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OSSZEFOGLALAS

A halfogyasztds egyre nagyobb szerepet kap a ndvekvd emberi népesség
¢lelmezésében. A halaszat és az akvakultura altal megtermelt mennyiség a népesség
elfogyasztott fehérjesziikségletének negyedét fedezi. Hazank Europa édesvizi
haltermelésében kiemelkedd helyet foglal el. Az Europai Uni6 tagéllamai koziil
Magyarorszag a harmadik legnagyobb pontytermeld orszag. Az 6si magyar vadponty
fajtak tajegységeken belill is kiilonbozd vizrendszerekbe jutottak el, ahol a helyi
kornyezeti viszonyokhoz alkalmazkodva eltérd szinezetlivé és testformajuva valtak. A
halgazdasagok és szakemberek akar tobb, mint 40 ponty tajfajtat is megkiilonboztetnek.
Szamos kiilfoldi kutatd végzett mar a ponty fajtdkra, valamint tajfajtainak elkiilonitésére
vonatkozd molekularis genetikai vizsgalatokat. A kutatdsokhoz legalkalmasabb
technikanak a mikroszatellit analizist vélték, a teljes genom szekvenalas utan, amely a
ponty faj genetikai javitasahoz elengedhetetlen. A magyar tajfajtak pontos szama kortili
bizonytalansagok, illetve ezek molekuldris genetikai modszerek alapjan torténd
elkiilonitésének igénye indokolttd teszi a tovabbi molekularis genetikai kutatdsok
végzését. Jelen Osszefoglald tanulménnyal célunk volt egy ilyen, jovObeni vizsgalat
iranyainak feltérképezése.

Kulesszavak: Cyprinus carpio, genetika, mikoszatellit, markerek, tajfajta
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HALASZATI TERMELES A VILAGBAN, AZ EUROPAI UNIOBAN ES MAGYARORSZAGON

Az emberiség létszdmanak ndvekedése a halfogyasztas ¢lelmezésben betdltott
szerepének felértékelodését eredményezi. A Fold népessége altal igényelt
fehérjesziikséglet negyedét fedezi a halaszat és az akvakultura altal megtermelt
mennyiség (EATIP 2012, MAHAL 2016, Netl). Vilagszinten a haldszati termelés
(halaszat és akvakultira) - szinte folyamatos novekedéssel - 2014-ben elérte a 167,2
milli6 tonnat. Ez a 2013-as évhez viszonyitva 3%-o0s, 2010-es évhez képest 13%-os
novekedést jelent. A folyamatos fejlodésben kivételt az 1998-as év jelentett, amikor a
vilag teljes haltermelése 117,8 milli6 tonnara csdkkent (Gorda 2003, FAO 2016). A
belvizi és tengeri halfogasok mennyisége ¢évrol évre csokken, szemben az
akvakultiraban termelt hal és egyéb haldszati termékekkel. Az akvakultira termelési
novekedése az agazat fejlodésével magyarazhatd, a halaszat csokkenése pedig a
tulhalaszat, és az Europai Bizottsag altali szakpolitikai kvota bevezetésével. Az
innovativ, gyorsan fejlédd halaszati modszerek miatt a szaporodasra alkalmas ivarérett
hal mennyisége egyre inkabb csokken, igy korlatoltta valik a populacidk szaporodasi
képessége. Mindezek okan egyik célkitlizése a K6zos Halaszati Politikanak a tulhalaszat
megsziintetése, a halpopuldciok fennmaradasanak segitése, valamint a biodiverzitas
megorzése (MAHAL 2016). A vildg akvakultira termelésében mindezidaig a
legmagasabb értéket a 2014-es év hozta, mikor a termelés elérte a 79,8 millié tonnat
(MAHAL 2016). Az Eurépai Akvakultira Technoldgiai és Innovacids Kozpont jelentése
szerint az akvakultira termelésének ndvekedése varhatd az Europai Unidn beliil, mely
hazénkra is vonatkozik (EATIP 2012). A vilag haltermelését Kina uralja (63%),
masodik helyen, a kontinensek koziil, Azsia (26%) all, mig a vilag tobbi része 11%-ban
veszi ki részét (Net2). A magyar togazdalkodas fénykora az 1970-es években volt,
amikor a FAO Eurdpan beliil Magyarorszagot ,,halaszati nagyhatalomként” emlegette.
Ez a megallapitdis az orszdg kedvezd vizrajzi adottsagainak és termelési
hagyomanyainak koszonhetd. A hazai dsszes megtermelt étkezési hal mennyisége 2015-
ben 23,9 ezer tonna volt, ami 6%-kal emelkedett a 2014. évhez képest. Hazankban az
egy fore jutd, EU-szamitas szerint becsiilt halfogyasztasi érték 2015-ben 5,9 kg/f6 volt.
A vilagon a ponty gazdasagilag jelent6s halfaj, a haltermelésben pedig elsddleges

szerepe van Magyarorszagon. A 2016-0s évben az étkezési haltermelés faji megoszlasa
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az alabbi modon alakult (/. dbra): afrikai harcsa 19%, amur 4%, fehér busa 7%, harcsa
1%, vadhal 5%, egyéb 2% (keszeg, karasz, siilld, csuka). A piaci hal 62,4%-at tette ki a
ponty 2016-ban (Agrarpiaci informdaciok 2017), mely fajt a magyarorszagi togazdasagi
termelés O halfajanak tekintenek (Pintér 2003). A FAO 2014. évi adatai szerint az
Eurdpai Uni6 tagallamai koziil Csehorszag (20,8 ezer tonna) és Lengyelorszag (20,3
ezer tonna) utan Magyarorszag 15 ezer tonna mennyiséggel a harmadik legnagyobb
pontytermeld orszag (FAO 2016, MAHAL 2016). Az étkezési pontytermelés a 2015-06s
évben 4,2%-kal volt magasabb, mint 2014-ben (4Agrarpiaci informdaciok 2017).
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Forras: Agrarpiaci informaciok (2017)
1.dbra Etkezési haltermelés faji megoszlasban Magyarorszagon 2016-ban

