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Osszefoglalas

Magyarorszagon a ragadozé halfajok egyre inkdbb keresettek értékes és izletes hisuknak koszonhetéen.
Meghataroz6 halfaj az afrikai harcsa, amely jelenleg is tobb mint 90%-at adja az intenziv termelésnek. A
foként tégazdasagi haltermelésbdl szarmazé egyéb ragadozok jelentdsége és elddllitott mennyisége
szintén novekedésnek indult - nemcsak hazankban, de kiilf6ldon is. Ennek kdszonhetéen a kozeljovoben
varhatéak olyan nemesitési, ,,fajta” és hibrid elddllitasi programok, amelyek tovabb novelik a termelést.
Genetikai informdcidok azonban csak nagyon csekély mennyiségben dllnak rendelkezésre ezekrdl a
fajokrol.

Munkénk célja olyan genetikai markerek - mikroszatellitek - fejlesztése afrikai harcsabol (Clarias
gariepinus), sullobol (Sander lucioperca) és sigérbol (Perca fluviatilis), melyek segitségével
megismerhetd a hidnyz6 genetikai héttér. Ezek a 16kuszok felhaszndlhatok populédcié vizsgalatokra,
géntérkép készitésére, egyedek azonositdsra, sziilé-utdéd kapcsolatok igazoldsra, vagy nagyhatdsu
kromoszéma régiok azonositasdra (QTL) tenyésztési €s nemesitési, valamint szelekciés programokban
egyarant.

A kutatdshoz sziikséges szovetmintdkat afrikai harcsa esetén tenyésztett egyedekbdl, siillé esetén a
Balatonbdl, a siigér mintdkat Dunafoldvarrél gyQjtottiik. Mindhdrom faj genomidlis DNS-€bdl
ismétlddésben dusitott konyvtarakat hoztunk létre Glenn és Schable (2005) mddszerének moddositott
valtozataval. A genomidlis konyvtarakbol eddig 0sszesen 645 klont vizsgaltunk, amelybdl 351 inszert
szekvencidjat hatdroztuk meg. Ezek kozott 321 kiilonb6z6 mikroszatellit szekvenciat taldltunk. Eddig az
afrikai harcsdbdl 8, siillobdl 4 1j mikroszatellit markert fejlesztettiink ki €s teszteltiink a kordbban gy(ijtott

szovetmintdkbol szarmazd DNS mintdkon. Tovédbbi 139 mikroszatellit tesztelése folyamatban van.
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A jovoben folytatjuk a markerek izolaldsat és elkezdjiik a rendelkezésiinkre 4ll6 populacidk genetikai
vizsgalatét, a genetikai alapi nemesités alapozdsat mindhdrom vizsgalt faj esetén.

A munka OTKA (PD 79177) és Bolyai palyazatok tdimogatasaval késziil.

Fundamental basis for the genetic variability tests of carnivorous fish

Abstract

Carnivorous fish started to become more and more popular in Hungary for their valuable, tasty flesh. The
most popular is the African catfish making up about 90% of intensive production. Other carnivorous
species from pond fish cultures also started to gain ground in Hungary and abroad. As a result of these, in
the near future selection and breeding/hybrid production programmes will be developed, increasing
production further. However available genetic information on these species is scarce.

Our aim was to develop genetic markers-microsatellites-for the African catfish (Clarias gariepinus), pike-
perch (Sander lucioperca) and perch (Perca fluviatilis) that enable to disclose the missing genetic
information. These loci will be appropriate tools for population studies, genome mapping, individual
identification, discovering kinships, identifying powerful genetic regions (QTLs), breeding or selection
programmes.

African catfish tissue samples were taken from bred individuals, while pike-perch samples were collected
from the Lake Balaton and perch from Dunaf6ldvar. Repeat-enriched genomic libraries were established
from all species according to a modified protocol of Glenn and Schable (2005). Altogether 645 clones
were examined and the sequence of 351 inserts was determined. 321 different microsatellite sequences
were found. Until now, 8 African catfish and 4 pike-perch specific microsatellites have been developped
and tested on the DNA of previously collected samples. Testing of another 139 markers is in progress.
We plan to continue with marker isolation, start population examinations and establish the genetic basis
of breeding programmes for these species.
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