Kusza Szilvia MTA doktori értekezésének biralata

A disszertacio cime: Genetikai diverzitas és filogenetikai kutatasok Kozép- és Dél-

Eurdpaban é16 domesztikalt és vadon €16 allatfajokban

A témavalasztas aktualitasa:

A dolgozat témavalasztasa tobb szempontbol is aktuélis. A Karpat-medencében megtalalhato
domesztikalt allatfajok 6shonos fajtainak genetikai valtozatossaganak feltardsa tobb szempont
miatt fontos. Adott faj vagy fajta populdcioszerkezetének feltardsa a génmegorzeés
szempontjabol elengedhetetlen. A feltart struktiura Gtmutatéast jelenthet abbdl a szempontbdl
is, hogy a korlatozott pénziigyi eréforrasokat a populacié egyes alegysége kozott hogyan

osszuk meg.

A genetikai variabilitds megtartdsa minden fajban elengedhetetlen feltétele a sikeres

szelekcionak, vagyis a szelekcids elorehaladés fenntartdsanak.

A klimavaltozas altal tamasztott kihivasok olyan tulajdonsagok bevonasat kényszerithetik a
tenyésztési programokba, melyben leginkdbb az Oshonos, a helyi viszonyokhoz

alkalmazkodott fajtak segitségével lehet javuld eredményeket elérni.

A témavalasztas a fentiek mellett azért is indokolt, mert a molekularis genetikai modszerek az
allatnemesitésben is rendkiviil elterjedtek, ezért az értekezésben bemutatott modszerek ma
mar az allattenyésztési genetikai ismeretek fontos és nélkiilozhetetlen részévé valtak.
Magyarorszagon sajnos a tenyészértékbecslés €s a molekularis genetika tudomanytertleteket
jelenleg nem integraltan, hanem kiilon-kiilon miivelik, amin a jovoben mindenképpen

valtoztatni kellene.

Az értekezés cime véleményem szerint tilsdgosan tag keretet jel6lt ki, talan szerencsésebb lett
volna az értekezést a domesztikalt fajtakra korlatozni. A domesztikalt dllomanyokban ugyanis
a tenyésztobnek joval nagyobb lehet6sége van a vizsgalati eredmények alapjan a

populacidszerkezet megfeleld iranyd modositasara.



Az értekezés szerkezete felépitése:

Az értekezés felépitése sajatos. A bevezetés fejezet nagyon rovid minddssze harom oldal.
Ebben a kutatasi el6zményekbdl kideriil, hogy a szerz6 az adott teriilettel régota foglalkozik
és kutatasait gyakorlatilag folyamatosan nemzetkozi egytittmiikodés keretében végzi. A
bevezetés fejezetben taldlhatok az altalanos célkitiizések rész is, mely alapjan a dolgozat
legfontosabb feladata a szerzé kutatomunkéjanak azon eredményeinek bemutatasa, melyek
Kozép- és Dél-Europaban €16 domesztikalt és vadon €16 édllatfajok genetikai sokféleségének

jellemzésével foglalkozott.

A sajat kutatasok bemutatasa a célkitiizéseknek megfelelden két csoportra van felosztva ahol
az egyes domesztikalt és vadonél6 fajokra (fajtdk) vonatkozé kutatasokat 4-4 esettanulmany
keretében mutatja be. Az egyes esettanulmanyok tartalmaznak egy nagyon rovid 1-2 oldalas
irodalmi attekintést, ezt koveti az anyag és modszer, eredmények és azok megvitatdsa, végil
az j tudomanyos eredmények és azok hasznosithatosaga. A fentiek alapjan a dolgozat nem
tartalmaz kiilon fejezetben megadott dsszefoglalast, illetve 0j tudomanyos eredményeket. Ez
utobbi, azaz az 0j tudomanyos eredmények kiilon fejezetben torténd tételes felsoroldsa
véleményem szerint mindenképpen indokolt lett volna. A dolgozat végén taldlhatd az

irodalomjegyz€ék és a koszonetnyilvanitas. A dolgozat terjedelme 6sszesen 115 oldal.

Az MTA doktori értekezés szerkezetének Osszedllitdsdban nincsenek megadott
kovetelmények azért a szerkezet kialakitasa teljes mértékben szerzd elképzelése alapjan
torténik. A jelen értekezés szerkezetét elfogadom, ugyanakkor megjegyzem, hogy az egyes
esettanulmanyok mindegyike bir akkora jelentdséggel, melyek alapjan az egyenként 1-2
oldalas irodalmi 6sszefoglalétol akar jelentdsen hosszabb attekintésben is k6zdlni lehetett
volna a témako6rhoz tartozo kutatasok legfontosabb eredményeit. Esettanulmanyonkeént 10
Osszesen 80 véletlenszerlien kivalasztott hivatkozast ellenériztem. Ezekbdl csupan 2
hivatkozas nem szerepelt az Irodalomjegyzék fejezetben. Az egyes esettanulmanyok
keretében hasznalt moddszerek értelemszertien részben azonosan voltak, ami t6bbszords
ismétlodésekhez vezetett. Egy alternativ szerkezeti forma lehetett volna, hogy a csoportositas
nem az allatfajok/fajtak, hanem az alkalmazott modszerek szerint torténik. Ebben az esetben
egy modszert nem kellett volna tobbszor is valtozatlan formaban megadni. Az értekezés

nyelvezete olvasmanyos, jol érthetd, eliitésektol mentes.



Az értekezés tartalmi megitélése eredmeényei:

Az egyes esettanulményok keretében a szerzO tobbféle molekularis genetikai vizsgalatot
(mikroszatellit marker, mitokondrialis DNS, SNP marker) alkalmazott, melyek alapjan a
kapott adatokat rendkivill széleskoriien, igen sokféle szoftver szakszerli alkalmazasaval
értékelte. Az eredmények alapjan j6 attekintést kapunk a vizsgalt alloményok diverzitasérol,
az esetleges beltenyésztettségi problémakrol, a populacié tagoltsdgarol, illetve az egyes
szubpopulaciok kozti genetikai tdvolsdgok nagysagarol. A dolgozatnak véleményem szerint a
legkevésbé erés pontja az egyes esettanulmanyok végén megadott uj tudomanyos eredmények
és azok hasznosithatésaga alfejezetek. Ezekben a szerzd ismételten olyan megallapitasokat
tesz, melyek nem kévetkeznek az elvégzett vizsgalatokbol, illetve egyéb tevékenységeére is
hivatkozik, melyek amugy nem képezik részét az értekezésnek. Az egyes esettanulmanyok
végén ismételten javasolja a tovabbi vizsgalatok elvégzését, amelyek lehet, hogy indokoltak,
de véleményem szerint ez nem tekinthetd sem kovetkeztetéseknek sem irdnymutato
javaslatnak. A tovdbbiakban az egyes alfejezetekhez kacsolodd — kérdéseimet,

megjegyzéseimet, illetve kritikai észrevételeimet adom meg.

2.1.1. Fejezet: Kérdezem a szerzdt, hogy al4. oldalon STRUCTURE program alkalmazasaval
kapott 2. abra alapjan mi volt a legvaldsziniibb klaszterszam? Az uj tudomanyos
eredményekkel kapcsolatban kérem, hogy indokolja, miért latja az elvégzett elemzések
alapjan bizonyitottnak Mason (1967) allitasat (17. oldal), miszerint a ruda fajta a helyi cigédja

és zackel fajtakdrbe tartozo juhoktél eredeztethet6?

A 17. oldal utolsd bekezdésében a szerzé ezt irja: ,,A vizsgalt fajtak génrezervként kezelenddk
és alapul szolgalhatnak beltenyésztett modern fajtak javitdsara. A kapott eredmények kihatnak
az élelmiszerbiztonsagra, beleértve a genetikai értékek megmentését az éghajlatvaltozasra
adott valaszaik altal”. Véleményem szerint ezek a megéllapitdsok nem kovetkeznek a

dolgozat keretében végzett vizsgalatok eredményeibdl.

2.1.2. Fejezet: Kérem, hogy magyarazza el, hogyan kell értelmezni a 11. téblazat sorait,
kiilénds tekintettel a negativ variancia elemekre. Az eredmények kapcsan a racka allomanyok

esetében a fehér és fekete szinek fajtan beliili valtozatként valo kezelését javasolja. Mit kell



pontosan érteni ez alatt? A 18-19. oldalon leirtak alapjan az egyesiilet 1étrehozasa utan a

vizsgalati eredményeitol fiiggetleniil szin szerinti parositidsokat végeznek.

A 25. oldalon a STRUCTURE program alkalmazasaval kapott eredmények alapjan a
legmegbizhatobb eredményt a K=3 csoportositas adta, ami kiilén csoportba sorolta a bosnyak
allomanyt, illetve a harom fehér, valamint a harom fekete allomanyt, igazolva az alkalmazott

maddszerben rejlo lehetdségeket.