Figure I: Edible fish production by species distribution in 2016 in Hungary

PONTY, MINT A LEGJELENTOSEBB FAJ, A MAGYAR HALTERMELESBEN

A ponty (Cyprinus carpio L.) (2. dabra) széja harmonikaszertien kitolhato, csucsba
nyilé, melyen négy bajuszszal taldlhatd. Testéhez képest szemei kicsik, pikkelyei
nagyok. Mélyen kivagott, jol fejlett farok iszdja van. A rdvid, farok alatti iszoban 3
kemény és 5-6 osztott sugar talalhatd, hatul fogazott az utolsé kemény sugar, mely
tiiskeszerli. A hossza alapt hatiiszojaban 3-4 kemény és 16-22 osztott sugar talalhato.
Leggyakrabban a hat sotét olajzold vagy olajbarna szindi, a test oldala zoldessarga, a has
sargasfehér, néha teljesen fehér. A ponty szine szarmazasatol, élohelyétdl fliggéen

véaltozik.  Mindenevé  halfaj  (Bakos 1968,  Pintér  2002)  tetraploid
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kromoszomaszerkezettel, mely azt jelenti, hogy genomja 4 szett kromoszomat tartalmaz
(n=50) (Kirpitchnikov 1999). Két formajat kiilonboztetjik meg a vizeinkben ¢élo
vadpontyoknak: a nyurga pontyot (C. c. morpha hungaricus) és a topontyot (C. c.
morpha acuminatus) (Schéperclaus 1961, Pintér 2002). A tdégazdasagokban fellelhetd
pontyokat pikkelyezettségi tipusai szerint kiilonboztetjik meg, mely alapjan négy

tipusba soroljuk: pikkelyes, tiikrds, oldalsoros és borponty (Bakos 1968b).

Forras: Net4

2. dbra: Cyprinus carpio L.
Figure 2: Cyprinus carpio L.

PONTY TAJFAJITAK MAGYARORSZAGON

A ponty 1993-ban keriilt be az Allattenyésztési torvénybe (1993. évi CXIV. torvény
az allattenyésztésrol). Ett6l az évtol kezdték meg a hazai ponty tajfajtak
teljesitményvizsgalatat, mellyel a genetikai el6rehaladas vagy leromlas mérhetd a
populaciokban (Gorda 2003). A magyar halgazdasdgok kiilon téjfajtaként tartjak
szamon a ponty allomanyaikat, melyek esetében szamottevo fenotipusos kiillonbség nem
észlelhetd. Gorda (2003) eredményei alapjan a hazankban forgalmazott 6nall6 tajfajtak
termelési szintje kiegyenlitett, azonban a dunai vadponty Gorda (2003) eredményei
alapjan szignifikénsan eltéré kiilonbséget mutatott ki a tobbi tajfajtatol a novekedés
terén. A fenotipusos értékelésiik soran a téglatest vagy a kvadratikus alakot mutato
vadpontyok vagoértéke jobbnak bizonyult, mint a kerek nemes formaké. Az dsi magyar
vadponty fajtak tajegységeken beliil is kiilonb6zo vizrendszerekbe jutottak el, ahol a

helyi kornyezeti viszonyokhoz alkalmazkodva eltéré szinezetlivé és testformajuva
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valtak (Net2). A keveredési folyamat megindulasa eldtt Dr. Bakos Janos az 1960-as
években kezdte el Osszegylijteni a ponty tjfajtdkat a szarvasi génbankban. Az évek
soran a génbank tovabbi hazai és kiilfoldrél szarmazd pontyfajtakkal és tajfajtakkal
boviilt. A génbankban jelenleg Osszesen 2 hazai pontyfajta (dunai vad, tiszai vad), 1
hibrid (szarvasi P. 33) és 13 téjfajta (bikali tiikrds, dinnyési tiikrds, felsdsomogyi tiikrds,
hortobagyi tiikros, nagyatadi tiikrds, palkonyai tiikrds, sumonyi tiikkrds, szarvasi piros,
szarvasi 2, szarvasi 15, szegedi tiikros, tatai pikkelyes, varaszloi tiikrds) lelheto fel
(Gorda és Bakos 1995, Gorda 2003). Gorda (2003) tanulméanyaban a 13 hazai tajfajtan
kiviil tovabbi 6 fajtat irt le (balatoni pikkelyes, bdszorményi pikkelyes és tiikros,
hortobagyi pikkelyes, szoboszloi pikkelyes ¢és tiikros). Ezen felil a magyar
halgazdasagok szinte mindegyike megkiilonboztet még tovabbi tajfajtakat, mint példaul
biharugrai pikkelyes és tiikrds, geleji pikkelyes és tiikrds, stb. Jelenleg 19
tenyésztoszervezet 32 tajfajtdt jegyzett be Magyarorszdgon (Net3). Sot, a

halgazdasagok, tenyésztok, szakemberek még tobb, akar 40 tajfajtat is emlitenek.

PONTY FAJTAK ES TAJFAJTAK VIZSGALATA ELTERO MOLEKULARIS GENETIKAI

MODSZEREKKEL A VILAGBAN

A vildgon folytak mar kutatdsok a kozonséges ponty kiilonbozé valtozatainak
molekuldris genetikai tanulmanyozéasara. A fajrol, foként gazdasagi, illetve okologiai
jelent6sége miatt, folyamatosan késziilnek genetikai tanulmanyok (Zhou et al. 2004,
Zhang et al. 2008, Kongchum et al. 2010). Szdmos kutatd vizsgalata szerint a
kozonséges ponty (Cyprinus carpio L.) kiillonbozo valtozatainak jellemzése molekularis
markerek alkalmazasaval elengedhetetlen a halak kezeléséhez, a halkeltetok altal
kivaltott lehetséges genetikai hatdsok és a ponty fajok genetikai javitdsa érdekében
(Vandeputte 2003, Mabuchi et al. 2006, Mondol et al. 2006, Chistiakov és Voronova
2009).

A morfologiai valtozas genetikai alapja az evolucids bioldgidban folyamatos
kérdéskor volt a fajon beliil és a fajok kozott is, a kozelmultban is egy vitaforrast
képezett. Ugy vélik, hogy a posztembrionalis fejlédésben tortént eltérések felndttkorban
megjelennek, igy a kivalasztasban gyakran szolgalnak alapul. Ennek megfeleléen

vizsgaltak Rohner et al. (2009) a felndttkori strukturdk genetikai alapjat zebradanioban
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¢és kérdésként tették fel hogy a talalt gének és mechanizmusok eldre jelezhetik-e mas
fajok valtozésait. A tanulmanyukban leirjak a spiegeldani6 (spd) mutéacidjat is. Az
érintett gén a fibroblaszt novekedési faktor 1-es receptora (fgfrl), amelyrdl ismert, hogy
a gerincesek embrionalis fejlédésében lényeges funkcidt tolt be, a késébbiekben Casas
et al. (2013) is megirtak. Rohner et al. (2009) megallapitottak, hogy a zebradanio
paralog kodol két fgfrl-et és azt mutatja, hogy az embriogenezis soran redundénsan
milkodnek. Azonban csak egy paralog szikséges a fiatalkort fejlddéshez. Tovabba
azonositottak az fgfrlal kodold szekvencidja kapcsan megsziing allélokat, amelyek a
ponty haziasitdsa sordn egymastol fiiggetleniil kétszer valasztottdk ki. Ezek az
eredmények bizonyitjak a génduplikacio szerepét a morfologiai diverzitas genetikai
anyagainak el6allitasdhoz (Rohner et al. 2009).

A mikroszatellitek népszerli molekularis genetikai markerek a genetikai- és evolucios
vizsgalatokban. Emberekben és muslicakban mutacids dinamikajuk kapcsan szamos
kutatast végeztek, azonban halak esetében kevés vizsgalat all rendelkezésre irtdk meg
tanulmanyokban Yue et al. (2007). Az F1 nemzedék 55 egyedének genotipizalasaval 49
mikroszatellit mutacios ratajat és mintazatat tanulmanyoztak kozonséges pontyban. A
49 16kusz mutécids ratdja 5,56 x 10-4/16kusz/generacio (95% konfidencia intervallum
1,52 x 10-4 és 1,63 x 10-3). Az allélméret valtozasa +2 - -5 ismétl6do egységek kozott
volt, feltételezve azt, hogy a mutacios allél a mutansban leginkabb hasonlo sziil6i
allélbol szarmazik (Yue et al. 2007).

Christoffels et al. (2006) vizsgalatukban kimutattak az EST-k hasznalatanak értékét a
transzkriptumok Osszehasonlité analiziséhez olyan fajokbol, amelyekben a szekvencia
informacio jelentdsen eltéré mennyiségii. Példaul sikeresen leirtak a k6zonséges ponty
EST-ket a zebrahal genom nem-ko6dolo régidiban, amelyek a szorosan 0sszefliggd fajok
szekvencia Osszehasonlitdsanak értékét mutatjdk. A meglévé ponty EST-k hasznos
forrast jelentenck az Gsszehasonlitdé genomika szamara, hogy megértsiik ezen csalad
fejlodését. Azonban a még nem szekvenalt genomok fragmentalt genomikai adatainak
integralasa tovabbra is kihivast jelent a kutatoknak, a fajok ko6zotti dsszehasonlitdsok
felhasznalasahoz (Christoffels et al. 2006).

Az Eurdpabél, Kozép-Azsiabol, Kelet- és Délkelet-Azsidbol szarmazd kozonséges
ponty haziasitott és vad populéacidit hasonlitottdk Ossze allozim (23 populécio),

mikroszatellit (11 populacio) és mtDNS (21 populacio) vizsgalataval Kohlmann et al.
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(2003). Az allozim variabilitasa joval kisebb volt, mint a mikroszatellit variabilitds. A
haziasitott és a vad allomanyok kozotti kiilonbségek a mikroszatellit 16kuszokban
erdteljesebben mutatkoztak, mint az allozim lokuszokban, ami azt sugallja, hogy a
mikroszatellitek alkalmasabbak a populéci6 sziik keresztmetszeteinek €s a beltenyésztés
miatti leromlas értékelésére. Az eurdpai populaciok vizsgalata egy mtDNS haplotipust
eredményezett, és azt jelezte, hogy az eurépai ponty Kozép-Azsiabél szarmazik.
Mindharom genetikai marker két divergens csoportba csoportositotta a vizsgalt
populacidkat: Eurdpa/Kozép-Azsia és Kelet/Délkelet-Azsia. A genetikai sokféleség
hierarchikus megoszlasa azt mutatta, hogy a mikroszatellit lokuszok esetében a
valtozatossag nagy része a populacion beliili komponensnek volt kdszonhet, mig a
mtDNS ¢és az allozim variancidjanak jelentds hanyadat a foldrajzi régiok kozotti
kiilonbségek jellemezték. A C. carpio az eurdpai pontyhoz, a C. c¢. haematopterus pedig
a kelet/délkelet-azsiai pontyhoz kapcsolodik, de nem indokolja a kdzép-azsiai ponty
szamara kiilon alfaj statuszat (C. c. aralensis). A vizsgalatbol kideriilt, hogy az
alkalmazott genetikai markerek hatékonyan alkalmazhatok a fajon beliili egységek
keveredésének ¢és introgresszidjanak kimutatasara elegendd genetikai differenciacio
jelenlétében (Kohlmann et al. 2003).

A kozonséges ponty vietnami akvakulturaja az 6shonos €s a betelepitett alloméanyokon
alapul, melyeket molekularis genetikai modszerekkel jelentés mértékben Thai et al.
(2006) tanulméanyoztak. 20 valtozatot vizsgaltak 968 egyed bevonasaval a
mitokondrialis kontroll régi6 fragmens variaciok vizsgélataval a kozvetlen DNS
szekvencia kombinacidjat és az egyszalu konformacios polimorfizmus (SSCP) analizist
hasznalva. Kinai, japan, indonéziai és magyar kozonséges pontymintakat hasonlitottak
Ossze. A szekvendlds azt mutatta, hogy a vietnami kozonséges pontynak nagy a
haplotipus diverzitasa, de alacsony a nukleotid diverzitasa, illetve az Gshonos ¢és a
betelepitett fajtdk tulajdonsagait egyarant képviselik. Az SSCP eljaras soran nyolc
haplotipust kiilonboztettek meg, amelyek elkiilonitették az indonéz, a magyar és a
vietnami fajtakat, valamint amelyek szignifikdnsan valtoztak a nevelt és a vad vietnami
kozonséges ponty populaciok kozott. Az SSCP haplotipus frekvencidkon alapuld
populaciok kozotti kapcsolatok azt mutattdk, hogy a vietnami fehér kozonséges
pontyfajta szoros kapcsolatban van a vad populédciokkal, amelyek koziil viszont hat

szoros kapcsolatban van a tizenegy nevelt fajtdval. A masik 6t nevelt allomany
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populécion beliili eltérése magasabb szintli volt és szorosabb kapcsolatot mutatott az
indonéz sarga ponty valtozattal. A magyar ponty fajta nagymértékben kiilonbozott az
Osszes tobbi populaciotol, ami arra enged kovetkeztetni, hogy ez a fajta nem jarult
hozza szignifikansan Vietnamban a tenyésztett allomanyok kialakulasahoz. A kutatok
megallapitottak, hogy az SSCP eljaras jelent6s potencialt mutat a kdzonséges ponty
gyors genetikai jellemzéséhez, ezaltal a vadon ¢l6 allomanyok sokféleségének
vizsgalatdhoz ¢és az dllomanyok kezeléséhez.

Kinai kutatok (Peng et al. 2014) leirtak, hogy Kindban is a kozoénséges ponty az egyik
legfontosabb faj. Kutatdsukban bemutattak a haziasitott C. carpio (Songpu valtozat)
genomszerkezetét, amely jelenleg 52.610 fehérjét kodold génbol all és a
paleotetraploidizalt genomjanak (2n=100) koriilbeliil 92,3%-0s lefedettségét
tartalmazza. A teljes genom duplikdcio koriilbeliil 8,2 millio évvel ezeldtt tortént. 33
reprezentativ egyed genom szekvencidja bizonyitja a C. carpio 2 alfajtol valod
szarmazasat (C. carpio haematopterus és C. carpio carpio). Integralt genomi és
transzkriptum elemzést alkalmaztak olyan lokuszok azonositasara, amelyek
potencialisan Osszefliggésben vannak a tulajdonsagok és a bor mintazataval. A kutatok
azt a megallapitast tették, hogy a genom szerkezetismerete megnyitja az utat a jobb
molekuldris  vizsgalatokhoz ¢és hozzdjarul a pontytenyésztés szinvonalanak
novekedéséhez. Annak ellenére, hogy a kozonséges ponty fontos szerepet tolt be az
¢lelmezésben, a természetes és tenyésztett populaciok genetikai hatterérdl szolo
kutatasok Magyarorszagon tudomasunk szerint nem tul kiterjedtek.

A Japanban talalhat6 Biwa-toban fellelhetd kozonséges vad ponty teljes mtDNS
szekvenciajat polimeraz-lancreakcié (PCR) alapi modszerrel hataroztak meg Mabuchi
et al. (2006). A vizsgalatban 44 fajta részleges D-loop régi6 szekvenciajat (kb. 760 bp),
B (ATPase 6 és 8 génszekvencia (826 bp) 39 fajtabol) és C (COII génszekvencia (690
bp) 9 fajtabol), az aranyhalat (Carassius auratus auratus) pedig kiilcsoportként bevonva
hasznaltdk a kutatasban a filogenetikai analizis vizsgalatdhoz. Az elemzések
filogenetikai tagolodast mutattak a Biwa-t6 kozonséges ponty és az "eurazsiai" fajtak
kozott, amelyet a cyt-b gén és a D-loop régio szekvencidk alapjan detektaltak. Az
"eurazsiai" (ideértve a japan koi pontyot) fajtak filogenetikai kapcsolatait azonban nem
sikerlilt megbizhatéan detektalniuk. Alacsony szintli nukleotid eltérések voltak

jellemzéek a teljes mitokondrialis genomban, amelyeket feltartak a mtDNS
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Osszehasonlitdsa soran a Biwa-tavi kozonséges ponty és a feltételezett tajvani fajta
kozott, mely azt jelzi, hogy egyetlen kodolo vagy nem kodold régido képes elég
informacidval szolgalni az "eurazsiai" faj torzsfejlodése kapcsan.

