a genetikai sokféleség mintázatát. Az alacsony tényleges 

populációnagyságú állományok várhatóan alacsonyabb genetikai sokféleséggel rendelkeznek az 

erősebb genetikai sodródás miatt. Ezenkívül az alacsonyabb diverzitás azt sugallhatja, hogy a 

közelmúltban kevés egyed alkotta a populációt (Pecsenye, 2006; Freeland et al., 2012). Az említett 

folyamatok összefügghetnek különböző antropogén hatásokkal is (pl. populációk mesterséges 

keveredésével), illetve az eredmények utalhatnak a természetes populációk telepítése után maradt, 

de rosszabb teljesítményű, beltenyésztett egyedek jelenlétére is (Ferguson, 2007; Weiss & 
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Schmutz, 1999). Az sdY ivari marker eredményei alapján az ivarok aránya a 

tenyészállományokban és a Kemence-patakban egyforma, míg a többi vízfolyásban az ikrás 

egyedek kevesebb, mint 50%-ban fordultak elő. Fontos megjegyezni, hogy ezeket az 

eredményeket befolyásolhatja a kis populációméret és az abból fakadó alacsonyabb mintaszám is. 

A vizsgált állományok közti genetikai keveredést az evolúciós vonalakon túl, a 

populációgenetikai mutatókkal is igazoltam. Az FST értékek alapján a magyarországi állományok 

többsége közt mérsékelt vagy közepes különbséget tapasztaltam, ami a területi elszigeteltség miatt 

a mesterséges telepítések hatására bekövetkező hibridizációra utalhat (Vähä & Primmer, 2006). 

Ezt az elméletet a mikroszatellit lókuszok AMOVA elemzése is megerősítette, ami a populációk 

között alacsony, míg a populációkon belüli magas fokú diverzitásra utalt. A genetikai keveredés 

részleteit tárták fel a network, klaszter- és főkomponens-analízis eredményei, melyek szintén 

antropogén eredetű hibridizációra utalhatnak. A STRUCTURE Harvester program nem tudta 

egyértelműen meghatározni a genetikai klaszterek számát, azonban a különböző analízisek 

eredményei öt klaszter jelenlétét valószínűsítik. A STRUCTURE analízisben létrejött genetikai 

csoportok hasonlóan helyezkednek el a populációkon belül, mint a mitokondriális haplotípusok a 

network analízis során. Ezt az összetételt a PCA elemzés is megerősítette, ami szintén öt genetikai 

csoportot különített el, miközben az egyének besorolása egyértelműbb volt, mint a STRUCTURE 

analízisben, ezért javasolom a két elemzés együttes használatát. A természetes vízfolyások és a 

szilvásváradi tenyészállomány közti átfedés egyértelmű volt, csak a földrajzilag elkülönülő és 

tisztán dunai, szerb kontroll csoport mutatott nagymértékű eltérést az elemzések során. A hazai 

állományok vizsgálata során jól látható, hogy a genetikai klaszterek nem kapcsolódnak a földrajzi 

elhelyezkedésükhöz. Kizárólag a Jósva- és Bán-patakok populáció esetén figyelhető meg enyhe 

földrajzi és genetikai kapcsolat, azonban ezen populációk is egy klaszterbe kerültek a többi vad 

állománnyal, amelyek közt viszont genetikai különbségek is megfigyelhetők. A vad állományokra 

jellemző klaszterek összetett genetikai felépítése az antropogén hatásokon túl, annak az eredménye 

lehet, hogy az idegen egyedek a telepítések, esetleg természetes vándorlások során szaporodtak az 

adott vízfolyásban eredetileg élő egyedekkel, amelyek genetikai összetétele a sajátos környezeti 

feltételekhez már igazodott (Keller et al., 2011). 