A 26. oldal elsé bekezdésének végén a szerz6 azt irja, hogy beltenyésztéses leromlasra utald
jeleket mutatott ki elsddlegesen a fekete szinvéltozatban. Ez a megallapitas szerintem nem
kovetkezik az elvégzett vizsgalatokbol, hiszem semmilyen értékmérd tulajdonségra vonatkozo
mérések nem torténtek. Ebbél az is kovetkezik, hogy a tulajdonsagban mutatott teljesitmény
csokkenését sem lehetett kimutatni a novekvo beltenyésztési egyiitthatd fliggvényében. A
beltenyésztettséggel kapcsolatos negativ megjegyzése a racka kapcsdn mar csak azért is
meglepd, mert a 10. tdblazatban szerepld Fis értékek az 0sszes vizsgalt dllomanyban nullahoz
kozeli értéket mutattak. Ezzel szemben a 2.1.1. fejezetben a cigdja esetében nem tett emlitést
a beltenyésztettségrol pedig a 3. tablazatban a 10. tablazati értékeket jelentésen meghalado
0,23-0,43-as F)s értékekrdl szamolt be. Kérem, a szerzot, hogy értékelje az emlitett cigaja €s

racka allomanyok allapotat a beltenyésztettség szempontjabol. "

Az eredmények ismertetésénél a 26. oldal masodik fejezete (,,Mivel az dshonos fajtakkal lehet
a leggazdasagosabban természetes kornyezetben okologiai feladatot jelent a juhtenyésztd
gazdaknak™) nem kovetkezik az elvégzett vizsgalatokbdl. A 26. oldal harmadik fejezetében

olyan kutatasi tevékenységrol szamol be, mely egyaltalan nem tartozik a dolgozathoz.

2.2.1. A 31. oldalon a 14. és 15. tablazatok alapjan a vizsgalati eredmények szerint a tapasztalt
heterozigozitds meghaladta a vart heterozigozitasi értékeket. A 15. tablazatban szerepld
negativ Fis értékek alapjan egyik fajtaban sem volt nyoma a beltenyésztésnek. A 32. oldalon a
16. tablazatban a szerz6 a roman sziirke, roman barna és roman tarka fajtakban is palacknyak-
hatast mutatott ki. A palacknyak-hatas az allomanyméret atmeneti erdteljes cstkkenését
jelenti, melynek hatédsa az allomanyméret novekedése utan is megmarad. Ennek elsésorban az
allélok szdmanak csokkenésével kellene jarnia, de meglepd a beltenyésztettség teljes hianya,
illetve a magas tapasztalt heterozigozitas is. Kérem, hogy rviden ismertesse, hogy véleménye

szerint nincs-e ellentmondas a tapasztalt eredmények kozott.



2.3.1 Fejezet: A 42, oldalon arr6l szamol be, hogy a paronkénti genetikai tavolsag alapjan a
hucul és konik fajta jelentésen kiilonbozik egymaéstdl, illetve a Przewalski-16t6l. Ezzel
kapcsolatban kérdezem, hogy a kapott eredmény meglepetés volt-e? Ezzel kapcsolatban

kérem ismertesse az ugynevezett ,,outgroup” csoportok bevonasanak magyarazatat.

A 44. oldalon ez irja: ,,Kézremikodésemmel folytatddott a hucul lovak vizsgalata, melynek
soran tobb magyarorszagi ménesbol sszesen 267 kanca 202bp hosszi mtDNS-loop és 686 bp
hosszu citokrom-b szakasza alapjan végeztiink diverzitas vizsgalatot, illetve ellenériztiik a
méneskdnyvek kancacsalad besorolasanak pontossagat. Véleményem szerint a szarmazasi
adatok molekuldris genomikai alapu korrigalasa egy olyan eredmény, ami a hagyomanyos
allatnemesités €s a molekularis genetikai modszerek Gsszevont alkalmazasara iranyul, ezért ez

az irdny véleményem szerint nagyon hasznos és iranymutato.

3.1. Fejezet: Az 57 oldal utolso két bekezdése nem tartozik az értekezés keretében elvégzett

vizsgélatokhoz.

3.3. Fejezet: A 76. oldal utols6 mondata nem tekintheté sem tudoményos eredménynek, sem

javaslatnak.

Az Osszes elvégzett esettanulménnyal kapcsolatban kérdezem, hogy adott populacié genetikai
diverzitasdnak reprezentativ jellemzéséhez mekkora elemszamok sziikségesek, illetve az
egyes vizsgalati modszerek esetében hany mikroszatellitet, mitokondridlis bazispart, illetve
SNP marker alkalmazasat tartja elegendének. Ezek alapjan az egyes esettanulmanyokban

hasznalt elemszamokat megfeleld nagysagunak tartja-e?

A populacid szerkezetét vizsgalva tobbféle genetikai tavolsagot is hasznalt (pl. Fst, NEI).
Eltekintve az alkalmazott szoftverben levé alapbedllitasoktél, mennyiben adnak ezek eltérd

eredményeket? Milyen koriilmények kdzott melyik alkalmazas hasznalatat javasolja?



Dolgozataban alapvetden hdrom kiilonbdzé vizsgalattipust hasznélt (mikroszatellit marker,
mitokondridlis DNS, SNP marker). Kérem, hogy legyen szives ismertetni, hogy gazdasagi
megfontoldsokat is megfontolva, melyik eszk6z milyen célu alkalmazasat javasolja és miért?

Valaszaban legyen szives kitérni az egyéb lehetséges molekularis genetikai modszerekre is.

Osszességében megallapitom, hogy Kusza Szilvia MTA doktori értekezése hiteles adatokat
tartalmaz, sajat kutatasi munkaja eredménye és elegendd 4j tudomanyos eredményt tartalmaz.

Ezeknél az alabbi megfogalmazast javaslom:

Vizsgilataival igazolta, hogy a cigdja fajta egy olyan fajtacsoport, amelybe tébb populaciot
sorolnak, és koziilik tobb értékes, ritka genetikai varidciot tartalmaz. Megéallapitotta, a

vizsgalt llomanyok kozotti genetikai kiilonboz6ségek mértékét.

Megallapitotta, hogy a vizsgalatba vont harom magyar hortob4dgyi racka allomany
(Hortobagy, Matranovak, Salfold) genetikai diverzitdsa kozepes, a kozottikk levd genetikai
kiilonb6zéség elhanyagolhatd, illetve mérsékeltnek tekinthetd mind az alloméanyok foldrajzi

helyei, mind pedig a szinvaltozatok kozott.

Kimutatta, hogy a veszélyeztetett roman sziirke szarvasmarha-dllomany kis
populaciéméretéhez képest, meglepden magas genetikai sokféleséget mutatott, melynek oka a
termelési tulajdonsagok fejlesztését célzo szelekciés munka hidnya, illetve annak alacsony

szintje lehetett,

Igazolta, hogy a hucul fajta mai allomanya nagy diverzitdst mutat. Eredményei alapjan
kimutathaté volt multbeli palacknyak-hatds, tobbes anyaagi eredet, a genetikai szerkezet
strukturaltsaganak hidnya és két masik primitiv 16tdl, a konik, illetve Przewalski lovaktdl vald

genetikai kiilonbdzosége.



MIDNS vizsgalataival bizonyitotta, hogy a kozép-és kelet-eurépai vaddisznok tobbsége az
eurépai E1-C haplocsoportba sorolhatéak. A vizsgalatba vont foldrajzi régidban gyenge
genetikai strukturaltsagot mutatott ki.

A genetikai szerkezet és filogenetikai vizsgalatokkal kimutatta, hogy a kozép-, kelet-eurdpai
mezei nyul dllomanyok az EUR és AKK vonalba tartoznak. Tobb esetben kimutatta az emberi
tevékenységek (attelepitések) hatasat. Magyarorszdgon csak eurdpai vonalba tartozé
egyedeket talalt. Minden vonalban nagy haplotipus diverzitdst mért, mig kozelmultban

bekovetkezett expanzi6 nyomait csak a kzép-eurdpai alcsoportban mutatta ki.

Bizonyitotta, hogy a gyors iitemben nivekvé sakal 1étszam alacsony genetikai variabilitast és
strukturat mutat, szemben mdas kutyafélékkel, vagy az izraeli sakal populdcioval és az

expanzio délrdl északra torténik.

Vizsgalataival igazolta, hogy damszarvas faj alacsony szintli diverzitdssal rendelkezik (ezen
beliil a magyar allomany is). Azonban ennek ellenére, a mintazott teriileten 2 ] haplotipust irt

le.

A fentiek alapjan a doktori munka tudomanyos eredményeit elegendének tartom az MTA

doktora cim megszerzéséhez, a nyilvanos védés kitiizését javaslom.

Kaposvar, 2020.01.07.

Prof. Dr. N%%%Sc.
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KUSZA SZILVIA
Genetikai diverzitas és filogenetikai kutatdsok Kozép- és Dél-Europaban
€16 domesztikalt és vadon €18 allatfajokban

cimi doktori munkajarol.

A doktori munka tudoményos eredményeit elegendének tartom az MTA doktora cim

megszerzéséhez, a nyilvanos védés kitlizését javasolom:
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