Mondol et al. (2006) négy bangladeshi ponty fajta (pikkelyes, tiikor, voros és koi
ponty) molekularis jellemzéséhez 6t mikroszatellit 1okuszt (MFW1, MFW2, MFW11,
MFW15, MFW20) vizsgalt. Megvizsgaltak a heterozigétak és az allélok atlagos szamat
a fajtak kozott. A heterozigozitdst nézve a koi ponty mutatta a legmagasabb
variabilitast. Az N;, (gén aramlasi érték) és az Fgr (populacid felosztottsaga) értékek
alacsony géntartalmat és magas szintli differencidlodast mutattak a fajtak kozott. A
legmagasabb genetikai tavolsagot a kdzdnséges ponty és a koi ponty kozott figyelték
meg, mig a vords ¢s koi ponty kozott mutatkozott a legalacsonyabb genetikai eltérés. A
sulyozas nélkiili par csoport modszer szamtani atlaggal (UPGMA) végzett analizis két
csoportot eredményezett, amelyek koziil az egyik csak a pikkelyes pontyot tartalmazza,
a masik pedig a fennmarado6 harom fajtat. A mikroszatellit markerek ebben az esetben is
hatékony eszkdznek bizonyultak a kdzonséges ponty kiilonbozd fajtainak jellemzésére.

Torokorszag harom tavabol szarmazo kozonséges vad pontyot hataroztak meg Memis
és Kohlmann et al. (2006) genetikailag mitokondrialis ND-3/4 és ND-5/6 génrégiok
négy mikroszatellit 1okusz és restrikcios fragmenthossz polimorfizmus (RFLP)
variabilitdsanak vizsgalatdval. A mikroszatellit variabilitds szignifikdinsan nem
kiilonbozott a harom populacio kozott, kismértékben alacsonyabb volt mas vadon fogott
populéciokhoz képest, de jelentésen magasabb, mint a haziasitott populacioké. Masrészt
a torok vad ponty genetikai megkiilonboztetése szignifikans és magas volt (az Fsr
értekek 0,21 és 0,27 kozott voltak). A PCR-RFLP analizis dsszesen 6t haplotipust
eredményezett. Egyikiik a tipikus eurdpai/kozép-azsiai H1 haplotipus, amely két torok
populaciobdl valdo a Sapanca- és az Iznik-tavakbol. A fennmaradd négy haplotipus
nagyon hasonlit a Hl-re, amely csak egy, vagy két restrikciés enzim
fragmentmintazataban kiilonbozott. Ezek az adatok tovabbra is alatdmasztjak a jelenlegi
eurdpai haziasitott és vad pontyok egyetlen eredetének hipotézisét, mely szerint egy
kozos Ostol a kozép-azsiai pontytol szarmaznak. Figyelembe véve, hogy a vadon ¢16
kozonséges pontyok rendkiviil veszélyeztetettek, vagy mar elpusztulnak a természetes

elterjedési tartomanyuk szamos teriiletén, a vizsgalt t6rok populacio értékes genetikai
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er6forrasokat jelenthet az eurdpai ponty szamara, amelynek megdrzése kiemelt
figyelmet igényel (Memis és Kohlmann 2006).

Tizenkét mikroszatellit és 505 amplifikalt fragmenthossz polimorfizmus (AFLP)
et al. (2007). A populaciok harom akvakultirabeli ponty fajtat és 6t diszponty (koi)
valtozatot tartalmaztak. Az AFLP alapu gén diverzitas 5%-t6l (amur) 32%-ig (koi)
valtozott, és tiikrozte a populaciok torténetét és tenyésztési szokasait. A molekularis
variancia nagy része az akvakultirak és a diszpontyok ko6zotti kiilonbségeknek tudhato
be. A mikroszatellit adatokon alapuld tovabbi elemzések, beleértve a klaszteranalizist és
a neighbor-joining analizis alapjan szerkesztett filogenetikai fat, alatdmasztottak az
akvakultiraban ¢l6 és a diszpontyok genetikai sajatossagat. Az AFLP alapu
diverzitassal szemben megfigyeltekhez képest a mikroszatelliteken alapuld heterozigota
gyakorisag hasonld volt az dsszes populacioban. Ez a kiilonbség a Cyprinus carpio L.
egyes lokuszainak duplikaciojaval magyarazhatd. A tanulmany segithet a duplikalt
lokuszok kovetkezményeként 1étrejott genotipusok megértésében a pontyban és egyéb
fajokban, tovabba segithet olyan dominans és kodominans markerek kozotti eltérések
értelmezésében, amelyek genomduplikacioval rendelkeznek (Lior et al. 2007).

Thai et al. (2007) négy rendkiviil varidbilis mikroszatellit 10kuszt hasznalt a
Osszesen 968 (magyar kozonséges ponty, vietndmi fehér ponty, indonéziai sarga
kozonséges ponty, vietnami Bac Ninh) kdzonséges pontyot genotipizaltak, amelyek az
Akvakultura Kutatointézet harom kisérleti vonaldt reprezentaltdk. Az egyedek 11
halkeltetobdl és hat vad populaciobdl, a folyokbol és tarozokbdl voltak begyiijtve. Az
allélok atlagos szama, populdcionként és lokuszonként, 4,25 és 11,00 kozott volt, a
megfigyelt atlagos heterozigozitds a négy lokuszban 0,40-0,83. A populacion beliili
sokféleség magas (90,6%), mig a populacion beliili csoport és a csoportok kozott
alacsony (5,0% ¢s 4,5%). A Hardy-Weinberg egyensulytol valé nagymértékii eltérések,
leginkabb a heterozigota hidany miatt vannak, mind a kisérleti, mind a keltetd
allomanyban, vagy beltenyésztés, de akar kdzelmultbeli allomanykeveredés is okozhatta
az eltérést. A vadon ¢l6 kozonséges ponty populaciok nagyobb genetikai diverzitast
mutattak, mint a tenyésztett populaciok az allél gazdagsag és a heterozigozitas

eredményei szerint. A 20 populaciobdl szarmazé egyedek vizsgélatainak eredményei azt
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mutattak, hogy a kisérleti kozonséges pontyok nagymértékben kiilonboznek egymastol,
¢és hogy az 6shonos ¢€s a kisérleti ponty kozotti keveredés a halkeltetokben és esetleg a
vadon ¢16 populaciokban is eléfordulhat. A tobbdimenzids mérés (MDS) és az UPGMA
elemzések azt mutatjak, hogy a kisérletbe vont vietnami fehér ponty vonal szorosan
kapcsolodik a vadon ¢€l6 kozonséges ponty populacidkhoz, a keltetd allomanyok
egyedei szorosan kapcsolddnak a kisérletbe vont indonéziai sarga pontyhoz ¢és
bizonyitékként szolgalnak a populaciok keveredésére. A magyar kozdnséges ponty
populéacio igen eltérd, nem 4ll szoros kapcsolatban a kutatasban vizsgalt tobbi ponty
populéciokkal.

Az elmult években, foként az emberi manipulacié miatt, a Kaszpi-tengeren csokkent a
kozonséges ponty populacio, allapitottak meg Ghelichpour et al. (2013). A vizsgalatban
8 mikroszatellit 16kuszt hasznaltak a kozonséges ponty genetikai sokféleségének és
Az atlagos (Na) és a varhato (Ne) allélszam 15,12 és 11,35 volt a GB és a GR esetében
is. A megfigyelt (Ho) és a varhato (He) heterozigozitas értéke GB esetében 0,99, GR
esetében 0,90 volt. Az eredmények azt is kimutattdk, hogy minden vizsgalt 16kusz
polimorf. 16 tesztelt kombinacié (lokusz x régio) koziil tizenkettd szignifikans eltérést
mutatott a Hardy-Weinberg egyensulyban, amely elsdsorban a He novekedésének
tudhato be. Az Fsrérték 0,011 volt. Az AMOVA kimutatta, hogy a megfigyelt variacio
a populacion beliil (99%), valamint a populaciok kozott (1%) voltak megfigyelhetoek.
Az eredmények szerint a vizsgalt populaciok nagy allélgazdagsaggal és génaramlassal
rendelkeznek.

A Dbiologiai sokféleség genetikai felépitésének értékelése kulcsfontossaghi a
gazdalkodas és a megérzés szempontjabol. A populacio méretli fajok esetében a
markerek alacsony szdma nem alkalmas a populacié szerkezetének azonositaséara.
Ennek a hianyossagnak a megoldasa a teljes genom szekvenalasa lehet, amely lehetévé
teszi a tobb ezer marker genotipus szerinti megosztdsat, mikozben megkdnnyiti a
szelekcio altal létrehozott genetikai struktura kimutatdsat irtdk tanulméanyukban
Carreras et al. (2017). Eredményeik tiikkrozik a populaciok genetikai struktirajanak
Osszetettségét és bizonyitjak, hogy mind az ¢éléhely tagoltsdga, mind a pozitiv szelekcid
szerepet jatszik ebben. Ezt a komplexitast figyelembe kell venni a kiilonb6z6 taxonok

biologiai diverzitasanak az értékelésében.
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PONTY FAJTAK ES TAJFAJTAK VIZSGALATA ELTERO MOLEKULARIS GENETIKAI
MODSZEREKKEL KOZEP- ES KELET EUROPABAN

Chistiakov és Voronova (2009) tanulmanyukban megéllapitottdk, hogy a genetikai
sokféleség értékelésére a kozonséges ponty populaciokban szamos molekularis markert
elemeztek ez idaig. Leggyakrabban a mikroszatelliteket és a mitokondrialis DNS-t
(mtDNS) hasznalva elemezték a kozonséges ponty genetikai sokféleségét. A
atrendezddési hullamot lathatunk: egy teljes genom duplikacio (12-16 millio évvel
ezeldtt) és egy ujabb hullam, a szegmentalis duplikacio, amely 2,3 és 6,8 millio évvel
ezel6tt fordult el6. A genom duplikdcid esemény tetraploidizalodott genomot
eredményezett, mivel a kozonséges ponty jelenleg a genomban duplikalt 16kuszok
jelentds részét és a legtobb egyéb pontyfélék kromoszémajanak (n=100-104) kétszeresét
tartalmazza. A domesztikalt pontyok populacioinak valtozasa lényegesen kisebb a vad
populéciok valtozasahoz képest, ami valoszinlileg az alapitd hatdsok miatti valtozatok
elvesztésébdl, és a genetikai sodrodasbol ered. Az eurdpai C. c. carpa carpio és az
azsiai C. c. hematopterus carpa kozott egyértelmli a genetikai differencialddas.
Azsidban két ponty alfaj, a C. c. haematopterus és a C. c. varidivlaceus, genetikailag is
kiilonbodznek (Chistiakov és Voronova 20009).

