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1. JELOLESEK ES ROVIDITESEK JEGYZEKE

Bayesian Information Criterion / Bayes-féle informacios

kritérium

Base pair / bazispar

Discriminant Analysis of Principal Components / Fékomponens diszkriminancia
analizis

Deoxyribonucleic acid / dezoxiribonukleinsav

Ethylenediaminetetraacetic acid / etilén-diamin-tetraecetsav

Inbreeding coefficient / Beltenyésztési egytitthato

Fixation index / fixacios indexek

Global Positioning System / globalis helymeghatarozo rendszer

Expected Heterozygosity / vart heterozigozitas

Observed Heterozygosity / megfigyelt heterozigozitas

Hardy-Weinberg Equilibrium / Hardy-Weinberg egyensuly

Shannon Information Index / Shannon-Weaver informaciés Index

International Union for Conservation of Nature / Természetvédelmi Vilagszovetség
Cluster / klaszter

Large Carnivore Initative for Europe / Nagytesti ragadozokra vonatkozd eurdpai
kezdeményezés

Mitochondrial DNA / mitokondrialis DNS

Number of alleles / allélszam

Principal Component Analysis / fékomponens analizis

Principal Coordinates Analysis / fékoordinata analizis

Polymorphism Information Content / Polimorfizmus informacios tartalom
Polymerase Chain Reaction / polimeraz lancreakcid

Single Nucleotide Polymorphism / egypontos nukleotid polimorfizmus

Short Tandem Repeat / rovid, egymas utan ismétlddé DNS szakasz



2. BEVEZETES, CELKITUZESEK

2.1. Bevezetés

A nagytestli ragadozok a leginkabb vitathat6 és kihivasokkal teli allatcsoportok kozé
tartoznak, abbdl a szempontbo6l, hogy megoérizziik 6ket modern €s zsufolt vilagunkban (Chapron
et al. 2014). Védelmiik a fejlett eurdpai orszagokban szigoru feltételekhez kotott nem csak az
¢lohely ¢€s a zsakmany hozzaférhetdsége szempontjabdl, hanem a helyi kozdsségek €s érintettek
(allattartok és vadgazdalkodok) szempontjabol is (Linnell et al. 1999, Berger 2006).

Ezek a fajok fontos szerepldi az Okoszisztémaknak, mivel tobbnyire a taplalkozasi piramis
magasabb szintjein vagy csucsragadozoként helyezkednek el. Ebbdl adoddan szabalyozhatjk az
alattuk elhelyezkedd ¢éldlények dallomanyat, stabilizalhatjdk a tarsuldst és javithatjak a
zsakmanyfajok populacidinak mindségét (Heltai & Szemethy 2010). Tovabba a ragadozdk nagyon
jo indikatorok is lehetnek, mivel szerepiikb6l adddoan jellemezhetik a taplaléklanc és az
Okoszisztéma allapotat. A zsakmanypopulaciok allomanyanak mennyiségi és mindségi valtozasa
befolyasolja a ragadozdkat, szabalyozhatja azok 1étszamat, a két populécio tehat hat egymasra
(Torok & Fodor 2002). Napjainkra Eurdpéaban tobb nagyragadozo populacidja ndvekvd tendenciat
mutat — gy, mint a sziirke farkas és a barna medve (Deinet et al. 2013) —, mely elsésorban az
elmualt évtizedekben kialakulé védelmi programoknak, jogi védelemnek, a kozvélemény
tudatossag javitasanak, illetve az él6hely-rehabilitacidknak koszonheté (Chapron et al. 2014).
Sokuk az el6z6 évszazadban bekovetkezd illegalis vadaszatnak és az él6helyek darabolodasanak,
besziikiilésének koszonhetéen veszélybe keriilt, populacidik napjainkban is csdkkend félben
vannak (Ripple et al. 2014).

A biologusok szamara mindig is kihivast jelentett, hogy miképpen vizsgaljak a ritka allatfajokat,
mint példaul a ragadozokat is (Long et al. 2008), ugyanis ezek a fajok nehezen megfigyelheték
rejtozkodd é€letmodjuknak koszonhetéen. Ezen fajok vizsgalatdira megfeleld6 monitorozasi
technikdk a nem invaziv modszerek (Boitani & Powell 2012), melyek koziil néhany alacsony
koltségvetésii vizsgalatot tesz lehetévé (Heurich et al. 2012). Emlds fajok jelenlétének
Kimutatasara igen gyakori modszerek példaul a nyomolvasas és az tiriilék, vagy vizelet mintak
gyljtése (Liebenberg 1990; MacKay et al. 2008; Schwartz & Monfort 2008), az akusztikus
monitoring (Comazzi et al. 2016), kameracsapdas felmérések (Meek et al. 2014), illetve a
szérmintakon végzett felmérések is (Kendall & McKelvey 2008). Ezekkel a vizsgalati
modszerekkel az azonositas altalaban csak csalad szintig lehetséges, a faj és egyed szintii hatarozas

sok esetben nem végezhetd el (Heinemeyer et al. 2008, Kendall & McKelvey 2008). Faj és egyed



szintli hatarozashoz, illetve populacios jellemzok vizsgalatdhoz (palacknyakhatas, rokonsagi fok,
stiriség) genetikai vizsgalatokra van sziikség. A modszerek koziil az iiriilékbdl és vizeletbdl
torténd hatarozas, illetve a szOrhatarozas genetikai vizsgalatokat is lehetdvé tesz (Kendall &
McKelvey 2008).

A sziirke farkas (Canis lupus) torténelmi szempontbol széles korben elterjedt faj, melyet a 18-20.
szazad kozott folyamatosan visszaszoritottak Europaban. A 20. szdzad masodik felétdl kezd6dd
védelmi intézkedéseknek és folyamatos monitoring programoknak kdszonhetéen Eurdpa szamos
farkasallomanya novekedében van (Chapron et al. 2014). A kontinensen jelenleg 10 populaciot
kiilonitenek el. Europai allomanyat tobb, mint 12.000 egyedre becsiilik, ebbdl a karpati populacid
koriilbeliil 3.300 egyedet jelent, melybdl hazankban csak 10-25 példany talalhat6 2011-es adatok
szerint (Kaczensky et al. 2013). A 20. szazad végétdl kezd6dott meg a faj visszatelepiilése
Magyarorszagon, az Eszaki- kozéphegységben, illetve a Duna- Tisza koze déli részén (Szemethy
& Markus 2007a). A genetikai vizsgalati modszerek széles korben elterjedtek a faj esetében (de
Groot et al. 2016). Ezek a modszerek lehetové teszik szamunkra az 6koldgiai és a gazdalkodassal
kapcsolatos kérdések széles korének kezelését (Randi 2011), olyan esetekben is, amikor nincs
sziikkségiink kozvetlen érintkezésre az allatokkal (Taberlet et al. 1999). Ezek a genetikai
vizsgalatok lehetnek mitokondridlis DNS-en alapuldk, melyekkel a genetikai diverzitast és a faj
filogeografiai torténetét vizsgalhatjuk regiondlis-, nemzetkozi- €s vilagviszonylatban (példaul Vila
et al. 1997), vagy mikroszatelliteken alapulok. Ilyen, mikroszatelliteken alapuld vizsgalattal
mérték fel az eurdpai populaciokat (Pilot et al. 2006), de hasznalhatjuk populaciok kozotti
génaramlas szintjének becslésére is (Aspi et al. 2006), vagy populacioméret becslésére (Marucco
et al. 2009), a populacid toredezettségének vagy a palacknyakhatas vizsgalatara (Lucchini et al.
2004). Ezen kiviil a mddszer alkalmas a mas kutyafélékkel, féleg a kutyaval torténd hibridizacid
kimutatasara is (Hindrikson et al. 2012, Randi et al. 2014). Az elmult években az SNP-K (Single
nucleotide polymorphism- Egypontos nukleotid polimorfizmus) is egyre népszeriibbek (de Groot
et al. 2016). Eldnyiik, hogy kozvetleniil 6sszehasonlithatok, ezért konnyen beépitheték kozos,
megosztott adatbazisokba, hatranya viszont, hogy sokkal nagyobb lokuszkészletre van sziikség
ahhoz, hogy hasonl¢ statisztikai értékkel birjon, mint a mikroszatellitek (Hoban et al. 2014). A
Karpat-medence tobb orszagaban is végeztek genetikai vizsgalatokat. Bakan et al. (2014) balkani
(Szerbia) ¢és a karpati (Szlovakia) mintdkon vizsgaltdk a genetikai diverzitast és a génaramlast
mikroszatellit markerek segitségével. Tobb vizsgalat is azt mutatja, hogy a karpati populacié nagy
része az északi teriileteken (Lengyelorszag, Szlovakia, Nyugat-Ukrajna) 6sszpontosul (Pilot et al.
2006, Czarnomska et al. 2013).

A tObbi nagytestii ragadozohoz hasonldan az eurazsiai hiuz (Lynx lynx) volt az egyik legnagyobb

mértékben 1ildozott faj Eurdpaban. Ez a hatds mar a 16. szazadban elkezdddott, csucspontja pedig
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a 19. szazadra tehetd, ami a faj eltinését vonta maga utan az egész kontinensen (Schmidt et al.
2011). Magyarorszagon az 1980-as évekig kipusztult fajnak tekintették. Ezt kdvetéen a karpati
allomany novekedésének koszonhetéen tjra megjelent hazankban. Eurdpaban jelenleg
Skandinaviaban, az Alpokban, a Balkanon ¢s a Karpatokban élnek a legjelentésebb populacioi
(Szemethy & Markus 2007b, Kaczensky et al. 2013). A karpati populacio a 2001-es felmérések
alapjan megkdzelitden 2.300-2.400 egyedre tehetd, melybdl Magyarorszagon 1-3 egyed talalhatd
(Kaczensky et al. 2013). Az ecurazsiai hitz esetében mitokondridlis DNS (mtDNS) és
mikroszatellit (STR) markerekkel vizsgaltdk tobbek kozott a genetikai  diverzitast,
beltenyésztettséget, az allélfrekvencidk €s a diverzitasi indexek valtozasanak mértékét azért, hogy
felmérjék a természetes bevandorlas lehetoségét, illetve a populaciok létszamanak valtozasat
(Hundertmark & Van Daele 2010, Sindici¢ et al. 2013a). A terjeszkedés nyomon kovetése, a
forraspopuldciok megtalalasa is fontos feladat. Populacidgenetikai modszerekkel azonosithatdak
a helyi populaciok kozotti kapcsolatok, és a megjelend egyedek szarmazasa is. A modszer elénye,
hogy nem invaziv modszerekkel és viszonylag kis koltséggel is hozzaférhetd a molekularis
genetikai vizsgalatokhoz elegendé minta (Kendall & McKelvey 2008).

Az eurdpai vadmacska (Felis silvestris) az egyik legszélesebb korben elterjedt macskaféle (Bird
et al. 2007). A 20. szazadban végbemend él6helyvesztés, illetve az intenziv vadaszat voltak a f6
tényezo6i a faj 1étszamcsokkenésének, olyannyira, hogy az 1900-as évek elején az eurdpai allomany
majdnem Kipusztult (Steyer et al. 2013, Jerosch et al. 2017). Napjainkra a helyzet ugyan javult,
azonban az 4allomanyok f0 veszélyeztetd tényezdi tovabbra is él0helyének eltlinése és
darabolodasa, illetve az illegalis vadaszat és a hazimacskaval torténd hibridizacio (Pierpaoli et al.
2003). A magyar allomanyt el6szor az 1980-as években mérték fel. Veszélyeztetd tényezoi
megegyeznek az egyéb eurdpai allomanyokéval (Biro et al. 2007). Mivel a faj fennmaradasat egyik
veszélyeztetd tényezd a hazimacskaval torténd hibridizacid, ezért a kutatdsok részben ezzel a
kérdéskorrel foglalkoznak. Pierpaoli et al. (2003) tobb eurdpai vadmacska populaciot vizsgaltak
morfologiai és genetikai mddszereket egylittesen hasznalva annak érdekében, hogy kimutathato
legyen a hazimacskaval torténd hibridizacio mértéke. Steyer et al. (2013) mitokondrialis DNS-t és
mikroszatellit markereket is hasznaltak egy kis egyedsiirliségi populacio felmérésére. Tovabba
Steyer et al. (2016) szintén genetikai modszereket hasznalva vizsgaltak a faj genetikai struktrajat

nagyobb foldrajzi 1éptékben is.

2.2. Célkitiizések

A Biikki Nemzeti Park Igazgatosag, a Magyar Agrar- és Elettudomanyi Egyetem
Vadgazdalkodasi és Természetvédelmi Intézete (korabban SZIE, VadVilag Megorzési Intézet),
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illetve Genetika és Biotechnologia Intézete (korabban Nemzeti Agrar- és Innovacios Kozpont,

Mezo6gazdasagi Biotechnologia Intézet) 2014 6ta dolgozik egyiitt magyarorszagi védett ragadozo

fajok terepi és genetikai monitorozasaban. Ennek az egylittmtikodésnek a célja egy genetikali

vizsgalatra alkalmas protokoll kidolgozasa és optimalizdldsa, mely segitségével elsdsorban

terepen gyljtott nem invaziv mintakbol végezhetd el macskafélék (vadmacska, eurazsiai hiuz) €s

kutyafélék (sziirke farkas, aranysakal, kutya) faj- és egyedazonositasa egyarant (Fehér et al. 2017).

Ezekbe a vizsgalatokba bekapcsolodva doktori kutatasi munkam soran a kovetkez6 célkitiizéseket

fogalmaztam meg:

1.

Nemzetkozi szakirodalomban leirt €s hasznalt mikroszatellit markerek optimalizalasa
vadon ¢l6 kutyafélék (Canidae) és macskafélék (Felidae) elsésorban nem invaziv
modszerrel gytlijtott mintainak vizsgalatara.

A sziirke farkas esetében célkitiizésem az Eszaki-kozéphegységbe visszatelepiild egyedek
eredetének feltardsa elsdsorban szlovékiai és magyarorszagi terepen gytijtott sziirke farkas
mintdk, valamint Magyarorszagon zart térben tartott farkas mintak felhasznalasaval.
Esetleges rokoni kapcsolatok feltarasa a sziirke farkas egyedek kozott.

Az eurdzsiai hiuz esetében célom volt vizsgalni, hogy a gyiijtott mintdk alkalmasak-e
fajszintli azonositdsra, minimalis egyedszam ¢€s ivari Osszetétel meghatarozasara.

A vadmacska magyarorszagi allomanyaban korabban kimutatott hibridizacioés folyamat
nyomon kovetése érdekében célom volt elsésorban az Eszaki-kozéphegységben eléforduld
vadmacska allomany genetikai diverzitasanak felmérése, a hazi macskaval valo esetleges
hibridizacio kimutatasa. Ennek sikeres bizonyitasa esetében célom volt az altalam hasznalt

markerek hibridizaciora iranyulé megbizhatosdganak vizsgalata.



3. IRODALMI ATTEKINTES

3.1. A ragadozok helyzete és szerepe

A ragadozok rendjébe (Carnivora) kozel 250 szarazfoldi faj tartozik, amelyek a Fold szinte
minden ¢l6helyén el6fordulnak (Hunter 2019). Ezekben a fajokban altalaban az a kozos, hogy
nagyrészt mas allatokkal taplalkoznak és a taplalékhaldzat csucsan elfoglalt helylik miatt
természetiikbol adodoan ritkak (Ceballos & Ehrlich 2002, Morrison et al. 2007). A kiilonb6z6
testméretii ragadozok fontos szerepet jatszanak az Okoszisztémak szabalyozasaban (Beschta &
Ripple 2009, Prugh et al. 2009, Estes et al. 2011, Ritchie et al. 2012). Kiilonosen a nagytesti
ragadozoOkra igaz, hogy magas az energiaigényiik, alacsony populaciosiiriiséggel rendelkeznek, és
nagyobb teriiletet kell bejarniuk elegendé mennyiségii zsakmany elejtésére (Carbone et al. 1999,
Cardillo et al. 2004, Cardillo et al. 2005).

Taplalékosszetétel tekintetében a sziirke farkas magyarorszagi adatok alapjan az év nagy részében
foként vadon €16 patasokat fogyaszt. Az tiriilékekben talalt leggyakoribb zsdkményfaj a vaddiszno
volt, a masodik leggyakoribb a gimszarvas, ezt kdvette az eurdpai 6z, illetve a muflon (Lanszki et
al. 2012). Magyarorszagon a vadmacskak taplalékaban legnagyobb részben a kisemldsok, ezen
beliil is a mezei pocok és az erdeiegér szerepel. Masodik helyen a madarak allnak, ezt koveti a
nyul- és dogfogyasztas (Biro et al. 2005). Magyarorszagi megfigyelések alapjan az Eurdzsiai hitiz
ragcsalok, madarak mellett els6sorban 6zet és muflont eszik (Szabo et al. 2001).

A nagyragadozok szama és elterjedése a torténelem folyaman csokkent (Ripple et al. 2014), és
jelenlegi védelmiik dsszefonddott a szélesebb korli érzelmi, politikai és tarsadalmi-gazdasagi
kérdésekkel, amelyek tovabb bonyolitjak ezt a vitat (Chapron & Lopez-Bao 2014). Szamos
ragadoz6 populaciot védelem ala helyeztek nemzeti és eurdpai jogszabalyok is (1982. évi Berni
Egyezmény; 1992. évi élohelyvédelmi iranyelv), miutan a vadon €16 allatokkal kapcsolatos
kozvélemény jelentdsen megvaltozott a természetvédelemben, amely szamos orszagban ebben az
idében kovetkezett be. Szintén ebben az idészakban az eurdpai vadon él6 novényevo populaciok
is helyreallitasra kertiltek, melyek hasonlé sorsra jutottak a 19. szdzadban, mint a ragadozo fajok.
A 20. szazad elején és kozepén bekovetkezett helyreallitasukhoz nagymértékben hozzajarultak a
vadaszat altal motivalt attelepitések és a vadaszati jogszabalyok javitasa, melyek célja a patas fajok
fenntarthat6 vadgazdalkodésa volt (Linnell & Zachos 2011). Emellett az eurdpai erddsiiltség is
kezdett helyreallni a korabbi erddirtasok utan, egyrészt az erdészeti politikak, masrészt az erdokre
nehezedd emberi nyomas csokkenése miatt a nagyaranyu vidékrdl véarosba iranyuld migracid

kovetkeztében. Ez mind a ragadozok, mind a zsdkmdanyallatok éldhelyének ndvekedéséhez
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vezetett, valamint az emberi tevékenyseég csokkenésével enyhiilt a ragadozdkra nehezedd iildozési
nyomas is (Linnell & Zachos 2011).

Ennek megfeleléen a nagyragadozok életképes populacidinak védelmét nagyon széles skalan kell
megtervezni és koordinalni, gyakran szamos orszagon beliili és nemzetkozi, hatarokon atnyald
gazdalkodast igényelve (Linnell & Boitani 2012).

Mivel Eurdpaban tobb mint 500 millié ember €l és hidnyoznak az érintetlen, nagy kiterjedésii
lakatlan tertiletek, ahol a nagytestii emldsok haboritatlan koriilmények kdzott élhetnek, ugy tiinhet,
hogy a kontinens nem sokat tud nyujtani példaul a nagyragadozok védelme szempontjabol.
Azonban az elmult néhany évtizedben a tarsadalmi-gazdasagi valtozasok és az emberek
természetre és bioldgiai sokféleségre vonatkozo értékrendje megvaltozott és 1 lehetdségeket
teremtett a nagyragadozok szamara. Mindezek mellett fontos a nagyragadozok és az
érdekcsoportok kozotti konfliktusok feltarasa, nyomon kovetése és az azonositott konfliktusok
kezelése is (Grossmann et al. 2020).

Eurépaban hagyomanyosan négy ragadozo faj szamit nagyragadozonak, ezek a sziirke farkas
(Canis lupus), a barna medve (Ursus arctos), az eurazsiai hiaz (Lynx lynx) és a rozsomak (Gulo
gulo). Eurépa nagyragadozoi jelenleg 42 nemzet kozott oszlanak meg, amelyek mindegyike
egyedi kulturdlis értékekkel rendelkezik a bioldgiai sokféleség tekintetében, illetve kiilonb6zo jogi
platformokkal ezek megbrzésére vonatkozoan. Ez a kulturalis, politikai és jogi sokféleség Europan
beliil komoly kihivést jelent a nemzetkozileg jegyzett fajok megdrzése szempontjabol, amelyek
gyakran tobb hatdron atnyl6é populacioval rendelkeznek, amelyek tobb nemzetkozileg jegyzett
joghatdsagot érintenek. Ezeknek a fajoknak minden olyan jellemz6jiik megvan, amelyek nehezen
kezelhetok Europa kis kozigazgatasi egységeinek léptékében: alacsony egyedsiirliségben élnek
(jellemzden kevesebb, mint 3/100 km?), az otthonteriiletiik mérete akar 1000 km? is lehet és
képesek akar tobb mint 1.000 km-es elvandorlasra is (Linnell & Boitani 2012). A ragadozokkal
valé gazdalkodas megkonnyitése érdekében az Eurdpai Bizottsdg jovahagyta az ,Iranyelvek a
populaciészintii gazdalkodasi tervekhez” (Guidelines for population level management plans)
(Linnell et al. 2008) dokumentumcsomagot, valamint meghatarozta a kontinensen el6fordul6
nagyragadoz6 fajok fobb populacidit. A 33 populacid koziil minddsszesen négy fordul eld egyetlen
orszagon beliil, némelyik populécié azonban nyolc orszagot is felolelhet. Kaczensky et al. (2013)
nemrégiben attekintették az eurdpai nagyragadozok 2012-es természetvédelmi helyzetét egy
Eurdpa-szerte miikodo szakértdi haldzat altal gytlijtott adatok alapjan. A kovetkezo szakaszok az 6
jelentésiikbdl szarmaznak.

Eurdpaban kortilbeliil 17.000 barna medve, 12.000 sziirke farkas, 9.000 eurazsiai hiuz ¢s 1.200
rozsomak ¢l (Fehéroroszorszag, Oroszorszag ¢s Ukrajna nélkiil). A hiaz 11, a medve ¢és a farkas

10-10, a rozsomak pedig 2 ismert populacioban fordul elé a kontinensen. A 33 nagyragadozo-
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populacio koziil nyolc kis méretii és erdsen elszigetelt (ebbdl hatot visszatelepitettek, vagy az adott
allomanyt visszatelepitéssel megerdsitettek), mig 14-ben populacioként tobb mint 1.000 egyed él.
Mivel disszertaciomban a nagyragadoz6 fajok koziil a sziirke farkassal és az eurazsiai hitizzal
foglalkozom, ezért a késébbiekben az eurdpai és a magyarorszagi allomany alakulasat csak -e két
faj esetében mutatom be.

A nagyragadozokra vonatkozo eurdpai kezdeményezés hatasara egy szakért6i csoport 2012-ig,
majd ezt frissitve 2016-ig felmérte az eurdpai nagyragadozok helyzetét. A Karpatok és a Dindri-
Balkan régio valdsziniileg refugiumként miikodott az utolso glacialis idején (kb. 23.000-16.000
évvel ezel6tt) szamos faj, koztiik a nagyragadozok szamara is (Sommer & Nadachowski 2006) és

fontos teriiletei az eurdpai genetikai sokféleségnek (Salvatori et al. 2002).

3.2. A sziirke farkas populaciéinak alakuldsa Eurépaban

A sziirke farkast a torténelem folyaméan évszazadokon keresztiil ildozték Eurdpaban,
aminek kovetkeztében korabbi elterjedési teriiletének jelentds részEérdl eltiint. Ez a szam az 1940-
1960-as években érte el a minimumot (Chapron et al. 2014). Egykor els6sorban a kzbiztonsagra,
haszonallatokra és a vadallomanyra jelentett fenyegetést, de a kozelmultban az 6koszisztémaban
kulcsszerepet jatszo csucsragadozoként ismerték el (Bruskotter et al. 2011). Az elmult néhany
évtizedben a faj természetes regeneralodason ment keresztiil és Gijra megjelent olyan teriileteken,
ahonnan régebben kiirtottak (példaul Nyugat-Eurdpa egyes orszagai, Skandinavia), bar becsiilt
stirisége igen eltérd (Salvatori & Linnell 2005, Musiani et al. 2009). Ez tovabba koszénhet6 az
eurdpai természetkozeli teriiletek védelmeének, a tarsadalmi-gazdaséagi valtozasoknak, az innovativ
torvényeknek, a kozvélemény és a politika elkotelezettségének, illetve a vadon €16 patas fajok
allomanynovekedésének (Boitani 1992, Musiani etal. 2009, Musiani et al. 2010, Randi 2011,
Chapron etal. 2014, Leonard 2014, Gilroy et al. 2015, Lopez-Bao etal. 2015). A faj jelentds
diszperzios képességgel rendelkezik (Wabakken et al. 2007, Ciucci et al. 2009), és dkologiailag
rugalmas (Mech & Boitani 2003), ezért az él6helyek széles skalajan képesek talélni, feltéve, hogy
elegendd taplalék all rendelkezésre és a vadaszat vagy iildozés a fenntarthatd hatarokon beliil
marad. A szakemberek a legfontosabb korlatozo tényezének az antropogén nyomast, valamint a
megfeleld szaporododhelyek jelenlétét tartjak (Salvatori & Linnell 2005). Ugyanakkor vannak
olyan eurdpai populaciok is, amelyek a kozelmultban kihaltak, mint példaul a dél-portugaliai
Alentejo régi6 populacidja az 1980-90-es években (Alvares 2004), vagy a kihalas szélén allnak,
mint példaul a dél-spanyolorszagi Sierra Morena populacidja (Lopez-Bao et al. 2015).

Napjainkban a tudomany 10 kiilonalld populaciot kiilonit el Eurdépaban (Kaczensky et al. 2013):

12



1) skandinav, 2) karéliai, 3) balti, 4) Kozép-eurdpai siksagi, 5) karpati, 6) balkani, 7) Olasz-
félszigeti, 8) alpi, 9) Sierra Morena-i, 10) ibériai (1. abra).

1. abra. Sziirke farkas el6forduldsa Eurépaban 2011-ben. A sotétkék szin az allando
eléfordulasi teriileteket jeloli, a vilagoskék szin a szérvanyos eléfordulési teriileteket, a
narancssarga vonalak pedig a populaciok kozotti feltételezett hatarokat. Forras: Chapron

etal. (2014).

A skandinaviai populacio koriilbeliil 460 egyedbdl all, melynek kb. 90%-a Svédorszagban, a tobbi
Norvégiaban vagy az ezen orszagok kozotti hatarvidéken talalhaté (Wabakken et al. 2020). Az
1960-as években kiirtott és az 1980-as évek ota természetes modon, Finnorszagbol (Karéliabol)
bevandorolt farkasok altal (Wabakken et al. 2001, Vila et al. 2003a) a skandinaviai populacio
egyre novekszik, és jelenleg Svédorszag kozEépso részén €s Norvégia délkeleti részén fordul eld.

Az Eurdpai Bizottsdg 2012-2016 kozotti felmérése alapjan a kalériai populacié koriilbeliil 200
egyedbdl all, ami egy stagnald populaciét mutat (httpl). A balti populacié, mely Esztorszag,
Lettorszag, Litvania és Eszakkelet-Lengyelorszag teriiletén helyezkedik el, 1.700-2.240 egyedbdl

all (httpl). Eurépa més részeihez hasonléan a balti farkaspopulaciét az 1970-80-as években
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majdnem kiirtottak (Jedrzejewski et al. 2005, Baltriinaité et al. 2013), ami palacknyakhatasra utald
jeleket hagyott az észtorszagi, lettorszagi (Hindrikson et al. 2013, Plumer et al. 2016) és a
szomszédos Oroszorszagbol szarmazo alloméanyokban (Sastre et al. 2011). A kdzép-eurdpai alfoldi
populacio foként Lengyelorszag ¢és Németorszag kozott oszlik meg (Reinhardt et al. 2015),
azonban kozelmultban megjelent Daniaban (Andersen et al. 2015), Csehorszagban ¢&s
Hollandidban (Gravendeel et al. 2013) is. A populécio jelenlegi becsiilt mérete 780-1.030 példany
kozé tehet6 (httpl). Ez a populécio az 1990-es évek végén alakult ki (Andersen et al. 2015), amikor
az északkelet-lengyelorszagi farkasok kis csoportja (Czarnomska et al. 2013) Gjra benépesitette a
Németorszag és Lengyelorszag kozotti lusztinai hatarvidéket. Az olaszorszagi populacio az
Appenninek mentén helyezkedik el, és koriilbeliil 1.100-2.400 egyedet szamlal (http1). Az alpesi
populacié koriilbeliil 420-550 egyedbdl all és Olaszorszag, Franciaorszag, Svdjc, Ausztria €s
Szlovénia teriiletén taldlhat6 (httpl). A dinariai-balkéani populécio kilenc orszag koriilbeliil 4.000
farkasabol all (http1). A becslések szerint Albaniaban 200-250 egyed, Bulgariaban 700-800 egyed,
Bosznia-Hercegovinaban 650 egyed, Horvatorszagban 168-219 egyed, Gordgorszagban 700
egyed, Macedonia-Macedonia volt Jugoszlav Koztarsasagban 466 egyed, Szerbidban 750-850
egyed és Szlovénidban 32-43 egyed taldlhato, ezen kiviil Montenegroban is eléfordul a faj
(Chapron et al. 2014). Az északnyugat-ibériai populacion Spanyolorszag és Portugalia 0sztozik.
Egy 2007-es felmérés alapjan a populacié koriilbeliil 2.500 egyedbdl all (httpl). A 20. szazad
elején az ibériai farkasok az egész félszigeten elterjedtek voltak (Rico & Torrente 2000). Mas
eurdpai farkaspopulacidkhoz hasonldan azonban a 20. szazad kozepén az ibériai farkaspopulacio
eltlint korabbi elterjedési teriiletének nagy részérdl, és az 1970-es évekre minden iddk
legalacsonyabb szintjére csokkent (Valverde 1971, Grande del Brio 1984, Blanco et al. 1990). A
Sierra-Morena populaci6 elszigetelt és kritikusan veszélyeztetett (Blanco & Cortés 2012, Lopez-
Bao et al. 2015), a populacio méretér6l nem allnak rendelkezésre adatok. A Karpat-medence rejti
tehetd. A populacio foként Roménidban, Szlovakiaban és Lengyelorszagban talalhatd, de eléfordul
Csehorszagban, Szerbiaban, Ukrajnaban és Magyarorszagon is (Linnell & Cretois 2018). A sziirke
farkas Magyarorszagon is hasonlod allomanyvaltozasokon ment keresztiil, mint Eur6pa mas
részein. Szamuk ¢és elterjedési teriiletiik a 19. szdzad végére jelentdsen csokkent (Demeter 1984).
A 20. szazadban szorvanyos eléfordulasokat jegyeztek fel az orszag tobb részén (Demeter 1984,
Farago 1989). Ezek elsOsorban az orszag északi részén, a szlovak hatar kozelében, ahol a
megfeleld élohelyek folyamatos folyosot alkotnak és megkonnyitik napjainkban is a terjeszkedést
(Kock et al. 2014). A farkasok eléforduldsa az orszag mas teriiletein szorvanyosabb, mert a
kiilonb6z6 akadalyok megnehezitik a faj terjeszkedését. Becslések szerint 2005-ben 3-6 egyed volt

megtalalhatd az orszag északi részén, melyek a karpati populacidhoz tartozhattak (Salvatori &
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Linnell 2005). A kozelmultban mintegy 12-18 egyedrdl szdmoltak be a Biikki Nemzeti Park
Igazgatdsag teriiletén és annak kornyékén, kiillonbozé észlelések és nyomok/jelek alapjan
(Wallendums 2018). Az északi Nemzeti Park Igazgatosagok felmérései alapjan 2013-2018 évek
kozott az orszagban becsiilt sziirke farkas allomany 40-60 egyed kozé volt tehetd (http2, http3,
http4, http5).

3.3. Az eurazsiai hiaz populacidinak alakulasa Eurépaban

Az eurézsiai hiuz a barna medve ¢€s a sziirke farkas utan a harmadik legnagyobb ragadozé
Eurépaban. Kontinensiink legnagyobb macskaféléje, az ibériai hitiz stlyanak kétszerese, a
vadmacskanak pedig 3-4-szerese (Breitenmoser et al. 2000). A hiuz szeri macskak (Lynx) egy
nemzetségbe tomoriilnek, négy fajjal (lynx, pardinus, rufus, canadensis). Ma mar csak az északi
féltekén fordulnak elé, az euradzsiai hitz (Lynx lynx) és az ibériai hiaz (Lynx pardinus) a
palearktikumban, a vords hitz (Lynx rufus) és a kanadai hitz (Lynx canadensis) a nearktikumban
(von Arx et al. 2004). A paleontologiai adatok arra utalnak, hogy az eurazsiai hiuz egykor az
Ibériai-félsziget kivételével egész Europaban eléfordult (Kratochvil 1968). A ragadozo emlésokre
jellemzd 6kologiai tulajdonsdgokkal rendelkezik, mint példaul nagy kiterjedésii €l6helyet tart fenn,
nagy tavolsagokat tesz meg ¢és alacsony a populaciok slriisége. Az eldbb emlitett tulajdonsagok
azonban nagymértékben eltérnek az egyes populaciok kozott, ami az Okologiai és éghajlati
viszonyok széles spektrumdban valo kiterjedt foldrajzi elterjedésbdl adodik (Herfindal et al. 2005).
A vandorlasi, ezaltal a populaciok kozotti géncserére vald képességét tekintve a hiuz rendkiviil
mobilis allatnak tlinik: a fajjal kapcsolatban tobb szdz kilométeres léptékli diszperziot is
feljegyeztek mar (Schmidt 1998, Andersen et al. 2005). Ez nagy lehetdségeket rejt magaban a
tavoli populaciok kozotti egységes genetikai struktura fenntartdsidban. A leghosszabb
szEtszorddasi tavolsagokat Skandindvidban jegyezték fel, akar 450 km-es tavolsagot is (Andersen
et al. 2005), a legrovidebbet pedig a Jura-hegységben visszatelepitett, erdésen fragmentalt
populacidban (Zimmermann et al. 2007). Az évszazadok alatt elterjedési teriiletének nagy részérdl
Kipusztult. A faj visszaszorulasa feltehet6leg mar a 16. szazadban elkezd6détt, de a folyamat csak
két évszazaddal ezel6tt erdsodott fel. A folyamat legkorabban az elterjedési teriilet nyugati felén
kezdddott és kelet felé haladt. A hitz csontvazmaradvanyainak Angliaban talalt leletei példaul azt
mutattak, hogy Nagy-Britannidban a korai kdzépkorig fennmaradt, ami arra utal, hogy kihalasat
olyan antropogén tényezdk okoztdk, mint az erddirtas és az tildozés (Hetherington et al. 2006). A
faj iildozése a 20. szdzad masodik felére a jogi szabalyozas egész Europara valo kiterjesztésének
koszonhetéen visszaszorult, ami megallitotta elterjedési teriiletének zsugorodasat és rogzitette

akkori elterjedési teriiletének hatarait (Kratochvil 1968). Az akkori allomany végiil négy kiilonalld
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részre oszlott: 1) a leger6sebb Nyugat-Oroszorszagban, i1) a Karpatokban, iii) a Balkan-félszigeten,
¢s egy maradék populacié iv) Skandindvidban. Azoéta a helyi hitz populdcidk ndvekedését
észlelték (von Arx et al. 2004). A faj jelenlegi populacioi az Oroszorszag eurdpai részén €10, a
balti orszagokig terjedd torzsallomanybodl, a Fennoskandinavidban €16 populaciobdl, valamint a
Kéarpatok és a Balkan térségében €16 elszigetelt populaciokbol all (von Arx et al. 2004). Kozép
Eurépaban tobb mas, egymastdl nagyrészt elszigetelt, meglehetdsen kis populaciot hoztak 1étre
visszatelepitéssel (von Arx et al. 2004). Az 1970-es évektdl egészen a 2000-es évek kdzepéig
folytak a visszatelepitések Ausztria, Csehorszag, Franciaorszag, Németorszag, Olaszorszag,
Szlovénia, Svajc és Lengyelorszag teriiletén egyarant (Linnell et al. 2009). Ezen visszatelepitési
hullamon kiviil 2015-ben Nagy-Britanniaban is elkezdédott egy kezdeményezés a faj
visszatelepitésérol Dél-Skociaba, Wales-be ¢és Anglidba. A  visszatelepités 0Okologiai
megvalosithatosaganak felmérése mar elkésziilt (Johnson & Greenwood 2020). Az eurdzsiai hitz
védelmérdl szolo elsé paneurodpai jelentések az Eurdpai Tandcs megbizdsabol késziiltek és az
1980-as (Breitenmoser & Breitenmoser-Wiirsten 1990) és 1990-es év allapotat mérték fel
(Breitenmoser et al. 2000). Ezt kdvetéen a hitzallomany helyzetét nem csak orszagos szinten,
hanem az egyes populéciokra vonatkozoan is 8sszedllitottdk, a 11 populaciobol 10 hataron atnytld
(von Arx et al. 2004). Az IUCN SSC (International Union for Conservation on Nature and Natural
Resources, Species Survival Commission) nagyragadozokra vonatkozo eurdpai kezdeményezése
(Large Carnivore Initative for Europe — LCIE) inditvanyozta az europai nagyragadozok
allomanyhelyzetének rendszeres feliilvizsgalatat, amelynek eredményeit Linnell et al. (2008),
Kaczensky et al. (2013), illetve Chapron et al (2014) publikaltak. A jelenlegi ismeretek alapjan
Eurépaban 11 populacioja ismert a fajnak (2. abra). Ezek a 1) skandinav, 2) karéliai, 3) balti, 4)
karpati, 5) balkani, 6) dinari, 7) cseh-bajor-osztrak, 8) alpi, 9) jura, 10) vogézi, 11) Harz-hegységi.
A populécidk becsiilt nagysaga jelenleg 8-9000 példany lehet. A 11 ismert populacio koziil a
karpati igen jelentGs 1étszamot képvisel, szamuk 2100-2400 kozé tehetd (Kaczensky et al. 2013,
httpl). A karpati populacio stabil dllomanyanak kdszonhetden az elmult évtizedekben sikeres
visszatelepitési programok forrasava valt Kozép-, Nyugat- és Dél-Eurdpa szamos teriiletén,
példaul a svajci Alpokban, a francia Jura-hegységben és a Bajor-erddben, vagy a szlovéniai Dindri-
hegységben (Cerveny & Bufka 1996, Weingarth et al. 2012, Pesenti & Zimmermann 2013, Blanc
et al. 2013, Gimenez et al. 2019). A faj fennmaradasat veszélyeztetd fontosabb tényezék az
illegalis elejtések és ¢€lohelyeik elvesztése, besziikiilése, illetve a helyteleniill megvalasztott
gazdalkodasi struktirdk (Kaczensky et al. 2013).

Magyarorszagon az Eszaki-kozéphegység erdeiben mindhdrom Nemzeti Park Igazgatdsag
teriiletén (Duna-Ipoly Nemzeti Park, Biikki Nemzeti Park, Aggteleki Nemzeti Park) az elmult

években rendszeresek az észlelések (tobbnyire kameracsapdas és hoban torténd nyomolvasas
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soran) (http6, http7, http8). Ezen hagyomanyos terepi vizsgalati modszerek segitségével
esetenként csak nagy pontatlansaggal és bizonytalansaggal hatdrozhat6 meg ezeknek a faj pontos
létszama, a terepi mintakbol dolgoz6 genetikai vizsgalatok azonban sok esetben pontosabb

eredményeket szolgaltathatnak (Kendall & McKelvey 2008).

2. abra. Eurazsiai hiuz el6fordulasa Europaban 2011-ben. A sotétkék szin az allando
eléfordulasi teriileteket jeloli, a vilagoskék szin a szérvanyos eléfordulési teriileteket, a
narancssarga vonalak pedig a populaciok kozotti feltételezett hatarokat. Forras: Chapron et

al. (2014).

3.4. A vadmacska populaciéinak alakulasa Eurépaban

Az eurdpai vadmacska (Felis silvestris silvestris) olyan kdzepes testméretii ragadozo
macskaféle. Nincs egyetértés abban, hogy a vilagszerte elterjedt vadmacska (Felis silvestris)

crer

annak rendszertanaval (Kitchener & Rees 2009). Bizonyos filogeografiai értelmezések alapjan a
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vadmacska 6t alfajcsoportbdl all (Driscoll et al. 2007, Macdonald et al. 2010), koziiliikk harom
hagyomanyos alfajcsoport (Nowell & Jackson 1996, Stuart et al. 2013): az afrikai vadmacska
(Felis silvestris lybica), az azsiai vadmacska (Felis silvestris ornata), és az eurdpai vadmacska
(Felis silvestris silvestris), ezeken kiviil a dél-afrikai vadmacska (Felis silvestris cafra) elismerése
mellett megtortént a kinai alpesi sztyeppmacska (Felis silvestris bieti) alfaj szintii besorolasa is.
Viszont egy alternativ rendszertani besorolas alapjan 6nallo fajként is kezelhetjiik ket (Kitchener
& Rees 2009, Macdonald et al. 2010). Dolgozatomban rendszertani szempontbol faj szinten
kezelem az eurdpai vadmacskat. A paleontologiai, biokémiai és molekularis adatok azt mutatjak,
hogy az afrikai és az eurdpai faj kozeli genetikai kapcsolatban allt egymassal egészen az utolso
eljegesedési idoszakaig (Pierpaoli et al. 2003).

A faj a torténelem soran hagyomanyosan mindig is nagy tildoztetésnek volt kitéve. Ez a
tényez0 az él6helyveszteséggel sulyosbitva a populaciok csokkenését eredményezte az faj egész
elterjedési teriiletén (Langley & Yalden 1977, Stahl & Artois 1991, Pierpaoli et al. 2003). A
vadmacska szamos régiobol eltiint, 1étszama a 20. szazad elejére érte el a legalacsonyabb szintet
(McOrist & Kitchener 1994). Allomanyainak helyreallitdsa tobb helyen is az 1990-es években valt
lehetségessé, amikor csokkent a populacioira és azok él6helyeire nehezed6 emberi rahatas (példaul
Easterbee et al. 1991). Mindazonaltal ez a helyreallitas lassi folyamat volt, a populaciok
elszigeteltsége és toredezettsége miatt (Stahl & Artois 1991). gy az eurdpai vadmacska tovabbra
1s veszelyeztetett, a Berni Egyezmény €s az Eurdpai Uni6 (92/43/EGK iranyelv) fokozottan védett
fajnak nyilvanitotta.

E jogi védelem ellenére a faj tovabbra is szamos olyan fenyegetéssel néz szembe, amelyek
korlatozzak populacidinak helyreallitasat, megdrzését. Ezek a fobb fenyegetések elsdsorban a
vadmacska szamara potencialis él6helyek elvesztése (Klar et al. 2008, 2012), az ember okozta
mortalitas — kiilondsen a kozati gazolasok (Nowell & Jackson 1996, Liips et al. 2002, Krone et al.
2008, Bastianelli et al. 2021), az orvvadaszat (Bastianelli et al. 2021), a genetikai sodrodas miatt
bekovetkezé allélvaltozatok elvesztése (Stahl & Artois 1991), illetve a hazi macskaval vald
hibridizaci6é (Nowell & Jackson 1996, Randi 2001, 2008, Pierpaoli et al. 2003, Driscoll et al. 2007,
Oliveiraet al. 2008a, b, Senn et al. 2019, Beugin et al. 2020), melyek — egyes feltételezések szerint
— mar egyes helyi populéaciok kipusztulasahoz vezettek (Suminski 1962). A hdzi macskék —a haz
koriil €16 és kikoborlo tarsallattol a visszavadult egyedekig — ezen a tényezon kiviil még kiilonboz6
modon és mértékben tudjak befolydsolni az €lovilagot és ezaltal hatdssal lehetnek a vadmacskara
IS. A hibridizacion kiviil az ismert hatasok koz¢ tartozik még a zsakmanyolas (példaul Biro et al.
2005, Széles et al. 2018, Mori et al. 2019), versengés (példaul Merson et al. 2019), zavaras (példaul
Loss & Marra 2017), illetve a kiilonbdz6 betegségek terjesztése is (példaul Loss & Marra 2017).

Azonban ez, a hazi macskabol vadmacskéba torténd génaramlas Eurdpa-szerte valtozo intenzitast
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lehet, és jelentds helyi kiilonbségeket mutathat, amelyek valdsziniileg térténelmi, vagy 6kologiai
okokra vezethetk vissza (Beaumont et al. 2001, Randi et al. 2001). Példaul a skociai és a
magyarorszagi vadmacska populdcidoban magas hibridizaciés aranyt talaltak a kutatok (Beaumont
et al. 2001, Pierpaoli et al. 2003, Breitenmoser et al. 2019), mig olaszorszagi, bulgariai, portugal
¢és német vadmacska populaciokban alacsony hibridizacios szintet (Hertwig et al. 2009, Mattucci
et al. 2019, Oliveira et al. 20083, b, Steyer et al. 2018).

A kontinensen Skocia teriiletét és tobbek kozott Kelet Eurdpat nem vizsgalva a faj 6t kiillonb6z6
biogeografiai csoportjat azonositottak Bayes-féle klaszterelemzés modszerrel, ezek a kovetkezok
(3. abra): 1) észak-balkani régio, 2) Olaszorszag és a Sziciliai régid, 3) Németorszag k6zEépso része,
4) K6z€ép-Eurdpa, 5) Ibériai-félsziget (Dinari Alpok) (Mattucci et al., 2016; Mattucci et al., 2019).

‘
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3. abra. Vadmacska biogeografiai csoportok. 1) észak-balkani régio, 2) Olaszorszag és a Sziciliai
régid, 3) Németorszag kozepso része, 4) Kozép-Eurdpa, 5) Ibériai-félsziget. Sotét sziirke szinnel

a faj elterjedési teriilete van jelolve. Forras: Mattucci et al. (2015) alapjan.

Az elmult évtizedekben bekovetkezett €lohelyvesztés €és fragmentacid a populaciok genetikai
diverzitasdnak csokkenéséhez vezetett (Pierpaoli et al. 2003). Annak ellenére, hogy tudataban
vagyunk annak, fontos, hogy betekintést nyerjiink és ismerjiikk a helyi populdciok genetikai

variabilitdsat, integritasat, a populacidszerkezetre vonatkozo adatok a legtobb orszag esetében

19



hidnyoznak az europai régioban, kivételt képez ez alol Olaszorszag (Mattucci et al. 2013),
Franciaorszag (Say et al. 2012), Németorszag (Hertwig et al. 2009, Eckert et al. 2010) és
Spanyolorszag (Oliveira et al. 2008a, b). Kutatok azt feltételezik, hogy az europai vadmacska
populaciok a pleisztocén kozepétdl a holocénig tartd glacialis idészakot szamos fragmentalt
refugium teriileten vészelték at (Mattucci et al. 2013). A kontinensen a faj genetikai diverzitasat a
pleisztocén klimatikus viszonyai alakithattdk (Kitchener & Rees 2009), az eurdpai vadmacskak
atfogo6 filogeografidja azonban még mindig hidnyos.

Hazai elterjedésével kapcsolatban az informaciok korlatozottak. Magyarorszagi elterjedését
eldszor 1987-ben mérték fel, mely harom {6 részre tagolhato. A Bakonytdl a Zempléni-hegységig
terjedd a legstabilabb, ez a teriilet az Eszaki-Kéarpatokhoz csatlakozik, a Tiszantdl, mely a Keleti-
Karpatokhoz tartozik, illetve a Tisza menti artéri erdékben, délen pedig a Duna arteréhez

kapcsolodo mecseki teriileteken fordul el6 (Biro et al. 2007).

3.5. Populaciégenetikai vizsgalatok

Az éllatokologia kiilonb6zd jellemz6i, mint példaul a populacio slirlisége, az €16hely mérete,
a diszperzios tavolsag, a szaporoddsi rata és a szocialis viselkedések kozvetlen vagy kozvetett
hatassal lehetnek a populaciok genetikai szerkezetére és valtozékonysagara (Freeland 2005).
A molekularis biologiaban a polimerdz lancreakcio (PCR) megjelenése jelentett forradalmi 0jitést.
A célzott régid nagy mennyiségili felsokszorozodasanak (amplifikalodasanak) kovetkeztében
(altalaban 100-2.000 bazispar) a kiillonb6z6 molekularis technikdkkal torténd tovabbi vizsgalatok
elvégezhetok (Palumbi 1996).
A mikroszatellit (STR ,,Short Tandem Repeat”, SSR ,,Simple Sequence Repeat) markerek rovid
(1-10 bazispar, altalaban 2-5 bazispar hosszit) DNS szekvencia szakaszok tandem ismétlddésébol
épiilnek fel. Kedvezd tulajdonsagaik miatt populaciobiologiaban torténd alkalmazasuk széles
korben elterjedt. Az ismétlédések szamanak valtozasa miatt polimorfak, és jellemz0 rajuk, hogy
valtozatosak, konzervativak, nincs fenotipust kialakitd szerepiik €s kodominansan 6roklédnek
(Edwards et al. 1991, Valdes et al. 1993, Yu et al. 2011, Castoe et al. 2012, Cai et al. 2013,
Fernandez-Silva et al. 2013). Megkiilonboztetiink mono- (egy bazisparos), di- (két bazisparos),
tri- (harom bazisparos), tetra- (négy bazisparos), penta- (6t bazisparos) és hexa- (hat bazisparos)
nukleotidokat. A tetranukleotid ismétléddések szamitanak a legkedveltebbnek a méretkiilonbségek
kimutatdsanak viszonylagos egyszerlisége miatt.
A 1990-es évek ota, amikor a mikroszatellit markereket eldszor hasznaltak a természetes
populdciok tanulmanyozasara (Ellegren 1991), a mikroszatellit markerek a molekularis

Okologiaban ¢és a természetvédelmi genetikdban széles korben elterjedt modszerré valtak. A
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modszer alkalmas a genetikai diverzitas, a beltenyésztettség, a populaciok szerkezetének, a
szubpopulaciok kozotti génaramlas, az egyedek kozotti kapcsolatok, és a hibridizacid vizsgalatara
is. Mindazonaltal, a mikroszatellitek egyik f6 hatranya, hogy kiilonb6zd laboratériumokban
keletkez6 adatok csak korlatozottan hasonlithatok 6ssze, ezért is lehet nehéz példaul a tobb hataron

is atnyulo populaciok vizsgalata (de Groot et al. 2016).

3.5.1. Sziirke farkas

Ma mar széles korben alkalmaznak genetikai modszereket a farkasok elterjedésének ¢€s
genetikai azonositdsanak tanulmanyozasara Europa-szerte (példaul De Groot et al. 2016,
Hindrikson et al. 2017). A genetikai diverzitds jelentésen hozzajarul a populaciok
alkalmazkodoképességéhez, beleértve azt, hogy megfeleléen reagaljanak a valtozd kornyezeti
feltételekre és az antropogén hatasokra, amelyek koziil talan az éghajlatvaltozés, az él6helyek
valtozéasa és a zsakmanyfajok allomanyaival kapcsolatos ingadozasok és az jjonnan megjelend
fert6z6 betegségek a legfontosabbak (Hindrikson et al. 2017). Stalyos esetekben a genetikai
diverzitas elvesztése a beltenyésztés miatt, a populacion beliili fitnesz jelentds csékkenéséhez
vezethet (Reed & Frankham 2003, Frankham 2005). Ez teszi a genetikai diverzitas paramétereinek
értékelését kiilonosen fontossa a természetvédelmi biologiaban (Frankham 2005, Allendorf et al.
2013). Masrészt az eurdpai farkasok altal mutatott szélsdséges populdcioterjeszkedési €s
rekolonizacios dinamika a kontinens szintjén gyorsan valtozd elterjedést generdl, ami a faj
genetikai terjedésében is tliikr6z0dik (Randi 2011). Mig egyrészt a mesterségesen létrehozott kis
farkaspopulacidk genetikai és demografiai palacknyakhatdson mennek keresztiil, az ezzel jaro
problémaékkal egyiitt (Frankham 2005, Allendorf et al. 2013), a forraspopulaciok kozotti
génaramlas 1étrejotte 0j lehetdségeket teremt a kialakuloban 1évé populacidk hosszu tava
¢letképessége szempontjabol.

A farkasok tanulmanyozasara a kutatok az elmult évtizedekben hat f6 genetikai marker tipust
hasznaltak: 1) autoszomalis, 2) egypontos nukleotid-polimorfizmusok (SNP-k), 3) f£6
hisztokompatibilitdsi komplexek (MHC), 4) mitokondridlis DNS (mtDNS), 5) Y kromoszéma
mikroszatellitek és 6) Y kromoszoma egypontos nukleotid-polimorfizmusok (Hindrikson et al.
2017). Mig kezdetben a mitokondrialis DNS volt a leggyakoribb valasztds, az autoszomalis
mikroszatellitek gyorsan népszertivé valtak, mivel a mitokondridlis DNS-hez képest nagyobb
mértékben alkalmasak az egyes fajok a populdciogenetikai sokféleségének, a populacid
szerkezetének és a populdciok kozotti génaramlds mértékének értékelésére (Hindrikson et al.

2017). A kozelmultban a populacidelemzés mélységét tovabb novelték a nagyméretii, genomszintii
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SNP-adatok (vonHoldt et al. 2011, Stronen et al. 2013, Pilot et al. 2014a, Pacheco et al. 2022,
Stronen et al. 2022).

A skandinaviai populaciot genetikai modszerekkel folyamatosan nyomon kovetik (Ellegren et al.
1996, Ellegren 1999, Flagstad et al. 2003, Vila et al. 2003a,b, Seddon et al. 2005, 2006, Kardos et
al. 2018, Smeds et al. 2021, Akesson et al. 2022, Viluma et al. 2022). A kutatok a vizsgalatok
soran felfigyeltek a szomszédos finn/orosz (karéliai) farkaspopulaciobol torténd folyamatos
bevandorlasra (Flagstad et al. 2003, Vila et al. 2003a, Seddon et al. 2006), amely egybeesett az
orosz karéliai populacié jelentés novekedésével (Flagstad et al. 2003). Ezt megerdsitette az is,
hogy ebben az id0szakban négy uj egyedet is azonositottak, mely valosziniileg Finnorszagbol
vandorolt 4t Svédorszagba (Seddon et al. 2006). A skandinav populaciot egy sulyos beltenyésztési
valsag iddszakan keresztill is vizsgaltak. A beltenyésztési egyiitthatd (FIS) 0 és 0,42 kozott
valtozott az 1983-2002 kozott sziiletett farkasok esetében (Liberg et al. 2005). Ezt kovetden egy
keleti — feltételezhetéen karéliai — farkaspopulaciobol szarmazo egyetlen bevandorld egyednek
koszonhetden jelentds mértékli genetikai diverzitasndvekedés volt megfigyelhetd (Vila et al.
2003a). Viszont a 2008-2013 idészakban a populacid beltenyésztettsége tovabb nétt. Azonban
ebben az iddszakban négy ujabb finn/orosz koborld farkas egyed jelent meg a skandinav
populacidban és ez ismét javitott a populacid beltenyésztettségi mutatoin (Akesson et al. 2016).
A kalériai populacié finn és orosz részén €10 farkasok genetikai szerkezetét és a populacioban zajlo
folyamatokat, beleértve a farkasok kozotti keveredést is, tobbségében mikroszatellitek
segitségével vizsgaltak (Aspi et al. 2006, 2009, Jansson et al. 2012). A kutatok itt is megfigyeltek
beltenyésztettségre utald egyértelmii jeleket (Jansson et al. 2014, Niskanen et al. 2014). A 2000-
es évek kozepére a populacido méretének csokkenése és az orosz karéliai populaciobol szarmazo
génaramlds alacsony szintje egyiittesen (Aspi et al. 2006, 2009) demografiai és genetikai
Osszeomlashoz vezetett a finn karéliai részpopulacioban, amely a megfigyelt heterozigozitas
jelentds csokkenésével és a beltenyésztés ndvekedésével volt magyardzhatd (Jansson et al. 2012).
A torténelmi finn farkaspopulacidhoz képest a mikroszatellit allélok kozel 20%-a nem volt
megtaladlhatd a populdcioban (Jansson et al. 2014). A szakemberek a populdcidoban végzett
genetikai vizsgélatok alapjan feltételezték, hogy bar a populécidt (beleértve Oroszorszagot is)
gyakran egyetlen nagy gazdalkodasi egységnek tekintik, az kisebb egységekbdl
(szubpopulaciokbol) allhat (Aspi et al. 2009, Jansson et al. 2012).

Napjainkban altalanossagban elmondhato, hogy szdmos mas eurdpai farkaspopuldciohoz képest a
balti populacio is viszonylag magas heterozigozitasi szintet mutat (Jedrzejewski et al. 2005,
Baltriinaité et al. 2013, Czarnomska et al. 2013, Hindrikson et al. 2013). Ezen talmenden, a
populécio észt-lettorszagi részén érdekes genetikai strukturalodast talaltak (Hindrikson et al.

2013), ¢és a szakemberek azt feltételezik, hogy a négy azonositott genetikai csoport ravilagit a
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legutébbi populaciot ért palacknyakhatasra, amit a stilyos vaddszati nyomas és az bevandorlas
okozott. Az elmult évtizedben a populacid észtorszagi része terjeszkedést mutat, Gjra benépesitette
az orszag két legnagyobb szigetét (Plumer et al. 2016).

Bar a kozép-europai alfoldi populacio folyamatosan terjeszkedik (Kaczensky et al. 2013), az erds
alapitoi hatasok valdszintileg genetikai elkiiloniilést eredményeztek e populédcio és a balti alapitod
populacio kozott (Szewcezyk et al. 2019, 2021), annak ellenére, hogy szoros rokonsagban allnak
egymassal és a génaramlasra utald bizonyitékok is vannak (Czarnomska et al. 2013, Andersen et
al. 2015).

Napjainkban az olasz populacié az Appenninek mentén szinte mindenhol elterjedt, bar a harom
genetikai alpopulacié (Eszak-Apenninek, Kozép-Apenninek és Dél-Apenninek) korlatozott
génaramlésa tovabbra is fennall (Fabbri et al. 2007, Scandura et al. 2011). Mikroszatellit alapu
genetikai térképezés szempontjabol ez az allomany valosziniileg az egyik legkiterjedtebben
vizsgalt farkaspopulacio Eurdpaban (Dolf et al. 2000, Lucchini et al. 2004, Fabbri et al. 2007,
2014, Scandura et al. 2011, Caniglia et al. 2014, Randi et al. 2014, Dufresnes et al. 2019, Angelici
et al. 2019). A kutatok kimutattak, hogy az Olaszorszagbol szarmazo6 farkasok mikroszatellit
allélfrekvencidi jelentdsen kiilonbdznek a tobbi eurdpai farkaspopuldciotol (Randi et al. 2000,
Randi & Lucchini 2002), kivéve az alpesi populéaciot (Fabbri et al. 2014) és a franciaorszagi
Pireneusok és a spanyolorszagi Katalonia allomanyait (Lampreave et al. 2011, Sastre 2011),
amelyeket olaszorszagi eredetii farkasokkal alapitottak ujra.

Az olaszorszagi, svajci és franciaorszagi Nyugati-Alpokban (Lucchini et al. 2002, Valiére et al.
2003, Fabbri et al. 2007, 2014) olasz farkasok vettek részt a visszatelepiilésben, mig a Keleti- és a
Ko6zép-Alpokban az olaszorszagi és a Dinari-Balkan populaciobol szarmaz6 farkasok kolonizaltak
(Fabbri et al. 2014, RazZen et al. 2016). Masrészt az ebbdl a populaciobdl szarmazo farkasok
délnyugat felé terjeszkedtek, 1999-ben elérték a Francia-kozéphegységet (Massif Central) és a
Pireneusokat, 2000-ben pedig a spanyolorszagi Kataloniat, egy, az olasz farkasokra jellemzd
mtDNS-haplotipust hordozva (Vila et al. 1997, Valiére et al. 2003, Lampreave et al. 2011, Sastre
2011). Igaz, a katalan kormany folyamatos megfigyelésébdl kovetkeztetve mindeddig nem volt
bizonyitékuk a sikeres szaporodasra.

A dinéri-balkéni populécioban Szlovéniatél Eszak-Gorogorszagig a farkas elterjedési teriilete
jelent6s folytonossagot mutat a Dinari-hegység és a Balkan-hegység mentén (Musiani et al. 2009,
Gomer¢i¢ et al. 2010), tovabba Bakan et al. (2014) Szerbia és Bulgaria kozott is azonositottak
génaramlast. Az eurdpai farkaspopuldciok koziil ez terjed 4t a legtobb orszdghataron, és ebbdl
kovetkezden a legkiilonfélébb monitorozasi €s kezelési moédoknak van kitéve (Kaczensky et al.
2013). A populacio nagy részét, bulgariai (Lucchini et al. 2004, Bakan et al. 2014, Moura et al.

2014, Pilot et al. 2014b), gorogorszagi (Moura et al. 2014), szerbiai (Bakan et al. 2014),
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horvatorszagi (Gomer¢i¢ et al. 2010), szlovéniai (Maji¢-Skrbinsek 2014) és bosnyak (Snjegota et
al. 2018, 2021) kutatok mikroszatellit markerekkel vizsgaltak. A bulgariai és a horvatorszagi
allomany egy palacknyakhatason mehetett keresztiil a 19. szazadtdl egészen az 1980-as évekig
(Gomerci¢ et al. 2010, Moura et al. 2014). A dinariai-balkani farkaspopulacié értékes genetikai
diverzitas forrasa a szomszédos populaciok szamara, amit a keleti és kozépsé Alpok dinariai-
balkani farkasok altali folyamatos rekolonizacidja (Fabbri et al. 2014, Razen et al. 2016) is mutat.
A populacié azonban mar helyi szinten is szubpopulacids tagolodasra utalo jeleket mutat (Fabbri
et al. 2014), jelezve, hogy tovabbi kutatdsokra van sziikség a belsé genetikai és demografiai
kapcsolatrendszer megértéséhez, valamint a védelmi és kezelési programok 1étrehozasahoz.
Tovabba, a 20. szdzad masodik felében Magyarorszag déli, délnyugati részén is voltak sziirke
farkas észlelések (Szemethy & Heltai 1996), viszont genetikai vizsgalatok hidnyaban nem lehet
biztosan allitani, hogy ezek az egyedek a dinari-balkani régiobol érkeztek-e az orszagba, vagy mas
populaciokbol.

Az ¢északnyugat-ibériai populdcié 20. szdzadban bekdvetkezett sulyos demografiai szikiilet
kovetkeztében a genetikai vizsgalatok alacsony populacidoméretet mutattak ki (Sastre et al. 2011),
¢s a beltenyésztési egyiitthatd ebben a populacioban kdzepesnek volt mondhaté (Ramirez et al.
2006, Sastre et al. 2011). Silva et al. (2018) az elmult két évtizedben gylijtott genetikai minta
feldolgozasaval allapitotta meg, hogy a jelenkori populédcido kdzepesen magas differencialtsagi
szinttel rendelkezik, a kiilonb6zé azonositott klaszterek pedig valtozd genetikai diverzitassal
rendelkeznek, aminek tovabbi vizsgilata fontos az ibériai populacid védelmi és kezelési
intézkedéseinek kidolgozasat illetden.

A Sierra-Morena-i populacié jo példaja annak, hogy a kiilonb6z6 fenyegetések hogyan hatnak
additiv mdédon a nagyon kis populdciokban. Gomez-Sanchez et al. (2018) a populacioban
azonositott utols6 egyedek egyikét és egy fogsagban tartott ibériai farkas tenyésztd programban
(Iberian Wolf Captive Breeding Program) szereplé egyed genom szekvenaldsdnak eredményeit
hasonlitottak Ossze, illetve vetették 6ssze mas farkas populaciokbol szarmazo farkasok és kutyak
genomjaval. A Sierra-Morena-i farkasnal a hosszu elszigetelddésbdl adododan rendkiviil magas
volt a beltenyésztettség és a homozigozitds mértéke, emellett a genom koriilbeliil egyharmada
kutya eredetli volt. A kutyagének introgresszidja ellenére a heterozigozitas alacsony maradt, mivel
a beltenyésztés szdmos hibridizacids esemény utan is folytatodott. Ezen eredmények alapjan azt
lehet feltételezni a Sierra Morena-i populéciorol, hogy az alacsony populaciosiiriiség kedvezhetett
a hibridizacionak és a kutya allélok introgressziojanak, de a folyamatos beltenyésztés azt
eredményezhette, hogy a farkas eredetli nagy kromoszomatoredékek teljesen eltiintek a

populaciobdl, €s helyiikre kutya eredetli kromoszématoredékek kertiltek.
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A karpati farkasok genetikai vizsgalatai nagyrészt az északi, lengyelorszagi és szlovakiai
populacidkra (Pilot et al. 2006, 2010, Gula et al. 2009, Czarnomska et al. 2013, Bakan et al. 2014,
Rigg et al. 2014, Hulva et al. 2018), valamint a keleti romaniai és ukrajnai (Ericson et al. 2020)
populaciokra 6sszpontosultak. A mikroszatellit és az mtDNS-adatok is arra utalnak, hogy a karpati
farkasok genetikailag kiilonboznek a szomszédos alfoldi farkasok (Pilot et al. 2006, Czarnomska
et al. 2013), és a Dinari-Balkan populéci6itdl is (Bakan et al. 2014).

A sziirke farkasok elsé magyarorszagi genetikai felmérését 2004-2006 kozott végezték el az
Aggteleki Nemzeti Park Igazgatosag teriiletén (Hausknecht et al. 2010). A vizsgalatok eredményei

allanddan a teriileten €16 egyedek jelenlétét igazoltak a szlovak-magyar hatarvidék teriiletén.

3.5.2. Eurazsiai hiuz

A hazi macska genetikdjaval kapcsolatos tudasunk boviilése, a macskafélék genomjanak
viszonylagos konzervaltsaga (Menotti-Raymond & O’Brien 1995) megkonnyitette a vadon €16
rokon fajok kutatasat. Szamos, a hazi macska vizsgalatara tervezett genetikai markert sikeresen
alkalmaztak kutatdsokban, a macskafélék csaladjan beliili filogenetikai kapcsolatok, a
filogeografia és a vadon €16 macskafélék populacidgenetikaja terén. A macskafélék filogenetikai
elemzésében eddig hasznalt legnagyobb adathalmaz 11166 bp autoszomalis, 3230 bp X
kromoszémahoz kapcsolt, 4457 bp Y kromoszémahoz kapcsolt, és 3936 bp mitokondridlis
szekvencia volt (Johnson et al. 2006). Jelenleg valamennyi visszatelepitett populacidt nyomon
kovetik genetikai modszerek segitségével. A mikroszatelliteken alapulo vizsgalatok ramutattak,
hogy a visszatelepitett populaciok alacsony genetikai diverzitdssal rendelkeznek (Breitenmoser-
Wiirsten & Obexer-Ruff 2003, Bull et al. 2016, Krojerova-Prokes et al. 2019, Mueller et al. 2020),
némelyek kritikus allapotba keriiltek (Sindi¢i¢ et al. 2013a). Mueller et al. (2022) pont ezeket a
tényezoket vizsgaltdk. A visszatelepitett eurdpai hiuz allomany lassi allomanyndvekedésének
lehetséges genetikai okait szerették volna feltarni, ehhez a genetikai sokféleség és a
beltenyésztettség genomszintii valtozasat vizsgaltak SNP-k segitségével, mind a Kézép-Europaba
visszatelepitett, mind az eurdpai és azsiai természetes populacidkban. Valamennyi visszatelepitett
populécio alacsonyabb genetikai diverzitast €s megndvekedett mértékii beltenyésztettségi szintet
mutatott, mind a magpopulaciokhoz, mind mas természetes populdcidhoz képest. A
beltenyésztettség az Osszes visszatelepitett populdcidban jelen van, azonban kiillonb6z6 mértékben.
Legnagyobb beltenyésztettség azokban a populacidokban van jelen, amelyek esetében alacsony volt
az alapito egyedek szama. Ot visszatelepitett populacié torzsallomanyéban talaltak bizonyitékot

az alacsony genetikai diverzitasra és a jelen kori beltenyésztettségre, ami a kutatok szamara felveti
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a kérdést, hogy ezekben a magpopulaciokbdl szarmazéd egyedek képesek-e elegendd genetikai
sokféleséget biztositani a jovobeli visszatelepitésekhez.

balkani, és az azsiai populaciokhoz sorolt kaukéazusi populédciok els6 genomszintli felmérését
végezték el. A vizsgalatban hasznalt autoszomas adatok arra utalnak, hogy a balkani hiazallomany
szoros rokonsagban all a karpati populacioval és nagyon alacsony genetikai diverzitast és magas
beltenyésztettséget mutat. E vizsgalat utan a balkani hitiz populacid taxonomiai statusza tovabbra
is tisztazatlan, mivel a mitogenomban (teljes mitokondridlis genom) hosszu tavl izolaciora utald
bizonyitékok allnak szemben a kiterjedt autoszomalis keveredéssel €s a nuklearis genomban
(sejtmagi genom) a kdzelmultban bekovetkezett intenziv genetikai sodrodassal.

Az elmult kdzel 40 évben tobb kisérletet is tettek az eurdzsiai hitiz visszatelepitésére a korabbi
nyugat-eurdpai elterjedési teriiletén taldlhatd potencidlisan alkalmas él6helyekre. A dinari
populaciot is az 1970-es évektdl kezdddd eurdpai visszatelepitési programok keretén beliil
¢lesztették ujra. Hat visszatelepitett egyed volt az alapitdé populacié tagja, mely gyorsan
terjeszkedett Szlovéniatol Horvatorszagon at egészen a mai Bosznia-Hercegovinaig. A kutatok
azonban az elmult 10-15 évben a populacio csokkenését figyelték meg. Sindi¢i¢ et al. (2013b)
1979 ¢és 2010 kozott gyljtott mintakat felhasznalva értékelték a veszélyeztetett populécio
természetvédelmi genetikai jellemzo6it. Mind a mikroszatellit alapi, mind a mitokondridlis alapu
vizsgalatok megerdsitették a dinari populdcid alacsony genetikai variabilitasat, és a karpati
forraspopulacidhoz képest jelentds mértékii tényleges beltenyésztettségét. Tovabba, az effektiv
populdcidéméret ¢és a mikroszatellit variabilitds-elemzés alatamasztotta a csokkend
populécioméretre vonatkozd terepi megfigyeléseket is. Bull et al. (2016) a visszatelepitések
hitizpopulaciok genetikai allapotara gyakorolt hatdsanak vizsgalatdt mikroszatellit markerekkel
végezték a cseh-bajor és a Vogézi-pfalzi erd6kben. Az 8shonos hitizpopulaciokkal 6sszehasonlitva,
-e két populéacio Iényegesen alacsonyabb genetikai diverzitast mutatott. Egy masik, a német Harz-
hegységbe visszatelepitett hitiz populéciot vizsgalt Mueller et al. (2020) mikroszatellit és
mitokondrialis DNS haplotipus genetikai markerek felhasznalasaval. Az itteni hiuz populacio, a
tobbi visszatelepitett populaciokhoz képest nagyobb genetikai diverzitdst mutatott, ami a
zarttérben tartott eltérd szarmazasu vonalak kezdeti keresztezésének €s a viszonylag nagy szamu
alapitoi 1étszamnak koszonhetd. Ennek ellenére a populacio genetikai diverzitdsa a visszatelepités
idejéhez mérten folyamatosan csokken, azonban jelenleg még egy életképes populacio.
Skandinaviaban a hiuz els6 genetikai alapu felmérését 2002-ben végezték el Hellborg et al. (2002),
ahol a populaciot a karéliai és a balti populaciokkal hasonlitottak dssze, mikroszatellit markerek

crcr

a balti populaciokban tovabbi 3 haplotipust talaltak. A genetikai diverzitds mérsékelt volt a
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skandinaviai populacioban, illetve a mért diverzitas értékek alacsonyabbak voltak a masik két
populacidhoz képest. A klaszterezd analizisek pedig egyértelmli kiilonbséget mutattak a
skandinavial, illetve a karéliai és a balti populaciok kozott.

Schmidt et al. (2009) a balti populacidban vizsgalta, hogy valtozik-e a genetikai Osszetétele az
észak-lengyelorszagi, a lett és litvan alloménynak, illetve van-e bizonyiték a populaciok kozotti
izolaciora. A kutatok a mikroszatellit 16kuszok allélfrekvencidja alapjan megallapitottak, hogy a
lengyelorszagi hiiz mintakban kimutatott allélfrekvencia alacsonyabb, mint a masik két
allomanyban, tovabba jelentds genetikai differencialodast talaltak a lengyel és a lett és litvan
allomanyok kozott.

A Karpatok teriilete annak ellenére, hogy Eurdépaban milyen fontos ¢l6helyet nyujt a
nagyragadozoknak, kevéssé kutatott teriilet (Promberger-Fiirpass et al. 2002, Rozylowicz et al.
2010), az eurdzsiai hitz szempontjabol pedig a nagyragadozok koziil a legkevesebb adat all a
kutatok rendelkezésére (Popescu et al. 2016). Ez azért is fontos, mert az itteni populédci6 szolgalt
Europaban az eurazsiai hitiz visszatelepitések alapité allomanyaként, és még mindig f6 forras a
folyamatban 1év6 visszatelepitésekhez (példaul a Dinari régid és Délnyugat-Németorszag). A
karpati populacié magasabb 0sszlétszamot mutatott, mint a tobbi természetes populacio (Norvégia
kivételével), még akkor is, ha régionkénti bontasban figyelembe vesszik a fokozott
beltenyésztettséget az elterjedés legnyugatibb szélén (Krojerova-ProkeSova et al. 2019). losif et
al. (2022) Romaéanidban, a Déli-Karpatokban vizsgaltdk a hiuz allomanysiiriiségét és
¢l6helyhasznalatat kameracspdas felvételek elemzésével. Eredményeik alapjan a hiuzalloméany
becsiilt slirlisége a romaniai Karpatokban magasabb volt, mint az Alpokban, vagy a szlovakiai
Karpatokban. Ezek az eredmények ravilagitanak a romaniai populéacio fontossagara, mely mind a
természetes visszatelepiilési folyamatok, mind az ember altal irdnyitott mesterséges
visszatelepitési programok forrasaként szolgalnak. A karpati hiizpopulacionak kozos filogenetikai
multja van a balti 4llamokban €16 populéacioval, amig az utolso jégkorszak alatt elszigetelt erdei
refugiumként szolgalt, ami egyetlen haplotipus (H4) jelenlétét eredményezte ebben a régioban
(Kaminska et al. 2005, Lucena-Perez et al. 2020). A Karpatok nyugati peremén végzett legujabb
vizsgélatok a beltenyésztettség megemelkedett szintjét mutattdk ki, és a populacid
strukturalodasara utalnak (Krojerova-Prokesova et al. 2019, Kubala et al. 2020). Schmidt et al.
(2011) osszesitették az addig rendelkezésre alld eurdpai hitz allomany genetikai vizsgélatainak
eredményeit. A mitokondrialis és mikroszatellit vizsgalatok azt mutattak, hogy az eurdzsiai hiuz
genetikai diverzitasa Eurépaban kozepes vagy alacsony. A variabilitas északon a legalacsonyabb
(Skandinavia), de a Karpat-medencében is alacsony. Tovabba a genetikai diverzitas csokkenését
figyelték meg a fragmentalt és visszatelepitett populaciokban is. Ezen kiviil megallapitottak, hogy

a populaciok nagymértékben kiilonboznek egymastol.
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3.5.3. Vadmacska

A vadmacska genetikai diverzitasaval foglalkozo tanulmanyok tulnyomo tobbsége
mikroszatellit 10kuszokat hasznal, azonban modszertant tekintve el6fordulnak mitokondrialis és
SNP alapu vizsgalatok is. Hertwig et al. (2009) Németorszagban a populacio szerkezetét és az
evolucids kapcsolatokat vizsgélta a mitokondrialis kontroll régidt és 11 mikroszatellit 16kuszt
hasznalva. A mikroszatellit adatok alapjan a németorszagi vadmacska alloméany két kiilonalld
populaciora tagolodik, melyek a nyugati és a keleti elterjedési teriiletnek felelnek meg. A
mitokondrialis haplotipusok nagyfoku genetikai valtozatossagot mutattak, kiilondsen a keleti
populacion beliil. Eckert et al. (2010) szintén Németorszagban a vadmacska és hdzi macska
populacidkon beliili és azok kozotti genetikai diverzitdst becsiilte meg. Ehhez a mitokondrialis
Megallapitottak, hogy a genetikai variabilitds mind a két csoportban magas volt, de a hazi macska
populacid variabilitasa valamivel magasabb. A hazi macska populéaciok kozott nem volt észlelhetd
semmilyen differencialédas (a mikroszatellitek esetében mért Fst = 3%), ezzel szemben a
vadmacska populaciok k6zott a differencialddas mar észlelhet6 volt (Fst = 9,55%). A vadmacska
¢és a hazi macska mitokondrialis haplotipusai elkiiloniiltek egymastol, ami nagyon alacsony anyai
génaramlasra enged kovetkeztetni a két faj kozott. Mattucei et al. (2013) vizsgalataban
feltételezték, hogy az eurdpai vadmacska Olaszorszagban elterjedt populédcioi két kiilonbozd, déli
Appenninekben és a Keleti-Alpok peremén talalhato refigium teriileteken differencialodtak és
onnan terjedtek késébb el. A hipotézis vizsgalatdhoz 35 mikroszatellit 16kuszt hasznaltak
olaszorszagi vadmacska mintakon, ezen kiviil hibrid és szardiniai vadmacska kontroll mintakat is
felhasznaltak. A klaszterezd és a foldrajzi adatokat is szamitdsba vevd genetikai vizsgalatok
eredményei azt mutattdk, hogy az olaszorszagi vadmacska alloméany harom jol elkiilonithetd
klaszterbe sorolhat6, amelyek megfelelnek a mintavételi helyeknek is. Ennek értelmében az
Olaszorszagban el6forduldé harom vadmacska populacié a Kelet-Alpokban, az Appennini-
félszigeten, illetve Szicilia szigetén talalhato. Tovabba, az Appennini-félszigeten 1évo populacid
tovabbi két alpopulaciéra volt bonthat6. Say et al. (2012) a vadmacska franciaorszagi ismert
eléfordulasi helyérél gylijtott mintat, vizsgalatainak elsddleges célja az vadmacska genetikai
integritasanak megvédése volt. Munkajuk soran fenotipusos és genetikai elemzéseket is
alkalmaztak. A gy(ijtott mintakat O’Brien et al. (2009) altal hasznalt mikroszatellit 10kuszokkal és
6 ujabb 10kusz bevonasaval vizsgaltak. Eredményeik alapjan megallapitottak, hogy a vadmacska
Franciaorszagban teriileti terjeszkedést mutat, az allomany pedig két, egymastol jol elkiilonithetd

¢és egymassal nem Osszefiiggé teriiletre — a Pireneusokra és Franciaorszag északkeleti részére —
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oszlik. A magas genetikai diverzitas alapjan arra kovetkeztetnek a kutatok, hogy a franciaorszagi
populacidkat nem fenyegeti a genetikai diverzitas csokkenése. Oliveira et al. (2008b) a populacid
genetikai sokféleségét vizsgalta portugaliai mintakban. Vizsgalatukhoz 12 autoszomas
mikroszatellit 10kuszt hasznaltak. A Bayes-féle megkozelitéssel végzett populéacioszerkezeti
elemzések két kiilon allé csoportot mutattak, melyek a vadon €16 vadmacskak és a hazi macskak
csoportait jelentette, és az eredmények nem mutattak jelentés genetikai eltérést a Portugalia északi,
kozEépso és déli részérdl gyljtott vadmacska mintak kozott. Urzi et al. (2021) a Dinari-Alpok
teriiletén Szlovénidban és Horvatorszagban, illetve Szerbidban és Eszak-Macedoniaban vizsgaltak
az ott ¢l0 vadmacska populaciok genetikai valtozatossagat ¢és szerkezetét. Kérdéseik
megvalaszolasahoz mikroszatellit lokuszokat hasznaltak. A vizsgalt vadmacska mintdk két
genetikai klaszterre oszlanak, ami nagymértékben megfelel a foldrajzi felosztasnak. Ennek
értelmében a két genetikai klaszter egy valtozatosabb északi csoportra (Szlovénia, Horvatorszag)
és egy genetikailag erodalt délkeleti csoportra (Szerbia, Eszak-Macedénia) oszlik. Mattucci et al.
(2016) az Eurdpaban ismert populaciok genetikai diverzitasat és struktirajat vizsgalta 31
mikroszatellit 10kusz felhasznalasaval. Eredményeik azt mutattak, hogy a vizsgalt populaciok
foldrajzilag strukturéltak, és viszonylag magas foku genetikai diverzitast mutatnak. A modell
alapu struktira elemzések és a modell nélkiili tobbvaltozds klaszterezd analizisek eredményei
egyértelmiien azt mutatjak, hogy a vizsgélt eurdpai vadmacska populaciok 6t f6 genetikai
klaszterre tagolodnak, amelyek egyezd foldrajzi eloszlast mutatnak. Ezek alapjan a kovetkezo
genetikai csoportokat sikeriilt elkiiloniteni: Portugalia, Spanyolorszag; Svajc, Belgium,
Luxemburg, Délnyugat-Németorszag; Kozép-Németorszag; Lengyelorszag, Bulgaria, Szlovénia,
Eszakkelet-Alpok; Nyugat-Appenninek, Dél-K6zép Appenninek, Szicilia. Kelet-Europa
(Lengyelorszag, Bulgaria, Magyarorszag) és Skocia erésen keveredett és integralt, ezért nem

sorolhat6 egyértelmiien egyik biogeografiai régidhoz sem (Oliveira et al. 2018).

3.5.4. Hibridizacio

A hibridizéci6 egy olyan biologiai folyamat, amelyet két kiilonboz6, de egyméshoz szorosan
kapcsolodo taxon keveredéseként hatdroznak meg populaciok kozott, mely nagy mértékben
& Buerkle 2016). Tovabba a hibridizacio az Gshonos fajok fennmaradasat fenyegetd egyik
legnagyobb globalis fenyegetés (Allendorf et al. 2001) és a fajok tiszta genetikai vonaldnak
kihaldsaval jarhat. Az introgresszid szintén jarhat genetikai kihalassal, viszont ez egy genetikai
keresztezddés, amely ugyanazon populacio fajai kozott jon 1étre egy keresztiranyu keresztezeés

soran az egyik vagy mindkét sziil6faj kozott. Bizonyos esetekben a kiilonb6z6 6shonos vadon €16
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populaciok kapcsolatban allhatnak kozeli rokonsadgban 1év0 haziallatokkal, melyek nagy részét
tobbnyire antropogén moddon taplaljak (Stahl & Artois 1991, Hubbard et al. 1992). Mig a
természetes hibridizacid szamos pozitiv evoliciés eredménnyel jarhat (példaul genetikai
fennmaradas, Brennan et al. 2014; fajképzddés vagy speciacio, Lavrenchenko & Bulatova 2016),
addig az antropogén okokra visszavezethetd hibridizaciot széles korben a faj fennmaradasat
fenyeget6 potencialis veszélyként tekintik. Az antropogén hibridizacié az emberi hatas és
beavatkozas éltal - akar szandékosan, akar véletlentl - eldsegitett hibridizacid, amely gyakran az
egyébként kiilonboz6 populaciok kozotti korlatok attorését eredményezi, amelyek a genetikai
keveredés és az evolucids alkalmazkodas elvesztésének folyamatan mehetnek keresztiil (Rhymer
& Simberloff, 1996, Allendorf et al. 2001, Bohling 2016, van Wyk et al. 2017). Az antropogén
okokra visszavezethetd hibridizacio esetei jol dokumentéltak a kutyaféléknél és a macskaféléknél
is.

Az amerikai kontinensen a szimfarkas (Canis simensis) kutyaval (Canis familiaris) valo
hibridizacidja, a vords farkas (Canis rufus) prérifarkassal (coyote) (Canis latrans) valo
keresztez6dése (McCarley 1962, Paradiso 1968, Adams et al. 2003), vagy a Nagy Tavak kornyéki
farkasok (Canis lupus lycaon), melyek mind a sziirke farkasokkal (Canis lupus nubilus), mind a
prérifarkasokkal (Canis latrans) hibridizalodtak (Leonard & Wayne 2008), ez utobbi keveredés
eredménye az ugynevezett coywolf. Ennek a keveredésnek az eredménye egy olyan genetikailag
¢és morfologiailag koztes bélyegeket mutatd hibrid Iétrejotte, mely a nyugati prérifarkas, a keleti
farkas és a kutya bélyegeit hordozza. A farkashoz hasonléan falkaban vadaszik, az emberekkel
szemben a prérifarkasra jellemzd félelem hidnyt mutat és varosi/kiilvarosi kornyezetben érzi jol
magat. Ezen hatasok egyiittes jelenléte az emberre is veszélyt jelenthet (Rutherford 2018).
Ausztralidban a ding6é (Canis dingo) kutyaval vald keveredését mutattak ki morfologiai és
genetikai modszerekkel (Elledge et al. 2008, Jones 2009, Parr et al. 2016). Az aranysakal kutyaval
torténd keveredését eloszor Galov et al. (2016) irtak le horvatorszagi egyedek alapjan. Az
aranysakal sziirke farkassal valo keveredése ugyan még nem bizonyitott, azonban potencialisan
szamos europai farkas populaciot veszélyeztethet az aranysakallal torténd hibridizacié (Freedman
etal. 2014, Moura et al. 2014). Ezzel a hipotézissel ellentétben Krofel et al. (2017) megallapitottak,
hogy azokon az aranysakal él6helyeken, melyeket a sziirke farkasok visszatelepiilésiikkel ujra
benépesitenek, az aranysakalok kiszorulnak, vagy a teriilet periféridjara szorulnak. Europaban a
szlirke farkas kutyaval valo keveredésére az ezredforduld kornyékén végzett mitokondrialis DNS
vizsgalatok eredményeibdl lehetett kdvetkeztetni, melyet olaszorszadgi mintakban azonositottak
(Randi et al. 2000). Azdta az olaszorszagi populacidban jelen 1évé hibridizaciot tobb mas genetikai
marker segitségével is kimutattak (példaul Randi & Lucchini 2002, Verardi et al. 2006, lacolina

et al. 2010, Caniglia et al. 2013a, Lorenzini et al. 2014, Randi et al. 2014, Galaverni et al. 2017,
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crer

kutyaval keveredett egyedeket, igy példaul az Ibériai-félszigeten (Godinho et al. 2011, Pacheco et
al. 2017), a Baltikum vidékén (Andersone et al. 2002, Hindrikson et al. 2012), a Balkan-félszigeten
(Moura et al. 2014) vagy a Skandinav-félszigeten (Vila et al. 2003b). Az 4azsiai
farkaspopulaciokrol 1ényegesen kevesebb adat all a kutatok rendelkezésére, de a Kaukdzus-
hegységben (Kopaliani et al. 2014, Pilot et al. 2014b), Iranban (Aghbolaghi et al. 2014, Khosravi
etal. 2013, 2015), illetve Oroszorszag teriiletén is (Korablev et al. 2021) sikertilt kimutatni a farkas
¢s a kutya genetikai keveredését.

Le Roux et al. (2015) az afrikai vadmacska (Felis silvestris lybica) genetikai tisztasagat és a
hibridizacié lehetdségét vizsgaltak Dél-Afrikdban él6helyi adatok felhasznalasaval. A kutatés
eredménye alapjan a vizsgalt mintdk genetikai tisztasaga viszonylag magas volt, viszont a
hibridizaciés esetek szama Osszefliggott a lakott teriiletektdl valo tavolsaggal. A Qinghai-Tibet-
fennsiki endemikus kinai hegyi macska (Felis silvestris bieti) taxonémiai statusza sokak altal
vitatott, tovabba kérdéses, hogy hozzajarult-e a macska domesztikacidjahoz Kelet-Azsiaban.
Ezeket a kérdéseket vizsgaltdk Yu et al. (2021) muzeumi ¢és jelenkori mintakbol vizsgalva. Az
elemzések a kinai hegyi macskat a vadmacska fajhoz soroltdk, tovabba azt talaltdk, hogy ez nem
vett részt Kinaban a macska domesztikaciojaban, igy alatimasztva az afrikai vadmacskabol (Felis
silvestris lybica) egyetlen eddig ismert domesztikacios eredetet Yu et al. (2021). Europa
vadmacska populdcidiban tobb, hibridizacidra irdnyuld vizsgalatot is taldlunk az elmult
évtizedekben. Ezek a vizsgalatok tobbségében mikroszatellit lokuszokat, illetve SNP-ket
hasznalnak. Hertwig et al (2009) Németorszadgban a vizsgalt mintdk 18,4%-ban talalt valamilyen
foku hibridizaciot, mely az orszag nyugati részében vizsgalt mintak kozott volt jelen nagyobb
szamban. Ezeket az eredményeket Eckert et al. (2010) is megerdsitik. Steyer et al. (2018) mar
els6sorban a hibridizacid mértékét vizsgalta Németorszag és Luxemburg teriiletérdl szarmazo
mintakban, ahol alacsony hibridizaciét mutattak ki. A vadmacska mintak 3,5%-a mindsiilt F1, F2
hibridnek vagy barmely sziiléi taxon visszakereszetédésének. Ok megemlitik tanulmanyukban azt
is, hogy az SNP-ken alapul6 eredményeik konzisztensebbek voltak, mint a mikroszatelliteken
alapulok, mivel nagyobb pontossagot mutattak a hibridek és azok osztalyainak kimutatdsara,
melyeket szimulacids tesztekkel is ala tudtak tAmasztani. A szimuldciok soran modell alapti Bayes-
féle modszer esetében két tipust hasznalnak a kutatok: i) a STRUCTURE-t (Pritchard et al. 2000),
amely megbecsiili egy egyed genotipusdnak a potencialisan hibridizalo taxonok mindegyikébdl
szarmaz0 aranyat, és ii) a NewHybrids (Anderson & Thompson 2002), amely megbecsiili annak a
valdsziniiségét, hogy egy egyed egy adott hibrid (vagy sziil6i) osztalyba tartozik-e. Azonban mind
a két Bayes-féle elemzéssel az a fO probléma, hogy a ,prior’-ok feltételezett eloszlasanak

érvényességét statisztikailag nem lehet értékelni (Gelman et al. 1995). Ennek fényében
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szimulacios megkozelitést kell végezni minden egyes adatsornal, hogy esetrdl-esetre értékelni
lehessen az egyedek eredetének sziiloi, vagy hibridként valo helyes azonositdsdhoz sziikséges
statisztikai erét. A szimuldcié alkalmazasanak egyik el6feltétele egy olyan program, mely
mesterséges sziildi vagy hibrid genotipusokat hoz 1étre. Erre a célra hozta 1étre Nielsen et al. (2006)
a Hybridlab nevii programot. Portugaliaban és Spanyolorszagban Oliveira et al. (2008a, 2008b)
végeztek hibridizaciora irdnyuld vizsgélatokat és mutattak ki azt sikeresen mind a két orszag
teriiletén. Ezen kiviil 6k is vizsgaltak, hogy az altaluk hasznalt geneikai markerek — melyek
mikroszatellitek voltak — milyen mértékben alkalmasak a hibridizacié kimutatasara. Ehhez
mesterségesen generalt hibrid genotipusokat hasznaltak. A kapott eredmények azt mutattak, hogy
a mikroszatellitek képesek voltak az elsd generacids (F1) hibridek kimutatdsara, a masodik
generacios (F2) hibridek 91%-os kimutatasara és a visszakeresztezédések 85%-o0s azonositasara.
Franciaorszagban tobbek kozott O’Brien et al. (2009) és Say et al. (2012) mutattak ki a
természetben taldlt fenotipusosan vadmacska mintakban a hibridizaciot. Beugin et al. (2020) pedig
mar elsésorban az ¢l6hely tipusdban keresték a kiillonbséget a hibridizacioban és annak
mértékében. Ok az orszag két kiilonbozd részén, egy nagy kiterjedésii erdéteriileten a
Pireneusokban ¢és egy tagolt, elaprozodott erdd- és mezdgazdasagi teriiletekkel tagolt él6helyen
vizsgaltadk elsdsorban a hazi macskaval vald hibridizaciot. A két vizsgalati teriilet koziil a
hibridizacié erds bizonyitékat talaltak az orszag északkeleti részén, a Pireneusokban joval
alacsonyabb hibridizacioés szintet mértek, amit a teriilet természetes erdei élGhelyének
folytonossagaval magyaraztak. Urzi et al. (2021) a Dinari-Alpok teriiletén vizsgalta az ott €16
vadmacskak hazi macskakkal vald hibridizalédasanak aranyat. A vizsgélt mintdkban a
vadmacskak és a hazi macskak kozotti hibridizacios arany 13% (Szlovénia) és 52% (Szerbia)
kozott valtozott az egyes régiokban. A magyarorszagi allomany genetikai diverzitasaval ¢€s
hibridizaciora iranyuld vizsgalataval két tanulmany foglalkozik. Pierpaoli et al. (2003)
mikroszatellit 16kuszokon alapulé vizsgalataban kilenc eurdpai orszagbdl szdrmazé fenotipusos
bélyegek alapjan vadmacska €s hazi macska mintak genetikai diverzitasat mérte fel. A keveredésre
iranyul6 elemzések hibrid egyedeket azonositottak a vadmacska mintak kozott Portugaliabol,
Olaszorszagbol, Bulgariabol és Magyarorszagrol szarmazo minték esetében is. A Magyarorszagrol
szarmaz6 mintdk valtozé fenotipusok és genotipusok egyiittesét foglaltdk magukban, amely a
kutatok szerint hosszl tavu hibridizacio €s introgresszio eredménye lehet, amit mar Skociaban is
dokumentaltak. Lecis et al. (2006) eurdpai vadmacskak €s hdzi macskak genetikai keveredését
vizsgaltak részben olaszorszagi és magyarorszadgi mintakban, amihez 27 mikroszatellit 16kuszt
hasznaltak, beleértve 21 kapcsolt 10kuszt is, amelyek 6t kiilonboz0 macskaféle kapcsoltsagi
csoportot térképeznek fel. Eredményeik alapjan a vadmacskak és a hazi macskak két kiilon allo

klaszterre bonthatok, ez Gsszhangban van az eldzetes morfologiai azonositdsokkal. Az egyes
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genotipusok hibridizacidjara iranyuld vizsgalataban az egyedek 8%-ban volt kimutathaté a
hibridizacid. A kapcsolt 16kuszok hasznalatdval azonban ez az érték magasabb volt. A kapcsoltsagi
elemzések megerdsitik, hogy a hibridizacié korlatozottan ugyan, de jelen van az olaszorszagi és

magyarorszagi vadmacska populacioban.
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4. ANYAG ES MODSZER

4.1. Mintavétel és DNS izolalas

A disszertacibban megfogalmazott genetikai analizisre szant mintak gy(jtési, tarolasi,
szallitasi és vizsgalati modszertananak kidolgozasa az egykori Szent Istvan Egyetem VadVilag
Megdrzési Intézet (jelenleg Magyar Agrar- és Elettudomanyi Egyetem, Vadgazdalkodasi és
Természetvédelmi Intézet) ,Fenntarthatd természetvédelem magyarorszagi Natura 2000
tertileteken” (Svéjci — Magyar Egylittmiikddési Program) SH/4/8. azonosité szamu projekt keretén
beliil, az egyetem megbizasabdl valosult meg az egykori NAIK MBK-ban (jelenleg Magyar Agrar
és Elettudomanyi Egyetem, Genetika és Biotechnologia Intézet) (NAIK/2571-1/2016.46/258). A
protokoll kibdvitése a Biikki Nemzeti Park Igazgatosag és a NAIK MBK (jelenleg Magyar Agrar
és Elettudomanyi Egyetem, Genetika és Biotechnologia Intézet) egyiittmitkddésében (BNPI: 8-
34/1/2017; NAIK/2404-1/2017) valdsult meg.

4.1.1. Sziirke farkas mintak

Sziirke farkas esetében a nemzetk6zi szakirodalomban hasznalt STR markerek és azok
multiplex kortilmények kozotti hasznalatanak optimalizalasat kutya vér és szovetmintakon, illetve
zarttérben tartott szlirke farkas tiriilék és szdj nyalkahartya kenet mintakon végeztem el. A mintékat
felhasznalasig -20°C-on taroltam.

A természetbdl szarmazo feltételezett sziirke farkas mintdk a Biikki Nemzeti Park Igazgatosag
miikddési tertiletérdl, a Duna-Ipoly Nemzeti Park Igazgatdosdg miikodési teriiletérdl, illetve a
Hortobagyi Nemzeti Park Igazgatosag miikodési tertiletérél szarmaztak. Ezeket alkalomszeriien
az ¢év teljes iddszakaban, illetve téli honapokban szervezetten transzektek, illetve ismert sziirke
farkas el6fordulasi utvonalak mentén gyijtotték tobbségében a Nemzeti Park Igazgatosagok
szakemberei 2016-2020 évek kozott. Ez id6 alatt dsszesen 86 darab minta keriilt begytjtésre,
melyek tipusa tiriilék (n=62), vizelet (n=13), szér (n=9) és izomszovet (n=2) voltak. Szlovakidbol
az Alacsony-Tatra, Nyugati-Tatra és a Nagy-Fatra teriiletérél a Slovak Wildlife Society éves
nagyragadoz6 monitoringja soran 2018-2019 években Gsszesen 29 darab iiriilék mintat kaptam,
tovabba 2 darab elpusztult allat koponyajabol vett csont mintat is lehetdségem volt felhasznalni
errdl a tertiletrdl. A teljes genotipussal azonositott €s az eredmények fejezetben felhasznalt terepen
gyljtott mintak térképi jelolései a 4. abran lathatok. Zart térben tartott sziirke farkas tirtilék (n=14)
¢és szaj nyalkahartya kenet (n=6) mintakat az Europa Vadvilaganak Megmentéséért Alapitvany

allataitol gyijtottem be. Tovabba 6sszesen 39 darab kiilonboz6 kutyafajtatol szarmazé vér (n=18),
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izomszovet (n=16) és szajpadlasrol vett kenetet (n=5) hasznaltam fel a vizsgalatok elvégzéséhez.
Az triilék mintdkat a terepi szakemberek légmentesen zarhatdé milanyag tasakokba gylijtotték,
szallitasig lehetdség szerint -20°C-on taroltak. Frissnek tiing iiriilék minta esetében mintavételi
palca (SWAB) segitségével az iiriilék felszinérdl kenetet vettek, a mintavételi palca végét pedig 2
ml-es abszolut alkoholt tartalmazo centrifugacsében taroltak. A vizelet mintak 50 ml-es
centrifugacsobe kertiltek gytiijtésre, ezeket a szakemberek a téli, hoban torténd nyomkovetés soran
gyljtotték Ossze. A mintdkat szallitdsig lehetdség szerint -20°C-on taroltdk. A szOrmintat
légmentesen zarhatd mlianyag tasakba keriiltek begytijtésre és szallitasig lehetdség szerint -20 °C-
on voltak tarolva. Izomszdvet mintat az elpusztult allatoktol gyijtottek a szakemberek, amit 2 ml-
es abszolut alkoholt tartalmazd centrifugacsében taroltak. Szdjpadlasrdl vett kenet szintén
mintavételi palca (SWAB) segitségével keriilt gytijtésre, ami 2 ml-es abszolut alkoholt tartalmazo
centrifugacsOben keriilt tarolasra. A vérmintakat 9 ml-es vérvételi csOben gylijtotték, mely falat

EDTA (etilén-diamin-tetraecetsav) boritja. A mintakat felhasznalasig -20°C-on taroltuk.
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4. abra. A teljes genotipussal rendelkezd természetben gytijtott sziirke farkas mintdk mintavételi
pontjai. A magyarorszagi mintak kozott a kék szinnel jeldlt mintak egyszeresen azonositott
egyedeket jelolnek, az ettdl eltérd szinnel jelolt mintak szinenként egy-egy egyed
,»visszafogasait” jelolik. A Szlovakiabol szarmazo mintdk kék négyzetben 1évo fekete X jelolést

kaptak.

4.1.2. Eurazsiai hitiz mintak

A macskafélék esetében nemzetkozi szakirodalmakban hasznalt STR markerek és azok

multiplex koriilmények kozotti hasznalatdnak optimalizalasdt hiaz fajon a Magyar
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Természettudomanyi Muzeum gytjteményébdl Romdaniabol szarmazd szovetmintan (n=1),
Szlovakiabol szarmazé csont (fog) mintakon (n=2) és a Budakeszi Vadasparkbol szarmazo tiriilék
mintdn (n=1) végeztem el. A szovetmintat abszolut etanolt tartalmaz6 eppendorf csdben taroltam,
a csont (fog) darabokat pedig 50 ml-es centrifugacs6ben. A mintakat felhasznalasig -20°C-on
taroltam.

A terepen gytjtott feltételezett hinz mintak a Duna-Ipoly Nemzeti Park Igazgatdsag (tovabbiakban
DINPI) teriiletérdl szdrmaztak (n=10), a mintak begytijtésének ideje 2009-2021 évek kozott tortént
(5. abra). A mintakat a DINPI és a Borzsony Alapitvany munkatarsai gyiijtotték, tobbnyire a téli
hoban torténé nyomkovetés soran. A feldolgozott terepi gytijtésii mintak tipusa triilék (n=9) és
sz6r (n=1) volt. Az lirilék mintadkat a terepi szakemberek légmentesen zarhatdé mianyag tasakokba
gyljtotték, szallitasig -20°C-on taroltdk. A mintdk laboratériumba torténd szallitasa
jéggakumulatorral ellatott hungarocell dobozokban tortént azok fagypont koriili hdmérsékleten
valo tartasa érdekében. A mintakat laboratoriumban -20 °C-on taroltuk. A szrmintat légmentesen
zarhatd6 miianyag tasakba gytjtotték, -20 °C-on taroltak, a laboratériumba érkezést kovetéen

szintén ezen a hdmérsékleten taroltam a felhasznalasig.
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5. dbra. A természetbdl szarmaz6 feltételezetten eurazsiai hiiz mintak gytijtésének pontjai.

Forras: Google Earth.

4.1.3. Vadmacska mintak

A macskafélék esetében nemzetkozi szakirodalmakban hasznalt STR markerek és azok
multiplex koriilmények kozotti hasznalatanak optimalizalasat vadmacska fajon a Miskolci
Allatkertbdl vér (n=2) és izomszovet (n=1) mintan, hazi macska fajon pedig allatorvosi rendelbl
szarmaz6 vérmintan (n=8) és az Allatorvostudomanyi Egyetem Ull8i tangazdasagabol szarmazo
szovetmintan (n=9) végeztem el. A szovetmintat abszolut etanolt tartalmazd eppendorf cs6ben
taroltam, a vérmintat 9 ml-es vérvételi cs6ben, mely falat EDTA (etilén-diamin-tetraecetsav)
boritja. A mintakat felhasznalasig -20°C-on taroltam.

A terepen gyjtott feltételezett vadmacska mintak az orszag északi (n=25) és déli (n=2) teriileteirdl
szarmaznak (6. abra), a mintak begyiijtésének ideje 2013-2020 évek kozott tortént. A mintakat
Nemzeti Park Igazgatosagok szakemberei gyiijtotték. A feldolgozott terepen gytijtott mintak tipusa

szovet (n=19) és vér (n=8) volt. A mintak laboratoriumba torténd szallitasa jégakkumulatorral
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ellatott hungarocell dobozokban tortént azok fagypont koriili homérsékleten vald tartdsa

érdekében. A mintékat laboratériumban -20 °C-on taroltam azok felhasznélasaig.
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6. abra. A természetbdl szarmazo feltételezetten vadmacska mintak gytijtésének pontjai. Forras:

Google Earth.

4.2. DNS izolalas Kiilonb6z6 minta tipusoskbol

A mintékat a laboratoriumba érkezést kovetden biobank azonositoval lattam el, ehhez az
azonositohoz pedig rogzitettem a mintavételi lapon szerepld adatokat, melyek a kovetkezOk
voltak: 1) minta gylijtésének helye (lehetdség szerint GPS WGE vagy EOV koordinataval), ii)
minta gytjtésének ideje, iii) mintagyijtd személy neve és elérhetdsége, iv) minta tipusa.

Teljes genomi DNS izolalasa iiriilék mintdbol MagCore Genomic DNA Tissue Kit (RBC
Bioscience Corp., Tajvan) hasznélatanal a gyarto6 utasitasait kovettem a kovetkezo kezdeti 1épések
alkalmazaséaval. A fagyott iiriilék felszinérdl szike (Feather Safety Razor Co., Japan) segitségével
tobb helyrdl kaparékot vettem (maximum 300 mg) egy 1,5 ml-es eppendorf cs6be. A mintahoz
700 pl GT puffert adtam, majd 20 °C-ra beallitott Thermomixerben 1200-as fordulatszamon (rpm)
20 percen keresztiil homogenizaltam. Ezt kovetéen a mintadt 9910-es fordulatszdmon (rpm) 1
percig centrifugaltam. E 1épést kovetden az izolalast a MagCore Genomic DNA Tissue Kit for
SWAB Sample (RBC Bioscience Corp., Tajvan) protokoljaval folytattam a gyartd utasitsa
szerint.

Abban az esetben, ha a friss {iriilék felszinérdl mintavételi palcaval (SWAB) kenet késziilt a DNS
izolalas a kovetkezo 1épésekkel tortént. A 2 ml-es abszolut alkoholt tartalmazo centrifugacsében

1évé mintavételi palcarol az alkoholt Speed vacuum segitségével 60 percen keresztiil
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elparologtattam. E 1épést kovetden az izolalast a MagCore Genomic DNA Tissue Kit for Solid
Animal Tissue Sample (RBC Bioscience Corp., Tajvan) protokoljaval folytattam a gyarté utasitasa
szerint. A DNS izolalast kovetden, mivel ez a DNS izoldldo Kit nem tartalmazott inhibitor
eltavolitasi 1épést, azt OneStep Inhibitor Removal Kit (Zymo Research, USA) segitségével
potoltam.

Az iirilék izolalasara hasznalt masik moédszer a Qiagen Stool Mini Kit (QIAGEN GmbH,
Németorszag) protokolljaval tortént, amit a gyarto utasitasai alapjan végeztem el.

Teljes genomi DNS izolalas vizelet mintabdl a Valiere & Taberlet (2000) altal leirt protokoll
alapjan tortént.

Szérminta esetében, ha tobb, feddszort tartalmazdé minta allt a rendelkezésemre a Qiagen
Investigator Kit (QIAGEN GmbH, Németorszag) segitségével izolaltam genomi DNS-t a
tiiszOkbol a gyartd utasitidsai szerint. Abban az esetben, ha kis mennyiségli pehelyszor allt a
rendelkezésemre a Thermo Scientific Phire Animal Tissue Direct PCR Kit (Thermo Fisher
Scientific Baltics UAB, Litvania) Dilution protokolljat hasznalva izolaltam genomialis DNS-t a
gyart6 utasitasai szerint.

Teljes genomi DNS izolalas csontszovet (fog) mintabol Qiagen Investigator DNA Kit (QIAGEN
GmbH, Németorszag) segitségével tortént a gyartd utasitasait kovetve, a kovetkezd kezdeti
1épések alkalmazédsaval. Egy iires, sterilizalt mozsarba, illetve egy 50 ml-es nyitott tetejii
centrifugacsObe folyékony nitrogént ontottem, annak érdekében, hogy lehiitsem azokat. Ezt
kovetden, a lehiilt mozsarba belehelyeztem a fogat, majd folyékony nitrogént ontéttem ra és a
mozsar tord részével homogenizaltam azt. Ezt kdvetden a homogenizalt folyékony nitrogénben
1évo csont tormeléket atontottem a lehiitott centrifugacsdbe és hagytam, hogy a folyékony nitrogén
elparologjon rola. Ezt kovetden a centrifugacsd aljaban 1év6 csont tormelékbdl 50-60 mg
mennyiséget egy milanyag vagy fém spatulaval atvittem egy 2 ml-es eppendorf cs6be. Ezutan a
1épés utan folytattam a genomidlis DNS izolalasat a gyartd utasitasa alapjan.

Teljes genomi DNS izolalas vérmintabol a MagCore Genomic DNA Whole Blood Kit (RBC
Bioscience Corp., Tajvan) segitségével tortént a gyarto utasitasait kovetve.

Teljes genomi DNS izoldlas izomszdvet mintdbdl Genomic DNA Mini Kit (Geneaid Biotech,
Tajvan) és MagCore Genomic DNA Tissue Kit (RBC Bioscience Corp., Tajvan) segitségével

tortént a gyartok utasitasait kovetve.
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4.3. Populaciégenetikai vizsgalatok STR markerekkel

4.3.1. