OTKA PD79177 téma zaréjelentése
Mikroszatellit markerek izolalasa az akvakultura névekedo6
jelentéségi fajainak vizsgalatahoz
(Kovacs Balazs)

Napjainkban a halhus fogyasztas mértéke vilagszerte, mig a nagyobb és jobb
mindéségl valaszték iranti kereslet a fejlett orszagokban folyamatosan névekszik.
Ennek kodvetkeztében az akvakultira és a halaszat termelési szerkezete jelentés
valtozas alatt van. Mig a tengeri halaszatot egyre inkabb a tulhalaszas, a fogasok
ingadozasa, a termelés csOkkenése jellemzi, addig a tengeri és édesvizi
akvakulturabdl szarmazé termelés évek o6ta stabilan névekszik (FAO, 2008). Ennek
kovetkeztében a tenyésztett halfajok szama és az intenziv tenyésztési
rendszerekben tenyésztheté fajok szdma is né Eurdpa-szerte. Az intenziv
tenyésztésbe elsésorban kilénbdzé Uj, vagy korabban alig alkalmazott ragadozé
halfajokat vontak be (Dil és Teletchea, 2008; Watson L., 2008), f6ként izletes és
értékes husuk miatt.

Magyarorszagon az afrikai harcsa (Clarias gariepinus) termelés évrél évre
magasabb, a csapdésigér (Perca fluviatilis) és a sullé (Sander Ilucioperca L.)
produkcié pedig feltehetéen a kbzeljbvében jelentés emelkedésnek indul, az elmult
évek tartastechnolodgiai fejlesztéseinek készdénhetden.

Bar a modern molekularis genetika az utébbi évtizedekben jelentds fejlédésen
ment keresztll és eredményeinek hasznositdsa az éallattenyésztés egyes terlletein
jelent6s lépéseket tett elbre, legtdbb halfajunkrol, kéztik a fent emlitettekrdl, azok
populacidikrol, tenyésztett allomanyaikrél és valtozataikrél csak nagyon kevés
genetikai informaci6é all rendelkezésiinkre. Nincsenek, vagy csak nagyon kevés
genomi szekvencia, €s még kevesebb genetikai marker all rendelkezésre a
vizsgalatukhoz, holott ezek szamos olyan lehetéséget kinalnak, melyek nagyban
elésegitik a tenyésztés és a termelési technologiak hatékonyabba tételét. Ezért
mikroszatellit markereket izolalunk, ezek olyan genetikai markerek amelyek
kéltséghatékonyan alkalmazhat6ak €s mai ismereteink szerint leginkabb megfelelnek
az idealis genetikai markerekkel szemben felallitott kritériumoknak (Sunnucks, 2000)
€és szamos genetikai probléma esetén hatékonyan alkalmazhatbéak. Kiléndsen
fontosak olyan genom szekvenalasi programokban nem szereplé fajok esetén, mint
az altaluink kivalasztott afrikai harcsa (Clarias gariepinus), a stllé (Sander lucioperca
L.) és csaposugeér (Perca fluviatilis).

Munkank kezdetéig stgérbél és sillébél csupan néhany mitokondrialis
szekvenciat irtak le (Faber és Stepien, 1997; Sloss és mtsai., 2004; GeneBank
NCBI), ami csak az er6sen konzervalt, anyai 06r6kl6dés menetet mutatd
mitokondriumok DNS a&llomanyanak vizsgalatat teszi lehetévé. Ezek mellett
egyetlen specifikus mikroszatellitet azonositottak a P. fluviatilis fajpan (Zardoya
és misai, 1996) és észak-amerikai slgérbdl (Perca flavescens) szarmazé
mikroszatellittel végeztek csapdsiigér populaciégenetikai analizist (Behrmann-
Godel és mtsai., 2004; Gerlach és mtsai., 2001; Refseth és mtsai., 1998).

Az afrikai harcsabdl, viszonylag tag kutatasban betéltétt szerepe ellenére,
csupan néhany polimorf genetikai markert izolaltak (Galbusera és mtsai., 1996) ,
amelyeket sikeresen fel is hasznaltak szll6-utdéd rokonsagi kapcsolatok
felderitésére (Volckaert és Hellemans, 1999). Emellett korabbi kutatasaink soran
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a C. gariepinus faj egész genomjara Kkiterjed® keresés eredényeként
azonositottunk két DNS markert (SCAR), amelyek potencidlisan alkalmazhatdk a
molekularis ivar meghatarozasaban (Kovacs és mtsai., 2001), tovabba egy kdzeli
rokon fajokbdl a C. batrachus -bél irtunk le 18 mikroszatellitet, azonban ennek a
fajnak szemben az afrikai harcsaval nincs gazdaséagi jelentésége. (Yue és mtsai.,
2003). Kutatasunk ideje alatt azonban kinai kutatdk is izolaltak 0j mikroszatellit
markereket (Yang és mtsai., 2009). Ugyanakkor, e markerek szama még mindig
kevés és a fajok populaciéira vonatkozéan még ma is nagyon korlatozottak az
ismereteink.

A markerek izoladlashoz és alkalmazhatésaguk teszteléséhez mindharom
faj esetén mar a program kezdetekor elkezdiink mintakat gydjteni. Térekedtlink
arra, hogy egy helyrél, populacidbdl minél nagyobb, a populaciét jol reprezentald
mintamennyiséghez jussunk. Ennek soran sillé mintakbdl sikerllt négy elkildénilé
populaciébdl (Romaniabdl, a Duna-deltabdl 49 db, Németorszagbdl 14 db,
Magyarorszagrél - Dalmandrdl 47 db és Balatonbdl 60 db) kell6 szamd mintat
gyljtenink (1. abra) egyuttmikdddk segitségével (a dalmandi mintdk kivételével
valamennyi természetes populaciébdl szarmazott).

eLeO %v/1
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—
1. abra: A palyazat soran gydjtétt mintdk szarmazasi helyei: afrikai
harcsa - Clarias gariepinus (sarga), Ho — Hollandia/Wageningen,
HuG — Go6dollé, HuSz — Szarvas; Sull6 - Sander lucioperca L. (piros),
Ge - Németorszag, HuBa - Balaton, HuDa - Dalmand,
Ro — Romania/Duna-delta; Csapo6sigér — Perca fluviatilis L. (z6ld),
LeO - Lengyel orszag/Olsztyn populacié, HuBi — Biatorbagy,
HuDu — Dunaféldvar.
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Az afrikai harcsa esetén a harom év alatt 6sszesen mintegy 347 egyedi mintat
gyujtéttink be, amelyekbdl 35 db Szavasrol, 10 db Hollandiabdl (Wageningen-bél)
szarmazé farokuszé minta (valamennyi mesterséges tenyészett populacié), 302 db
pedig 3, altalunk létrehozott Szarvasrél szarmazd tenyész-egyedek egyedi
keresztezésébdl szarmazd larva minta (1. abra).

Egyuttmikoddinknek  kdszbnhetben  csapodsugerbél is  sikerdlt  tébb
populaciobdl mintakat beszerezniink, igy Dunaféldvarrdl 43 db, Biatorbagyrél 80 db,
a Lengyelorszagi Olsztyn-bdl 59 db mintat kiilénbdz6 populaciokbol (1. abra).

Az igy kialakitott minta készlet mindharom faj esetén elegendd a késdbbi
mikroszatellit tesztek elvégzéséhez. A slll6 és slgér esetén tdbb populaciébdl
reprezentativ, populéacié vizsgélatra is alkalmas minta készletink van, az afrikai
harcsanal pedig egy F2 generacidig tarté teszt keresztezésliink. Ezenkivil
rendelkezéstinkre all egy sillé (Sander lucioperca L.) és késlillé (Sander volgensis)
keresztezéssel létrehozott tesztcsalad is, amely alkalmas a sillébél szarmazé
mikroszatellitek tesztelésére. Mindezek mellett sltgér és sullé (F1) teszt
keresztezések létrehozasat is terveztik, azonban mivel az eredeti tervekhez
viszonyitva, lIényegesen nagyobb szamu egyedtdl, tébb populacidébdl sikerllt teszt
mintdkat gyljtenink, és ezek tudomanyos szempontbdl értékesebb adatokat
szolgaltathatnak neklnk, ezért ezek feldolgozasara forditottuk az eréforrasainkat.

A mintagyljtés mellett elvégeztik a mikroszatellit dusitott kényvtarak
létrehozasanak optimalizalasat. A dusitasra a Glenn és Schable altal leirt (2005)
mobdszer egy mbdositott valtozatat hasznéltuk, az allatvilhgban leggyakoribb
ismétl6dd motivum (CA dinukleotid) felhaszndlasaval. Az optimalizalds soran a
mobdszert a sajat eszkdzrendszerlinkhéz alakitottuk. Ennek sordn mindegyik faj
esetén néhany mintabdél nagy mennyiségli genomialis DNS-t tisztitottunk fenol-
kloroformos eljarassal (Blin és Stafford, 1976 ). A genomialis DNS-t restrikcids
enzimmel emésztettiink és izolaltuk a 300-1000 bp kdz6tti fragment frakciét, majd a
fragmentek ,tompa” végeihez adaptert ligaltunk. Ezt kdvetben a fragmentekhez
biotinnal jeldlt (CA)4o prébat hibridizaltunk. A kialakult hibridizatumot sztreptavidinhez
kapcsolt, magnessel elklldnitheté részecskékhez kotottik (Streptavidin-coated
magnetic beads / MagneSphere®™; Promega). A létrehozott komplexet tdbbszori
atmosés utadn, magnessel vontuk ki az oldatbdl. Az egyszalu, CA-ismétlédéssel
dusitott fragmentek visszanyerését kdvetéen az adapterekrél kiindul6 PCR
amplifikaciét végeztik. A keletkezett duplaszalu termékeket pGEM-T Easy
(Promega) vektorba ligaltuk, majd XL1-Blue kompetens sejtekbe transzformaltuk.

Az optimalizalas kézben az dsszesen 6t darab (afrikai harcsa - Rsa ., afrikai
harcsa - Hae lll., afrikai harcsa — Alu I., stll6 - Rsa I., sull6 - Hae IIl.( A faj név mdgott
minden esetben a genomialis DNS darabolasara hasznalt endonukleaz neve all))
kényvtart hoztunk létre, majd a sajat technikai feltételeinkhez igazitott médszerrel
tovabbi hat dusitott kdényvtart csinaltunk a mikroszatellitek izolalasahoz (afrikai
harcsa esetén egy masodik - Rsa |., afrikai harcsa — HpyCH4V., csapdsigér - Rsa |
csaposigér — HpyCH4V., siillé — masodik Rsal. és sillé - HpyCH4V.). A harom fajbdl
Osszesen 11 db mikroszatellit dusitott kdnyvtart készitettlink.

A koényvtarakbdl 6sszesen 645 db klont izolaltunk, amelyek kézil a 364
esetében meghataroztuk az integralédott DNS szakaszok szekvencigjat. Ezek 96%-a
(337db) egyedi szekvenciat tartalmazott, azaz 6sszességében minddssze 4%-ban
kaptunk mar korabban azonositott szekvenciat. Ez utdbbiak 95%-a (321 klén)
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tartalmazott mikroszatellit szekvenciakat. Az adatokat fajokra lebontva az 1. tablazat

mutatja.
Faj név C{ari?s Sgnder Pe_rcgl
gariepinus | lucioperca fluviatilis

Vizsgalt klonok szama 289 216 140
Szekvenalt klonok szama 138 115 98
Egyedi szekvenciak szama 131 109 93
Egyedi mikroszatellit szekvencia 125 101 91
Mikroszatellit (PCR) primer 65 44 40

1. tablazat: A mikroszatellit dusitott konyvtarak elsédleges analizise

Az adatokbdl lathaté, hogy az optimalizalt dusitasi eljaras nagyon jé
hatékonysaggal muUkodik, ezért a kordbban tervezett kdényvtarsziirést
egyszerUsitettik,vagyis a klénok koézil csak az inzertet nem tartalmazé klénokat
sz(rjuk ki egy, a klént hordozé baktérium telepbdl kiindulé Colony PCR segitségével.
Nem szikséges az ismétlédést hordozd szekvencidk és az egymastdl eltéré kldnok
el6zetes keresése (PIMA PCR; Lunt és mtsai. 1999), mivel a kényvtarban tébb mint
91%-ban egymastol kilénbdzd, mikroszatellit ismétlédést tartalmazd szekvencidkat
hordoznak. A dusitas hatékonysaganak ellenére a szekvenciadk egy része azonban
nem alakithatdé mikroszatellit markerekké, vagy mert a ismétlédé DNS szakasz az
inzert DNS szélén helyezkedik el, vagy mert az azt hatarolé6 szekvencidak nem
alkalmasak specifikus primerek tervezésére.

Az afrikai harcsa esetében 289 klénbdl 144 esetben hataroztuk meg azok
nukleotid sorrendjét. Ezek k6zott 125 db tartalmazott ismétlédéseket. A szekvenciak
alapjan 6sszesen 65 db esetén terveztink mikroszatellt kimutatashoz primereket.
Ezeket fluoreszcens primerekkel, nagyfelbontastu kapillaris gélelektroforézissel
végezzik, Applied Biosystems 310, vagy 3130 Genetic Analyzer segitségével.
Ezzel a modszerrel a markerek alléljai k6zo6tt akar 1-2 bp kilénbséget is ki tudunk
mutatni.

A primerek egy részénél, az eredeti terveknek megfeleléen, a primer parok
egyik felén, az 5’ végen fluoresszens jel6lést hasznaltunk a vizsgalatok soran a
mikroszatellit termékek jeldlésére. Kés6bb azonban a koltségek csbdkkentése
érdekében a Shimizu és munkatarsai (2002) éaltal kifejlesztett univerzalis primer
jel6élési modszert alkalmaztuk.

Az siillébdl eddig 216 klont izolaltunk, 115 esetben hataroztuk meg azok
nukleotid sorrendjét. Ez utobbiak k6z6tt 101 db tartalmazott ismétliédéseket. A
szekvenciak alapjan 0Osszesen 44 db mikroszatellit markert terveztink, és
jellemeztink.

A slgér esetében eddig 140 klénbdl, 98 esetben hataroztuk meg azok
nukleotid sorrendjét, amelyek kézil 91 db tartalmazott ismétiédéseket. Ennél a fajnal
eddig mindéssze 40 primer par tervezését végeztik el, az ingyenesen elérhetd
MEGA, illetve a Primer Express szoftverek segitségével.
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A harom fajb6l dsszesen 149 mikroszatellit kimutatasahoz terveztlink
primereket, amelyek mindegyikénél elvégeztik a kimutatasukhoz szikséges PCR-ek
optimalizalasat és a markerek els6dleges tesztjét a kordbban gy(jtétt szévetmintak
segitségével. A primerek feltapadasi hémérsékletét és a PCR reakcidban
alkalmazand6 MgCl, koncentraciot az 1. melléklet foglalja 6ssze.

Az eredeti terveken tul a sillé esetén 10, a stigér esetében 8 mikroszatellittel
végeztiink populacié genetikai analizist az egyittmikédoéink altal rendelkezéslinkre
bocséjtott mintdk segitségével. A hét populacié 356 egyedén végzett tébb ezer PCR
vizsgalat eredményét tébb populacidgenetikai szoftver segitségével végeztik el
(Excel Microsatellite Toolkit (Park, 2001); FSTAT (Goudet, 1995); Genpop (Rousset,
2008) Arlequin (Excoffier et. al., 2005)). A sull6 populacidk analizisébdl kapott alap
legfébb mutatdkat a 2., 3. és 4. tablazat, mig a stgér populacidék eredményét a 5., 6.,
és 7. tablazat foglalja 6ssze.