A keveredések ellenére minden hazai populációban megtalálhatók az ősi genetikai háttér 

elemei, amelyekre a viszonylag nagyszámú privát allél mennyisége utal. Privát allélokat minden 

populációban találtam, de a frekvenciák alacsonyak voltak, legnagyobb arányban a Bittva- és 

Kölöntés-patakokban sikerült kimutatni egyedi allélokat, ami arra utal, hogy az izolált, kis 

populációk fontosak lehetnek a genetikai sokféleség megőrzősében, ahogy azt Norvégiában és 

Romániában kimutatták (Linløkken et al., 2014; Popa et al., 2019). Azonban nem találtam olyan 

egyedet melyben nem tapasztalható a vonalak keveredése. A „tiszta” egyedek azonosítására az 
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elemzett egyedek és populációk számának növelésével lenne lehetőség (Hansen & Mensberg, 

2009). 

Eredményeim alapján az európai állományokhoz hasonlóan a telepítések hatására kialakuló 

genetikai keveredések figyelhetőek meg a hazai sebes pisztráng állományok esetén. Az egyedi 

populációk értékének elvesztése mellett a nem őshonos halakkal történő hibridizáció hatására, a 

vadon élő egyedek csökkent fitneszét figyelhető meg (Muhlfeld et al., 2009; Pinter et al., 2019). 

A fenntartható halgazdálkodás szempontjából a sebes pisztráng tenyésztése és telepítése során az 

alábbi szempontokat javaslom figyelembe venni: 

• Meg kell határozni, hogy szükséges-e a telepítés a meglévő vadállomány mellett. Ha 

lehetséges, kiegészítő állomány helyett támogató tenyésztést kell előnyben részesíteni. 

• Kerülni kell a különböző vízgyűjtők közötti átvezetéseket és a különböző eredetű 

pisztrángok keverését. 

• A halaknak olyan vízgyűjtőből vagy régióból kell származniuk, ahová kihelyezik őket. 

Figyelembe kell venni a hidrogeográfiai, a helyi környezeti viszonyokat és a genetikai 

elemzések eredményeit. 

• Génmegőrzési célból tartott tenyészállományok egyedeit nem szabad sok generáción 

keresztül tenyészteni vadon élő, helyi halakkal történő vérfrissítés nélkül a genetikai 

sodródás és a genetikai variabilitás csökkenésének megakadályozása érdekében. 

• A génmegőrzési célból tenyésztett egyedeket a természetes környezethez hasonló 

körülmények között kell nevelni a háziasítás és a szelekció hatásának csökkentése 

érdekében. 

• El kell kerülni az erősen háziasított és más területekről származó egyedek telepítését. 

• A mesterséges szaporítás technikáit optimalizálni kell a populációk genetikai 

változatosságának megőrzése érdekében. 
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5. ÚJ TUDOMÁNYOS EREDMÉNYEK 

Az elvégzett munkám alapján a következő új tudományos eredményeket értem el: 

 

1. Elvégeztem hat hazai és egy külföldi természetes vízfolyás és három sebes pisztráng 

tenyészállomány első, átfogó genetikai vizsgálatát és összehasonlítását. Megállapítottam, hogy a 

hazai állományok genetikai összetétele átfed, csak a szerb populáció különíthető el egyértelműen. 

 

2. Nyolc DNS marker alkalmazásával elvégeztem a sebes pisztráng jellemző evolúciós 

vonalainak elkülönítését a vizsgált állományokban. A hazai állományok esetén az atlanti és dunai 

vonal keveredését mutattam ki, míg a szerb populációban csak a dunai vonalra jellemző allélokat 

találtam. 

 

3. Kimutattam egy új dunai haplotípust a mitokondriális DNS kontroll régiójában a Kemence-

patak egyedei közt. 

 

4. Leírtam a vizsgált populációkra jellemző mikroszatellit allélméreteket és privát allélokat. 

 

5. A különböző lazacfélékben leírt, Y kromoszómához kötött, ivari marker alkalmazásával 

felmértem a vizsgált állományok ivari összetételét. Megállapítottam, hogy a 

tenyészállományokban a két ivar aránya egyenlő, míg a természetes vízfolyásokban a hím ivar 

túlsúlyát tapasztaltam. 

 

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

pisztráng állományban. 
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