A Cseh Koztarsasagban nevelt kozonséges pontyok importalt térzseinek molekularis
genetikai jellemzdit foglaltdk Ossze egy tanulmanyban Hulak et al. (2010). Ehhez
jellemezték a 11 pontyvaltozat genetikai sokféleségét és populdciostruktarajat 10
mikroszatellit analizist hasznalva, amely két-két tenyésztett valtozatot tartalmazott
Németorszagbol (Scheuerman, Glinzig tiikdrponty) ¢és Franciaorszagbol (Forez,
Dombez pikkelyes ponty), egy tenyésztett populaciot az Amur-medencébdl
(Spanyolorszag) és egy vad populaciét az Ebro-folyobol (Spanyolorszag). A populaciok
atlagos heterozigozitasi aranya 0,584 és 0,700 kozott valtozott, és az allélok atlagos
szama az egy populaciora vonatkoztatva 5,0 és 9,8 kozott volt. Az elemzett 10kuszok
130 lehetséges vizsgalata koziil 92 szignifikans eltérést mutatott (P<0,05), ami
szignifikdnsan heterozigéta hidnyt mutatott Bonferroni korrekci6 utan. A hierarchikus
gén diverzitas globalis elemzése molekularis variancia analizis (AMOVA) modszerrel

azt is kimutatta, hogy a populéaciok kozott 21% volt a genetikai sokféleség aranya, mig a
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populéciokon belill ugyanez 79%. A csoportositas utan a teljes mikroszatellit variaciok
tobbsége a populaciokon beliili valtozatoknak tudhaté be. A Nei-féle genetikai
tavolsagon alapuld rokonsagi fa és az UPGMA algoritmus alapjan a valtozatok és
populaciok két f6 klaszterbe kiiloniilnek, ami tiikrozi a kozonséges ponty
eurdpai/kozép-azsiai vagy kelet-azsiai alfajahoz vald kapcsolodasat a szarmazasi
orszaga helyett. A tenyésztett kozonséges ponty genetikai diverzitdsanak leirasaban a 10
polimorf mikroszatellit markert hasznalva szignifikans értéket kaptak. Ezenkiviil
eredményeik bizonyitottdk a megoOrzési program hatékonysagat, és hangsulyoztdk a
kozonséges ponty valtozatok genetikai  diverzitasa tovabbi  ellendrzésének
sziikségességét. Ezek az eredmények hasznosak lehetnek a pontyfajtak Csehorszagban
torténd megodrzéséhez is (Hulak et al. 2010).

A kozonséges pontytermelés a horvat akvakulturaban is nagy szerepet jatszik.
Ezenkiviil a kozonséges ponty sporthorgdszata nagyon népszerli a nyilt vizeken, de
gyakran a halgazdasagok allomanyan alapul. Tizen6t mikroszatellit hasznalataval 243
egyedet elemeztek, melyek 5 halkeltetdbdl és 5 vad populaciobél szarmaztak. Osszesen
148 allélt jegyeztek fel. Azonban a lokuszonkénti allélok atlagos szama rendkiviil
alacsony volt. A paronkénti Fsr értékek (0,026-0,130) szignifikansak voltak (P<0,01),
ami megmutatta a populaciok kozotti differencialodast. A Markov-lanc modszerrel valo
vizsgalat azt mutatta, hogy az Osszes vizsgalt populacio eltér a Hardy-Weinberg
egyensulytol (P<0,05). Ez megmagyardzza azokat a tényezoket, amelyek a genetikai
eltérést és a megfigyelt heterozigozitds jelentds csokkenését okozhatjak. A 10
populaciobdl szarmazd6 AMOVA eredmények azt mutatjak, hogy a populaciok kozotti
variacid aranya 6,26% volt, amely kisebb, mint a populacidkon beliili variaci6é arany
(91,04%) (Tomljanovic et al. 2013).

Napora-Rutkowski et al. (2017) 20 kozonséges pontyfajtat jellemeztek
Lengyelorszagban. Harom kiilonb6zo tipusu genetikai markert alkalmaztak, 963 AFLP
markert, 11 mikroszatellit 16kuszt (STR) és a mitokondrialis D-loop régiot. A Bayes-
féle csoportositasi elemzés, mely alapjat a mikroszatellit eredmények nyujtjak, a
vizsgalt fajtakat 17 csoportba osztotta. Az elemzés bizonyitotta, hogy a pontyok 92,4%-
at helyesen soroltadk be a szdrmazasi fajtakba. A mikroszatellit és az AFLP analizis
kimutatta, hogy a fajtdk genetikai valtozékonysaga mérsékelt, de szignifikans (AMOVA
23% és 18,2% kozott). Az AFLP és STR analizist hasznalva a genetikai tavolsagok

28



Toth B. — Bagi Z. - Kusza Sz.

vonatkozasaban azonos értékeket kaptak, amelyek pozitiv korreldcioban vannak a
Mantel teszt magas értékeivel (r=0,553, n=20, p=0,001). Csupan két haplotipust (HS és
H2) detektaltak minden vizsgalt ponty fajtdban, és a H2 volt a legelterjedtebb
haplotipus. Ez az els6é kutatds, mely atfogd genetikai képet ad a lengyelorszagi
kozonséges ponty fajtakrol. Ez fontos adatokat szolgaltat a pontyvédelmi stratégidhoz.
Megallapitottdk, hogy ez a tanulmany is tovabbi lehetdséget nyujt a tovabbi

pontynemesitési és -tenyésztési munkakhoz.

PONTY FAJTAK ES TAJFAJTAK VIZSGALATA ELTERO MOLEKULARIS GENETIKAI

MODSZEREKKEL MAGYARORSZAGON

s

elemezték véletlenszertien amplifikalt polimorf DNS (RAPD) és mikroszatellit analizis
hasznalataval magyar kutatok. A két gazdasag haldlloménya 1984-es évtdl ,,zart
tenyésztésben” tartjak. Tiz polimorf RAPD markert és négy mikroszatellitet valasztottak
mindkét allomany genotipusdbol. A vartakkal osszhangban a mikroszatellit elemzés
részletesebb informaciokat nyujtott a genetikai kiilonbségekrol, mint a RAPD vizsgalat.
Mindkét DNS marker esetében azt az eredményt kaptak, hogy a két populacié genetikai
struktiraja kozott jelentds kiillonbség nincs: a heterozigota értékek és az allélfrekvenciak
hasonloak voltak. A kapott adatokat felhasznalva a dendogramok nem mutattak kiilon
csoportot a populaciok kozott. A két populaciobol szdrmazd genotipusokat
Osszehasonlitottak egyéb halkeltetébol (Boszormény (n=50), Tata (n=35), Bikal (n=6),
Szajol (n=5) és két folyobol (Duna (n=4) és Tisza (n=4)) gyljtott korlatozott szamu
mintaval. Az allélfrekvenciak hasonloak voltak a fajtdkban, kivéve a vad ponty fajtakat.
Erdekes megfigyelés volt, hogy az egyik halgazdasagban nyolc vad ponty egyedben
minddssze harom mikroszatellit allélt talaltak (Bdrtfai et al. 2003).

Casas et al. (2013) tanulmanyukban leirtdk, hogy a ponty pikkelyezettségének
kialakulasat és novekedését szabalyozo génekrdl szamos kutatds szol, azonban a
mintazat kialakulasat szabalyozé mechanizmusokrol keveset tudunk. Kutatasukhoz a
kozonséges ponty mintadkat az alabbi magyarorszagi helyszinekrdl gyujtotték: Tata,
Szarvas (HAKI), Korostarcsa, Hajdiboszormény. A pontyfélék pikkelyezettségét

szabalyoz6 két gént (S&s és N&n) nyolcvan évvel ezeldtt mar Kirpichnikov és
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munkatarsai megjosoltak, azonban a kozlemultig azt nem azonositottak. 2009-ben azt
talaltak, hogy az "S" gén paralog a fibroblaszt novekedési faktor 1. receptoraval, az
fgfrlal-el, mig a masodik "N"-nek nevezett gént még nem azonositottak. Casas ¢€s
munkatarsai ismét elévették Kirpichnikov eredeti modelljét, aki az ugynevezett szort
fenotipuson beliil két alfajra csoportositotta: a klasszikus- és a szabalytalan tiikor
pontyra. Az ivadékcsoportonkénti talélési aranyt is elemezték és talaltak egy vilagos
kiilonbséget az azsiai és az eurdpai keresztezések kozott. Mig a klasszikus tiikorponty x
klasszikus tiikorponty keresztezddések, ahol legalabb az egyik sziil6 azsiai eredetli vagy
a hibrid azsiai sziilotél szarmazik, 25%-ban korai haladlozast josolt Kirpichnikov (a
halalozéas az NN genotipusra jellemzd), a két magyar klasszikus tiikorponty sziilore ez
az allitisa nem volt jellemzd. Tanulmanyukban a kutatok bdvitették Kirpichnikov
kutatasait a fenotipus valtozasaval (mintazat kapcsan) az uszonyok deformacidjanak és
a garatfogak elvesztésének megfigyelésével. Fenotipusos valtozasokat is megfigyeltek,
amelyek nem korlatozodtak a klasszikus tiikorpontyokra, ahogy azt Kirpichnikov
korabban mar leirta. Azt tapasztaltdk, hogy az elszort csoporton beliil a fenotipus
fokozatossagat a jelatvitel fokozatosan csokkend szintje okozza (dozisfiiggd hatas),
valdszintileg a méretképzddés tobb utvonalanak osszehangolt hatasa miatt (Casas et al.
2013).

A ndvekve emberi népesség ¢élelmezésében egyre nagyobb szerepet kap a
halfogyasztas. A magyar haltermelésben a pontynak elsddleges szerepe van. Hazankban
jelenleg a szakemberek 40 tajfajtanal is tobbet tartanak szdmon. A ponty fajtakat és
tajfajtakat eltérd genetikai modszerekkel vizsgaltdk mar a vilagon. A magyar tajfajtak
molekuldris genetikai elkiilonitéséhez, valamint a tijfajtdk pontos szamanak
meghatarozasdhoz is elengedhetetlenek a molekularis genetikai vizsgalatok. Szamos
kutat6 a genetikai modszerek koziil legeredményesebbnek, a teljes genom szekvenalas
utan, a mikroszatellit vizsgalatot és az egyszalu konformacids polimorfizmus (SSCP)

analizist véli.
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SUMMARY

Fish consumption plays a very important role in the life of the increasing human
population. Produced amount of the protein by fishing and the aquaculture is only the
quarter of the needed protein quantity for the population. Our country occupies a
prominent place in freshwater fish production of Europe. Hungary is the third largest
carp producing country of the European Union. The ancient Hungarian wild carp
varieties spread to different water systems within the regions, where they became
distinct color and body shape adapting to the local environmental conditions. Fish
farms and specialists can distinguish more than 40 carp varieties. Several international
molecular genetic studies has been carried out in order to isolate carp species and
varieties. After sequencing the entire genome, which is necessary to the genetic
improvement of carp species, microsatellite analysis was considered to be the most
suitable technique for the research. Uncertainties in connection with the exact number
of the Hungarian landraces and the isolation of these species on the basis of molecular
genetic methods justify further molecular genetic research. With this summary study,
our aim was to plan the direction of a future investigation in this field.

Keywords: Cyprinus carpio, genetic, microsatellite, marker, landraces

KOSZONETNYILVANITAS

A munka a GINOP-2.3.2-15-2016-00025 projekt keretei kozott az Eurdpai Regionalis

¢s Fejlesztési Alap és Magyarorszag Kormanya tdmogatasaval valosult meg.
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