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Az elmult fél évszazadban a molekularis modszerek intenziv
fejlédésének koszonhetden a kiilonbozd genetikai markerek egyre
elterjedtebbekké valtak a biodiverzitas vizsgalataban. Az egyes
markereknek szamos felhasznalasi lehetésége van: alkalmasak
lehetnek a fajok azonositasara, a fajok kozotti vagy a fajokon beldili
leszarmazasi kapcsolatok tisztazasara, de akar még az egyedek
kozotti rokoni kapcsolatok feltarasara vagy egyedi szint( azonositasra
is. A modszerek kombinalasa révéen pedig rendkivil komplex képet
alakithatunk ki az adott kutatasi kérdés vonatkozasaban.

llyen komplex kutatast végeztink két, igen specialis életmodu
lepkefaj, a Phengaris alcon és a Ph. arion kiilonb6zé fenoldgiai formai
esetében. A modern morfometria és a genetika valtozatos eszkoztarat
felhasznalva, kiilonb6zd DNS régiok, szamos enzim-és mikroszatellit
lokusz parhuzamos vizsgalataval sikerUlt olyan kutatasi kérdéseket
megvalaszolnunk, amelyek régdta foglalkoztatték a kutatokat. igy
példaul els6ként igazoltuk a magashegyi Hirschke-féle rebeli genetikai
kilonallésagat a Ph. alconon belll, illetve fényt deritettlink a Ph. arion
eltéré formainak eredetére.



Novenyi populaciogenetikai vizsgalatok -
egyiittmiikodés a kezdetektol napjainkig

Engloner Attila
Okoldgiai Kutatokézpont, 1113 Budapest, Karolina Ut 29.

Az el6éadas bemutatja a Magyar Természettudomanyi Muzeum DNS
laborjaval annak alapitasa ota tartd szakmai egytttmUkodést, valamint a
kozel husz éves kooperacionak koszonhetd néhany kiemelt tudomanyos
eredmeényt.

A Major Agnessel kdzds vizsgélatok még az Edtvés Lorand
Tudomanyegyetemen indultak, majd az elkezdett munka a Muzeumban

folytatodott vele, valamint Tuschek Mariaval, késébb Krizsik Viraggal.

Valdjaban a kiépilében levé labor miszereink belizemelése nagyrészt
az eléadasban bemutatandd novényi mintakkal tortént. A vizsgalatok
eredmeényeibdl késébb szamos kozos tudomanyos cikk szlletett.

A novényokoldgiai kutatasok kiterjedtek tobbek kozott a nad
kolonizaciojaval és pusztulasaval kapcsolatos, az €léhely hidrologiai
adottsagaitol figgé genetikai diverzitas valtozasokra, valamint kilonbdzé
hinarfajok populacié genetikai vizsgalataira. Utobbiak jelenleg is folynak
Bereczki Judittal val6 egyittmukodésben.

A kutatasoknak koszonhetéen nem csak novényokologiai eredmények
szilettek, hanem a kiilonboz6 genetikai modszerek eredményeinek
kiértékelése példaul egy Uj tobbvaltozés matematikai adatelemzé
modszer kifejlesztését is elésegitette.

Gombagénbank a Magyar Természettudomanyi
Muzeumban

Locsmandi Csaba és Vasas Gizella

Gombagydjtemény, Novénytar, Magyar Természettudomanyi Muzeum,
1087 Budapest, Kényves Kalman kérdt 40.

Szaprotrof gombafajok ex situ megdérzésére hosszu tavon a gombak
izolatumainak kontrollalt lefagyasztasa, és folyekony nitrogénben, -196
°C-on torténd elhelyezése a legbiztonsagosabb modszer.