:\gllzggzatelllt Populaciok Osszesitett
HuDa | HuBa Ro Ge
84 Sl 5,830 | 6,533 | 9,383 2,857 9,504
146 SI 1,911 2,100 1,724 1,929 1,903
150 SI 1,911 1,999 | 1,000 1,000 1933
192 Sl 6,238 | 5,482 | 5,829 2,000 7,221
195 Sl 3,849 | 4,182 | 4,801 2,926 4,599
198 Si 1,991 1,629 | 2,000 3,000 2,800
203 SI 3,445 | 3,503 | 3,000 2,000 4,205
260 Si 5962 | 5,337 | 7,165 6,857 8,341
268 S 2,283 | 2,000 | 2,983 1,997 2,656
397 Sl 1,742 | 2,328 1,996 4,000 3,313
Atlag: 3,516 | 3,509 | 3,988 2,857 4,648

2. tablazat: A sill6 populaciok allél gazdagsaga markerenként és
populaciéonként. (Ge: németorszagi, HuBa: balatoni, HuDa: dalmandi,
Ro: romaniai /duna-deltai/ populacio).

Populciok | He | HeSD | Ho | HoSD | Her®s
HuD 0,4502 | +0,0868 | 0,3891 | £0,0227 |
HuB 0,4420 | +0,0853 | 0,4233 | £0,0202| -
Ro 0,5118 | £0,0979 | 0,4903 | £0,0231 | -
Ge 0,3778 | £0,0959 | 0,3698 | £0,0409 | -

3. tablazat: A sullé populéacidk Hardy-Weinberg egyensulya. (He: vart
heterozigozitas; Ho: tapasztalt heterozigozitas; HWE: Hardy-Weinberg
egyensuly; Csillag: szignifikans eltérés P<0,05; SD: széras. (Ge:
németorszagi, HuBa: balatoni, HuDa: dalmandi, Ro: roméniai /duna-
deltai/ populacio).
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Populaciok HuD HuB Ro Ge
HuD -

HuB 0,0281 | -

Ro 0,3046 | 0,2914 | -

Ge 0,2295 | 0,2811 | 0,3466 | -

4. tablazat: A sillé populacidk kdzétti genetikai tabolsagok (Nei,1983)
(Ge: németorszagi, HuBa: balatoni, HuDa: dalmandi, Ro: romaniai
/duna-deltai/ popul&cio).

Mikroszatellit Populaciok .
I6kusz HuDu LeO HuBi | O0sszes
KD_426_Pf 4,952 3356 | 4,889 | 5,606

KD_427_Pt 13,804 26,935 | 13,508 | 26,023
KD_428_Pf 25,000 8,372 25,547 | 30,143
KD_439.479_Pf 1,000 2,576 2,000 2,057

Atlag 11,189 10,310 | 11,486 | 15,957

KD 464 Pf - 32,000 | 19,687 | 32,976
KD _467.481 Pf - 2,000 5,475 | 5,808
KD 500 Pf - 1,000 4,950 | 4,273
KD 719 Pf - 10,000 | 9,210 | 11,824
Atlag - 11,375 | 11,572 | 15,762

5. téblazat: A sugér populacidék allél gazdagsaga markerenként és
populaciénként. Az els6 négy marker allélgazdagsagi értékei 3
populaciéadatai alapjan, a masodik négy marker két populacié
egyedeire (HuDu: dunaféldvari, HuBi: biatorbagyi, LeO: lengyel
orszagi/Olsztyn/ populaciok).

Eltérés
Populaciok He He SD Ho Ho SD HWE-
tol
HuDu 0,5327 +0,2103 | 0,4488 | +0,0386 *
LeO 0,5594 +0,2012 | 0,4788 | +0,0325 *
HuBi 0,5479 +0,2075 | 0,4978 | +0,0280 *
Osszes 0,6387 +0,2134 | 0,4806 | +0,0186

6. tablazat: A stgér populaciok Hardy-Weinberg egyensulya. (Hg: vart
heterozigozitds; Ho: tapasztalt heterozigozitds; HWE: Hardy-Weinberg
egyensuly; Csillag: szignifikdns eltérés P<0,05; SD: sz6ras (HuDu:
dunaféldvari, HuBi: biatorbagyi, LeO: lengyel orszagi/Olsztyn/
populaciok).

Populaciok HuDu LeO HuBI
HuDu 0,0000 - -
LeO 0,6012 0,0000 -
HuBi 0,1939 0,6643 0,0000

7. tablazat: A slgér populacidk koézoétti genetikai tdbolsagok (Nei, 1983)
(HuDu: dunaféldvari, HuBi: biatorbagyi, LeO: lengyel orszagi/Olsztyn/
populaciok).
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A vart és a megfigyelt heterozigozitas, valamint azok kapcsolata nagyon
fontos, a populacié statuszara vonatkozé informaciok. A sillé populaciok kézil a
balatoni, a duna-deltai és a német populacidk (a 3 természetes populacid) nem
térnek el a Hardy-Weinberg egyensulytél, de a dalmandi statisztikailag is szignifikans
mértékben eltér az egyensulytdl, akar csak a vizsgalt sligér populaciék. Mind a
dalmandi, mind a sugér mintdk tégazdasagban fenntartott, mesterségesen
tenyésztett populaciékbdl szarmaznak. Az egyensulytol valé eltérés feltehetéen a
néhany generacié o6ta fenndllé antropogén hatads, azaz a mesterséges (direkt,vagy
indirekt) szelekcié eredménye.

Vizsgéltuk a populaciok kozo6tti genetikai tévolsagokat is. A legkisebb
tavolsagot, mindkét faj esetén a magyar populacié kozétt talaltuk, ami egyaltalan
nem meglepd. A sill6 populacidk esetén tudtuk, hogy a dalmandi populéciét a
Balatont6l szarmazd egyedekbdl alapitottak a slgér esetén pedig ezek kozott
legkisebb a foldrajzi tavolsag. A legnagyobb tavolsag a német és a roman populacio
kozott volt. Osszességében a tapasztalt genetikai tavolsagok tiikrozik a foldrajzi
tavolsagokat. Ugyanakkor a fenti adatok, tébb (jelenleg a terjedelemre vald
tekintettel) nem részletezett populacié genetikai mutatéval 6sszhangban arra utalnak,
hogy a vizsgalt természetes slillé populacidk viszonylag ,érintetlenek”.

Az eddigi kutatasi eredmények és tapasztalatok alapjan, munkankat
szeretnénk (legalabb kis mértékben) a jévében is folytatni, és tovabbi eréfeszitéseket
tenni az eredmények és a markerek felhasznalasara a vizsgalt fajok populacio-
genetikai analizisében és nemesitésében. Ugy véljiik, hogy a harom halfajbdl nyert
genetikai markerek jelentds mértékben ndvelték a fajok vizsgalatara felhasznalhat6
molekularis genetikai eszkbdztarat és a vellk végzett populacidogenetikai felmérések
ndvelték a vizsgalt fajokrol eddig ésszegyjtétt tudasanyagot. Ezért tisztelettel kérjik
jelentéslink pozitiv értékelését és elfogadasat, tovabba nagyon kdszénjiok az OTKA
hathatés tamogatasat.

A munka eredményei 8 hazai és 5 nemzetkdzi konferencian keriltek
bemutatasra, valamint tébb részeredmény és tapasztalat szerepel harom nemzetkdzi
tudomanyos, referalt folydiratban megjelent cikkben. Tovabba, 2010 és 2013 kdzott
egy TDK dolgozat, harom MSc diplomamunka és varhatéan egy PhD munka késziil
a kapott eredményekbdl (lasd 2. melléklet).

Mindemellett, mivel egy cikklink még a publikalas fazisdban van, tovabba tébb
a projektbdl szarmaz6é eredményének a kdzlését késébb, 2 éven belil tervezzik,
ezért tisztelettel kérjik, hogy a jelentésben foglaltak alapjan szlleteend6é minésitést
szikség esetén az OTKA kiegészit6 eljarasban késébb mddositsa, figyelembe véve
a késébb megjelent kbzleményeket is.

KodszOnettel és tisztelettel:

Kovacs Balazs
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1. Melléklet:

Az 0j mikroszatellitek kimutatasara hasznalt PCR reakciok javasolt
anellacios homérsékletei és magnézium koncentracioja

Mikroszatellit Ikusz | 1€l méret | MeCla hﬁ:qeilras,glzset Mikroszatellit Ikusz | 1€l méret | MeCla hﬁrr;ee”ricellflset
(bp) (mM) °C) (bp) (mMm) “0)
Afrikai harcsa (Clarias gariepinus) markerek Afrikai harcsa (Clarias gariepinus) markerek
1. KD 2 Cg 86-112 1,50 59 45. KD 357 Cg 327-343 2,00 55
2. KD 3,4 Cg 132-150 1,50 59 46. KD 367 Cg 199-247 2,00 58
3. KD 10K Cg 98-136 1,50 59 47. KD 368 Cg 313 2,00 55
4. KD 40 Cg 147-160 | 1,50 59 48. KD 369 Cg 339 2,00 55
5. KD 114 Cg 76-120 1,50 55 49. KD 370 Cg 275-287 2,00 55
6. KD 122 Cg/A 140-173 1,50 56 50. KD 638 Cg 239-250 2,00 55
7. KD 122 Cg/B 237-257 1,50 55 51. KD 639 Cg 177-220 2,00 55
8. KD 132 Cg 98-135 | 1,50 55 52. KD 640 Cg 232 2,00 55
9. KD 175 Cg 153-167 | 2,00 55 53. KD 643 Cg 309 2,00 55
10. KD 214 Cg 148-152 2,00 55 54. KD 644 Cg 127-134 2,00 55
11, KD 236 Cg 250-252 2,00 55 55. KD 645 Cg 185-191 2,00 55
12, KD 243 Cg 274-298 2,00 55 56. KD 647 Cg 116-130 2,00 55
13, KD 281 Cg 141 2,00 55 57. KD 649 Cg 157-170 2,00 55
14, KD 285 Cg 327 2,00 55 58. KD 651 Cg 145-210 2,00 55
15, KD 287 Cg 117 2,00 55 59. KD 652 Cg 112-161 2,00 58
16. KD 288 Cg 162-176 2,00 55 60. KD 653 Cg 179-191 3,00 55
17. KD 289 Cg 93-113 2,00 55 61. KD 657 Cg 150-164 2,00 54
18. KD 290 Cg 212-217 2,00 55 62. KD 661 Cg 106-145 3,00 55
19. KD 294 Cg 308-340 2,00 55 63. KD 663 Cg 196-202 2,00 55
20. KD 298 Cg 168-194 2,00 55 64. KD 665 Cg 119-181 2,00 58
21. KD 299 Cg 252-270 | 2,00 55 65. KD 668 Cg 266 2,00 55
22. KD 305 Cg 132 2,00 55 Sull6 (Sander lucioperca) markerek
23. KD 307 Cg 96-100 2,00 55 66. KD 84 Sl 114-181 1,5 59
24. KD 308 Cg 236 2,00 55 67. KD 146 SI 134-144 1,5 55
25. KD 312 Cg 206-218 2,00 55 68. KD 150 SI 115-117 1,5 55
26. KD 316 Cg 103-111 2,00 55 69. KD 192 Sl 190-225 2,00 55
27. KD 317 Cg 189 2,00 55 70. KD 195 SI 98-106 2,00 55
28. KD 321 Cg 222 2,00 55 71. KD 198 SI 514-527 2,00 55
29. KD 330 Cg 172-176 2,00 55 72. KD 203 SI 135-143 2,00 55
30. | KD 331 newCg 218 2,00 55 73. KD 260 SI 169-208 2,00 55
31. KD 332 Cg 143-145 2,00 55 74. KD 268 Sl 223-227 2,00 55
32. KD 336 Cg 294-296 2,00 55 75. KD 204 S| 131-162 3,00 55
33. KD 337 Cg 97-105 2,00 55 76. KD 373 SI 169-200 2,00 55
34, KD 339 Cg 145-166 | 2,00 55 77. KD 376 SI 105 2,00 55
35. KD 341 Cg 166 2,00 55 78. KD 379 Sl 236 2,00 55
36. KD 342 Cg 148 2,00 55 79. KD 382 S| 157 2,00 55
37. KD 344 Cg 217 2,00 55 80. KD 384 S| 257-278 2,00 55
38. KD 346 Cg 151 2,00 55 81. KD 386 SI 169-229 2,00 55
39. KD 348 Cg 173 2,00 55 82. KD 387 Sl 151 2,00 55
40. KD 352 Cg 228 2,00 55 83. KD 389 Sl 208-242 2,00 56
41. KD 353 Cg 276 2,00 55 84. KD 390 SI 427 2,00 55
42. KD 354 Cg 216-218 2,00 55 85. KD 395 S| 217-253 2,00 55
43, KD 355 Cg 125-183 3,00 55 86. KD 397 Sl 161-169 3,00 52
44, KD 356 Cg 264-279 2,00 55 87. KD 404 S| 330-359 2,00 55
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Mikroszatellit Ikusz | 1€l méret | MeCl hﬁﬁiﬁiﬁit
(bp) (mM) )
Sullé (Sander lucioperca) markerek
88. KD 410 S| 240-263 2,00 55
89. KD 412 S| 184-267 2,00 55
90. KD 416 S| 91-123 3,00 55
91. KD 417 S| 260-281 2,00 55
92. KD 420 S| 124-144 2,00 55
93. KD 422 S| 123-144 2,00 55
94. KD 423 S| 144-163 2,00 55
95. KD 424 S| 162 2,00 55
96. KD 672 S| 107 2,00 55
97. KD 673 S| 213 2,00 55
98. KD 676 S| 204 2,00 55
99. KD 682 S| 213 2,00 55
100. KD 686 S| 107 2,00 55
101. KD 687 S| 167 2,00 55
102. KD 698 S| 182 2,00 55
103. KD 701 SI 273 2,00 55
104. KD 703 S| 133 2,00 55
105. KD 704 S| 234 2,00 55
106. KD 705 S| 248 2,00 55
107. KD 706 S| 152 2,00 55
108. KD 707 S| 106-110 2,00 55
109. KD 711 S| 184 2,00 55
Sugér (Perca fluviatilis) markere

110. KD 213 Pf 185 2,00 55
111. | KD 274 Pf new 372 2,00 55
112. KD 426 Pf 148-160 2,00 55
113. KD 427 Pf 153-271 2,00 55
114. KD 428 Pf 89-227 3,50 55
115. KD 432 Pf 102 2,00 55
116. KD 434 Pf 115 2,00 55
117. KD 439 Pf 185-191 3,00 55
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Mikroszatelit I6kusz | 1€ méret | MeCla hﬁr"rilii'ﬁit
(bp) (mM) )
Sugér (Perca fluviatilis) markerek

118. KD 441 Pf 111 2,00 55
119. KD 448 Pf 205 2,00 55
120. KD 449 Pf 236 2,00 55
121. KD 450 Pf 226 2,00 55
122. KD 451 Pf 165 2,00 55
123. KD 455 Pf 171 2,00 55
124. KD 456 Pf 246 2,00 55
125. KD 464 Pf 169-275 2,00 55
126. KD 466 Pf 130 2,00 55
127. KD 467 Pf 136-144 | 2,00 55
128. KD 471 Pf 160 2,00 55
129. KD 477 Pf 258 2,00 55
130. KD 484 Pf 167 2,00 55
131. KD 485 Pf 178 2,00 55
132. KD 488 Pf 221 2,00 55
133. KD 491 Pf 196 2,00 55
134. KD 494 Pf 211 2,00 55
135. KD 495 Pf 165 2,00 55
136. KD 500 Pf 120-133 3,00 52
137. KD 716 Pf 136 2,00 55
138. KD 719 Pf 125-155 | 2,00 55
139. KD 723 Pf 116 2,00 55
140. KD 725 Pf 222 2,00 55
141. KD 726 Pf 141 3,00 55
142. KD 728 Pf 198 2,00 55
143. KD 729 Pf 203 2,00 55
144. KD 730 Pf 205 2,00 55
145. KD 731 Pf 218 2,00 55
146. KD 732 Pf 205 2,00 55
147. KD 737 Pf 361 2,00 55
148. KD 739 Pf 179 2,00 55
149. KD 745 Pf 219 2,00 55
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