AMagyar Természettudomanyi Muzeum Novénytaraban mar az 1950-es
években elkezd6dott gombak izolalasa. Az akkori tenyészetgyUjtemeény
féleg termesztésbe vonhatd fajokat tartalmazott, melyeket agar
taptalajon, idészakos atoltassal tartottak fenn. 1990-ben a munkaigényes
és a befertézddés veszélyét is magaban hordozé periodikus atoltasok
helyett attértiink a tenyészetek folyékony nitrogénben, -196 °C-on torténd
tarolasara. Ezt az idépontot tekintjik a Génbank létrehozasanak. Célul
tliztlk ki a Karpat-medenceében talalhatod korhadékbontd gombafajok
izolalasat és krioprezervaciojat, kilonos tekintettel a gyakori, a
termesztési vagy egészségvédelmi szempontbdl fontos, valamint a ritka
€s a magyarorszagi védett fajokra.

A Génbankban elhelyezett gombafajok és azok izolatumainak szama
gyUjtémunkank révén folyamatosan bévdl.

Jelenleg 348 szaprotréf gombafaj 1376 izolatumat tartjuk fenn,
haromszoros ismétlésben. A fajok makro- és mikromorfoldgiai bélyegek
segitségével torténé meghatarozasa mellett, 2024-ben elkezdtik
a Génbankban tarolt gombafajok genetikai, ITS-szekvencia alapu
azonositasat is.

A Génbankban elhelyezett, lefagyasztott tenyészetek korlatlan ideig
felhasznalhatok, mutacioktdl és fertdzésektdl mentesek, biztos genetikai
alapot jelentenek az élettani és okologiai kisérleti munkakhoz, tovabba
lehetdséget teremtenek a ritka, veszélyeztetett vagy kihalassal fenyegetett
gombafajok természetes éléhelytikre valo visszatelepitésére is.



Zuzmok DNS-alapu azonositasanak lehetoségei
a Magyar Természettudomanyi Mizeum zuzmo-
gyijtemeényeéeben

Varga Nora', Lokos Laszlo' és Farkas Edit?

I Zuzmaogydjtemény, Novénytar, Magyar Természettudomanyi Muzeum,
1087 Budapest, Kbnyves Kalman krt. 40.

2 HUN-REN Okoldgiai Kutatékézpont, Okoldgiai és Botanikai Intézet,
2163 Vacratot, Alkotmany u. 2-4.

A zuzmokat miniatlr 6koszisztémaknak tekintjik, hiszen tobbféle
rendszertani kategoriaba tartozé kozosseég kolcsonhatasa hatarozza
meg és alakitja ki a jellemzé megjelenési formajukat. A zuzmotelep
fé tomegét alkoté gombapartner obligat médon, néhany kivétellel,
csak zuzmo formaban él, ezért ezt a komponenst vesszik alapul a
rendszertani besorolashoz. Jelen ismereteink szerint kozel 950 zuzmdfa;
iIsmert Magyarorszagrol, melyek harom kivétellel, a tomlésgombak kozé
tartoznak.

Molekularis genetikai azonositashoz a gombak korében elfogadott,
univerzalis vonalkodrégiot, az ITS régiot hasznaljuk a zuzmoképzé
gombak vizsgalatara. A fajok azonositasa, a zuzmohatarozas azonban
minden esetben komplex feladat, mert az éléhelyi, kémiai és morfoldgiai
jellemzdket is figyelembe kell venni a genetikai informacio mellett. Maga
a szekvenciaadat tapasztalataink és a nemzetkdzi megitélés szerint
nem elegendd az azonositashoz, am a kriptikus fajok kimutatasanak fé
modszere.

Vannak olyan csoportok, mint pl. a Cladonia nemzetség, ahol az ITS nem
minden esetben alkalmas a faji szint( elkilonitésre, erre az RPB2 gén
részleges szekvenciaja alkalmasabb.

A gombak mellett egyre hangsulyosabb az algapartner szerepe, de jelen
tudasunk szerint ugyanaz az algafaj tobb gombafajjal is egyditt élhet.
Azonositasukhoz ITS és RBCL régiok alkalmazhatok.

Az MTM Molekularis taxondmiai laboratériumaban tébb zuzmopéldanyt
vizsgaltunk és azonositottunk, tehat mar rendelkeziink szekvenciakkal. A
vizsgalatok leginkabb limitalo tényezéi a mintak kora és allaga, valamint
a rendelkezésre allo hiteles szekvencia adatok szama kiilonb6zé
nemzetkdzi adatbazisokban.

Europai és dél-koreai televényféreg fajok
molekularis taxonomiaja

Nagy Hajnalka', Felféldi Tamas??®, Yong Hong?,

Do6zsa-Farkas Klara®

' Rakok és egyeb vizi gerinctelenek gydjteménye, Talajzooldgiai
gydjteménycsoport (GilisztagyUjtemény), Allattar, Magyar Természettudomanyi
Muzeum, 1088 Budapest, Baross utca 13.

2 Mikrobiolégiai Tanszék, ELTE Eotvos Lorand Tudomanyegyetem,
1117 Budapest, Pazmany Péter sétany 1/C.

3 Vizi Okoldgiai Intézet, HUN-REN Okoldgiai Kutatokozpont, 1113 Budapest,
Karolina ut 29.

4 Mezégazdasagi Bioldgia Tanszék, Jeonbuk Nemzeti Egyetem, Jeonju 54896,
Dél-Korea. .

5 Allatrendszertani és Okoldgiai Tanszék, ELTE EGtvos Lorand Tudomanyegyetem,
1117 Budapest, Pazmany Péter sétany 1/C.

Az enchytraeidak csaladja a gyUrtsférgek (Annelida) torzsén belll a
nyeregképzdk (Clitellata) osztalyaba tartozik. A televényférgek kistestUek,
altalaban fehéres szintiek. Az enchytraeidak igen elterjedtek, lényegében
barmilyen élettérben eléfordulnak, mint példaul sarkkori éléhelyek, tropusok,
gleccserek altal boritott hegyek vagy tengerek. Kutatasunk soran célul tdztik
ki a kevésbé ismert dél-koreai televényféreg fauna feltarasat és az eurdpai
televényféreg kozosség tanulmanyozasat, killonds tekintettel a tudomanyra
nézve Uj fajok leirasara és a fajokon beldli kriptikus diverzitas felfedésére.
16 kilonbozd dél-koreai hegy talajmintaibdl izolaltunk televényférgeket,
tovabba ausztriai és magyarorszagi mintavételi helyszinek mintaibdl is
gyUjtottink egyedeket. A példanyokat a pontos azonositas érdekében
alapos, sok karakterre kiterjedé morfoldgiai vizsgalatnak vetettik ala, és
DNS-alapu molekularis bioldgiai médszerek segitségével filogenetikai
elemzéseket végeztiink vellk. A filogenetikai analizishez a mitokondrialis
COI gén, a nuklearis H3 gén és a nuklearis ITS régid szekvenciait hasznaltuk,
az Uj genus-jelolt egyedek esetében a mitokondridlis 12S és 16S rRNS gén,
valamint a nuklearis 18S és 28S rRNS gén bevonasaval egészitettiik ki a
molekularis elemzést. A morfoldgiai és a molekularis vizsgalatok eredményei
alapjan 15 Uj televényféreg fajt irtunk le Dél-Koreabol, amelyek kilenc genusba
tartoznak. Ezen genusok kozUl egy ujnak bizonyult a tudomany szamara,
ezt Decimodrilus-nak neveztik el. Harom Uj fajt Magyarorszagrol irtunk e,
amelyek mindegyike a Fridericia genus tagja. 12 olyan fajt talaltunk, amelyek
a dél-koreai faunara nézve Uj fajok, ezek egy kivételtdl eltekintve Eurdpaban
is jelen vannak, ahol széles elterjedéssel birnak. A filogenetikai elemzés
eredményei alapjan ezen fajok koreai és eurdpai példanyai ugyanazon fa
képviseldi, de sok esetben jelen van bennik a kriptikus genetikai diverzitas.



Kételtiiek és hiillok populaciogenetikali,
filogeografiai és természetvédelmi célu genetikai
és genomikai vizsgalata az MTM Molekularis
Taxonomiai Laboratoriumaban 2006 ota

Voros Judit
Hal-, kétéltd- és hiillégydjtemény, Allattar, Magyar Természettudomanyi
Muzeum, 1088 Budapest, Baross utca 13.

A Molekularis Taxonomiai Laboratorium megalakulasa 6ta a hazai kétéltd-
és hilléfauna jelentds része valamilyen téma keretében feldolgozasra
kerUlt muzeumi projektben. Multilokusz vizsgalatok alkalmazasaval a
Magyarorszagon eléforduld hat farkos kétéltdfaj (foltos szalamandra,
alpesi gbte, pettyes géte, tarajos géték) molekuldris taxonomiai,
populaciogenetikai/genomikai és filogeografiai vizsgalatat végeztik
el karpat-medencei populaciokon, két tudomanyra vagy faunara U
alfajt azonositva. A farkatlan kétéltliek kozil hat békafajt vizsgaltunk,
filogeografiai vagy hibridizacids elméleteket tesztelve (voroshasu és
sargahasU unka, barna varangy, zoldbéka komplex). A Vertebrates Genome
Project keretében elkészitettiik a barna asdbéka referenciagenomjat.
Hull6k kozUl a mocsari teknds és a labatlangyik genetikai valtozatossagat
kutattuk a Karpat-medencében, pontositva a két labatlangyik alfaj
elterjedését és hibridzonajuk elhelyezkedését. Osztrak-magyar
egylttmUkodés keretében genomikai elemzést (ddRADSeq) végeztiink
a kaszpi haragossiklo teljes eurazsiai elterjedési terlletén. A vadbefogott
és tenyésztett rakosi viperaallomanyok természetvédelmi célu genetikai
elemzése a labor megalakuldsa 6ta a muzeum eqgyik fé kutatasi
témajanak szamit. Major Agnestd| atvéve a vadbefogott allomanyok
genetikai vizsgalatanak koordinalasat, 2022-ben lekozoltiik a faj genetikai
valtozatossagardl szerzett ismereteinket. Az ERGA Pilot Project keretében
elkészitettlik és publikaltuk a rékosi vipera referenciagenomjat, és
spanyol kutatokkal egyiittmUkodésben 16 viperaminta (Vipera ursinii es
kozelrokonai) teljes genom szekvenalasaval pontositottuk ismereteinket
a kozottik lévé filogenetikai kapcsolatokrol. A muzeumi példanyok teljes
mitogenomjanak elemzésével kihalt populaciok genetikai valtozatossagat
tarhattuk fel.

Kifejlesztettiik a barlangi vakgéte (Proteus anguinus) kornyezeti

DNS-en (eDNS) alapuld kimutatasat, és sikeresen alkalmaztuk
horvatorszagi barlangokbdl szarmazo vizmintakon. A barlangi vakgéte
populacidgenetikai jellemzéséhez tiz variabilis mikroszatellita lokuszt
fejlesztettlink, és segitségiikkel elemeztiink 4 horvatorszagi vakgéte
allomanyt.

Leirtuk a kétéltleket pusztitd gombabetegség, a kitridiomikozis
korokozojat Magyarorszagrol, Erdélybdl, Thaifoldrél, és feltérképeztiik
el6fordulasat a hazai kétéltlfajokon. Sikeresen izolaltuk a hazankban
elé6forduld kitridgomba-vonalat a Bakonybdl szarmazé sargahasu
unkakrol, ami hozzajarult a gomba eredetének felderitéséhez.

Denevérszisztematikai és -virologiai kutatasok a
Magyar Természettudomanyi Muzeum Molekularis
Taxonomiai Laborjaban

Gorfol Tamas'?, Gyorossy Dorottya?? és Csorba Gabor?

! Virolégiai Nemzeti Laboratdrium, Szentagothai Janos Kutatokdzpont,
Pécsi Tudomanyegyetem, 7624 Pécs, Ifjusag utja 20.

2 Emlésqgydjtemény, Allattar, Magyar Természettudomanyi Mdizeum,
1088 Budapest, Baross utca 13.

3 Bjolégia Tudomanyi Doktori Iskola, Magyar Agrar- és Elettudomanyi
Egyetem, 2100 G6d6bll6, Pater Karoly utca 1.

Az MTM MTL kivalé alapot nyUjt a kiilonbozd muzeumi gydjteményekben
folyd molekularis bioldgiai vizsgalatok, igy az MTM Emi&sgyUjteményhez
kapcsolddd kutatasok végzéséhez is. A denevérszisztematikai
kutatasoknak ma mar szinte elengedhetetlen részét képezik a genetikai
vizsgalatok, Uj fajok leirasa, taxondmiai reviziok csak kiilonleges esetekben
publikalhatok nivos szaklapokban ilyen eredmeények nélkdl.

Az Eml6sgydjtemeény tobb tucat publikacidja kozul kiemelink néhany
példat, melyekhez a laboratoriumban végeztiik a genetikai vizsgalatokat:
el6szor kdzoltiink szekvencidkat a Délkelet-Azsiaban eléforduld Hypsugo
macrotis denevérfajbdl, flogenetikai elemzéseket végeztiink az altalunk
leirt Hypsugo dolichodon denevér és rokonai korében, elemeztik az
Ujonnan leirt Glischropus bucephalus filogenetikai viszonyait, integrativ
taxonomiai modszerekkel tisztaztuk a Falsistrellus nemzetség egyes
tagjainak hovatartozasat, illetve elkilonitettink és leirtunk egy Uj
denevérnemzetséget.



A denevérek igen érdekes virusok rezervoarjai, ezért a viroldgusok
célkeresztjébe kerliltek. A virusok gazdaiként nagyon fontos filogenetikai
és filogeografiai kérdések is felmertilnek, melyek tisztazasara szintén
szamos lehetéség nyilik a laboratériumban.

Természetesen az MTL nagy segitséget jelent az expedicidink
eredményeként és nemzetkozi egylttmUikodések soran az
Emi&sgydjteménybe bekerlilé emldspéldanyok és mintak azonositasaban
is. Az MTM MTL keretében mukodik a Genetikai Eréforrasok
GyUjteménye, mely a Karpat-medence élévilagat tekintve a legnagyobb
lefedettségl mintagydjteménynek szamit. A gyUjtemény néhany allat- és
novenycsoportot tekintve vilagszinten is kiemelked fontossagu.

Genetikai kutatasok az MTL-ben, kiilonos tekintettel
a denevérekre

Gyo6rossy Dorottya'?, Gorfol Tamas?® és Csorba Gabor?

1 Biolégia Tudoményi Doktori Iskola, Magyar Agrér- és Elettudomanyi Egyetern,
2100 G6dolls, Pater Karoly utca 1.

2 Emlésgydjtemény, Allattér, Magyar Természettudomanyi Muzeum,
1088 Budapest, Baross utca 13.

3 Viroldgiai Nemzeti Laboratdrium, Szentagothai Janos Kutatokézpont,
Pécsi Tudomanyegyetem, 7624 Pécs, Ifjusag utja 20.

A genetikai kutatasok rohamos fejlédése alapvetden atalakitja a
tudomanyos szférat és szamos terlileten megjelenik a genetikai
modszerek alkalmazasa, kiilonbozé szinteken. Az elmult évek soran
a Molekularis Taxonoémiai Laboratoriumban genetikai kutatasokat
veégeztlnk, melyek kozil néhany kiemelkedd fontossagut szeretnék
bemutatni. Az EmI&sgydjtemeény fejlesztése soran a barcoding alapu
fajazonositasi modszert alkalmaztuk, mely lehetévé teszi a nem
meghatarozott, vagy bizonytalan emlds fajok azonositasat. Ugyancsak
ezzel a modszerrel azonositottunk vietnami denevéreket is, és igy
a hozzajuk kapcsolodd hangokat hozza tudtuk rendelni egy-egy
biztosan meghatarozott fajhoz. Ennek eredmeényeként létrejott az egyik
legatfogobb, tropusi denevéreket érinté hangadatbazis, mely segit a
denevérek hang alapu fajhatarozasaban a biodiverzitas krizis altal egyik
leginkabb érintett tropusi terlleten. Populacidogenetikai vizsgalatokat
is végeztlnk a laboratériumban mikroszatellita I6kuszok alapjan.

Ez a kutatas a fokozottan védett hosszuszarnyd denevér (Miniopterus
schreibersii) hazai és kérnyezd orszagok kozotti populdcios kapcsolatait
célozta meg egy virusfertézés potencialis terjedési Utvonalai utan kutatva.
Ezeken kivll részt veszek kiilonbozé filogenetikai vizsgalatokban is,
melyek soran mitokondrialis és/vagy nuklearis markerek segitségével
vizsgaljuk a fajok kozotti evollcios kapcsolatokat. Az egyik ilyen
kutatas célja a Megadermatidae (Alvampirok) csalad egyik alfajanak
faji rangra vald emelése, melyet 6sszehasonlitd morfoldgiai vizsgalatok,
sokvaltozds statisztikai elemzések és filogenetikai fa rekonstrukcid
tamaszt ala. A masik jelentés kutatas pedig a Myotis sicarius
denevérfajhoz és a ,taxonémia szlrke zénajahoz" kapcsolddik, ahol
kiemeljiik a mitokondrialis és nuklearis markerek egytittes hasznalatanak
kulcsfontossagu szerepét a taxonomiai-szisztematikai kutatasokban.
A kutatémunka mellett a Genetikai Eréforrasok GyUjtemeényét is kezeltem,
illetve gyarapitottam az elmult par évben. Kidolgoztam, majd a kollégakkal
megosztottam egy gyUjtési és tarolasi protokollt. A gyUjtemények kozotti
egyUttmukodésnek koszonhetéen kozel 33.000-re nétt a genetikai mintak
szama, melyek az MTL-ben vannak tarolva -80°C-on. Az ilyen méret(
génbankoknak nélkiilozhetetlen szerepe van a jovébeni kutatasokban,
hiszen ezek a genetikai forrasok biztositjak az alapanyagot a tovabbi
genetikai és molekularis bioldgiai vizsgalatokhoz, el6segitve ezzel az
innovaciot és az Uj felfedezéseket a tudomanyos kozosség szamara.



Magyarorszagi horcsog allomanyok konzervacio
genomikai vizsgalata
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A mezei horcsog 2020-ban nem veszélyeztetett kategoriabol a kritikusan

veszélyeztetett kategoriaba sorolédott at az IUCN értékelése szerint.

A 2020-ban még stabilnak tiiné magyarorszagi horcsog allomany is
gyors UtemU csokkenésnek indult az utobbi években. Egyediil a kisalfoldi
populaciot jellemezi stagnald-novekvd allomanydinamika. Ezért a

horcsog védelme érdekében genomikai kutatasok valtak sziikségessé.

A kutatasokhoz sztikséges mintaanyag gyUjtése érdekében 2023-ban
gyakorlatilag az 6sszes ismert hazai populaciot megmintaztuk. Ennek
eredményeként kozel kétszaz minta gyUlt 6ssze. Ezen tulmenden
a Bécsi Természettudomanyi Muzeumbdl és a Cseh Genetikai
Szovetmintatarbdl is kaptunk minta anyagot, mig szerb, roman, cseh
és orosz kutatokollégak kozremUkodésével kozel Gtven tovabbi mintat
szereztlink be. A hazai horcs6g populacio genetikai szerkezetének
feltarasa érdekében csokkentett genomreprezentalasu (RAD-seq)
technikan alapuld vizsgalatot végeztiink. Az elsé szekvenald konyvtarban
82 egyed genetikai anyagat olvastuk le. Elsédleges elemzések szerint
a Duna két részre osztja a hazai populaciot. Az alfoldi area részen egy
dél-észak iranyu terjedés rajzolodik ki, kikerlilve a Kiskunsag homokos
talaju terileteit. Az egyes allomanyokra jellemzé heterozigotasagi
mutatok egyontetlien alacsonynak adodtak, az adott populaciora
jellemzé allomanydinamikatol fliggetlendl. A tovabbiakban tervezzik
meég egy szekvenald konyvtar osszeallitasat, eqgy alacsony olvasasi
mélységu ugynevezett Ujraszekvenalasi konyvtar osszeallitasat, valamint
folyamatban van egy, a Pannon leszarmazasi vonalba tartozo egyed
referencia szint( teljes genom Gsszedllitasa.

A magyar szocskeegérhez kapcsolodo genetikai és
genomikai hazai kutatasok
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A magyar szocskeegér genetikai kutatasa a 2000-es évek elejére nyulik
vissza. Ekkor hataroztuk meg — az Ujra felfedezett erdélyi allomannyal
egyltt — a borsodi allomany mitokondrialis DNS-alapu filogenetikai
poziciojat. Mar ekkor sejtheté volt, hogy egy kiilonallo taxonrdl van
sz0, amelyet kés6bb a teljes nuklearis citokrom-B gén és IRBP-gén
szekvenciak alapjan sikerUlt bizonyitanunk, miutan a teljes rokonsagi
kort lefedé mintakat gyUjtottlink eurazsiai expediciok soran. Ezzel
parhuzamosan a Bukki Nemzeti Park Igazgatdsag tamogatasaval
mikroszatelliteket fejlesztettlink erre a fajra, amelyekkel sikerdilt
feltarni a borsodi-mezéségi allomany alapvetd konzervacidgenetikai
tulajdonsagait. Ez alapjan a magyar szocskeegér genetikai diverzitasa
alacsony, de nem katasztréfalisan alacsony; inkabb a kozépmezdnybe
tartozik. Sajnos a mikroszatellitek nem adtak kell6 felbontast a borsodi
populacion bellli genetikai struktura feltarasahoz. Részben ezért is
kezdtiink genomi szintd vizsgalatokba. A genomi vizsgalatok a 2010-es
évek végére datalodnak. El6szor egy csokkentett genomreprezentalasu
megkozelitéssel, RADseqg-el végeztik el az utolsé ismert borsodi
populacio populaciogenetikai, illetve -genomikai szerkezetének
feltarasat. Az adatokbdl megallapitottuk, hogy egy nagy, a teljes
terlletre kiterjedd populaciot latunk. Itt mar a szubpopulaciok kozott is
talaltunk genetikai kiilonbségeket (azaz lattunk némi foldrajzi izolaciot
a terlleten keresztiilfolyé csatorna két oldalan), ezek azonban nem
voltak statisztikai értelemben szignifikans kilonbségek. A csokkentett
genomreprezentalasu megkozelités magabiztossagat nagyban javitja, ha
referencia genomot hasznalunk az elemzések soran. Részben ez, részben
pedig a veszélyeztetett faj genomjanak megismerésének sziikségessége
vezetett a magyar szocskeegér teljes genomjanak 6sszeszereléséhez.



Ezt elsé korben a Magyar Természettudomanyi Muzeumban futd LIFE
projekt tamogatasaval, lllumina szekvenciak alapjan, ugynevezett rovid
olvasatokbol raktuk ossze. Ez lehetévé tette a teljes mitokondrialis
genom magas mindségu osszeszerelését, de —a genom szerkezetébdl
adodoan — a kapott referencia genom meglehetésen fragmentalt volt.
Eppen ezért szilkségét éreztiik tovabbi genetikai adatgeneralasanak
a telles genom magasabb mindségl osszeszereléséhez. A sejtmagi
genom kevéshé fragmentalt osszeszerelésére elsésorban Oxford
Nanopore cég altal gyartott szekvenatoron eléallitott hosszu olvasatok
segitségével probalkoztunk. A Debreceni Egyetem altal tamogatott
hosszU olvasatokat generalo kisérletek sikeresen zarultak, mert jelentésen
javult az 0sszeszerelt genom fragmentaltsaga, tehat kevésbé fragmentalt
genomot kaptunk ezen kisérletek utan. Mindazonaltal tovabbi hosszu
olvashatok hozzaadasara van sziikség ahhoz, hogy egy ugynevezett
magas minéségu referencia genomot kapjunk. Ez jelenleg folyamatban
van, az ilyen iranyu kutatast a Biodiversity Genomics Europe konzorcium
tamogatja.

Human archeogenetikai kutatasok modszertana

Neparaczki Endre
Magyar Természettudomanyi Muzeum, 1083 Budapest, Ludovika tér 2-6.

Az emberiség régota foglalkozik a mult megismerésével és az evollcidval
kapcsolatos titkok feltarasaval. Az evoluciobioldgia szlletése el6tt a
kutatas féként morfometriai elemzésekre dsszpontositott. Az 1980-
as évektdl az archeogenetika megjelenése Uj lehetéségeket nyitott a
multbeli események feltarasara. Az asatag DNS vizsgalata, mely 1984-
ben kezdédott, forradalmasitotta a kutatast, lehetévé téve kozvetlen
bizonyitékok szerzését az evollcios eseményekrél. A PCR és mas
molekularis bioldgiai eszkdzok fejlédése tovabbi lendiletet adott az
asatag DNS vizsgalatoknak, lehetévé téve a nagyobb mennyiségu és
jobb mindséql adatok eldallitasat.

Az archaikus DNS kutatasa multidiszciplinaris megkozelitést igényel, és
szamos tudomanyagat érint, beleértve a régészetet, az antropoldgiat
és a genetikat. Ujabban a vizsgélatok az archaikus genom teljes kor(
elemzésére 6sszpontositanak, ami Uj terlletként a paleogenomikanak
vagy archeogenomikanak nevezett.

Az egykor élt egyén orokitéanyaganak vizsgalata lehetévé teszi az
egyén rokonsagi kapcsolatainak pontos rekonstrukciojat, mely fontos
szerepet jatszhat a személyazonositas esetén. Az archaikus és ma €l
népességek populaciogenetikai vizsgalata soran pedig az 6rokl6dé
genetikai valtozatossagot tanulmanyozzuk ezekben a csoportokban,
azért hogy feltarjuk a kozos 6sokkel vald kapcesolatokat és az evollcids
folyamatokat. Az ilyen vizsgalatok segitenek megérteni az emberi faj
sokszinliségét, migracios mintait és az egyes csoportok kozotti genetikai
kapcsolatokat.

A mikroarray tipusu szekvenalas felhasznalasi
teriiletei

Neparaczki Endre
Geneo Services Kft, 1045 Budapest, Berlini utca 47-49.

Napjainkban szamos DNS-szekvenalasi modszer terjedt el, melyek
lehetévé teszik az organizmusok genetikai informacidjanak gyors és
olcsd meghatarozasat. Ezek az Uj generacios szekvenalasi technikak
radikalisan kilonboznek a hagyomanyos Sanger-szekvenalastol, mivel
nagy mennyiségl DNS-mintaval dolgoznak, és lehet6vé teszik a nagy
skalaju genomikai vizsgalatokat.

Amikroarray tipusu szekvenalas egy hatékony és gyors modszer, amelyben
a DNS-mintak feliiletre kikotve keriilnek vizsgalatra. Ez a technika
kilonosen jol alkalmazhatd human populacidgenetikai vizsgalatokban,
betegségek kockazatanak meghatarozasaban, farmakogenetikai
analizisekben, agrogenomikai kutatasokban és mikrobioldgiai fajok
jelenlétének kimutatasaban.

A Geneo Services Kft. az 6rokitéanyagban rejlé egyéni valtozatossag
meghatarozasara specializalodott mikroarray technologiaval. A
vallalkozas egyiittmUkodik a Magyar Természettudomanyi Midzeum
Molekularis Taxonémiai laborjaval. El6éadasom célja, hogy a jovében
projekt szintl egytttmUkodéseket alakitsunk ki annak érdekében, hogy
a piaci alapu szolgaltatasokon feldl, aktivan hozzajaruljon a Geneo
tudomanyos kutatasokhoz és fejlesztésekhez is.



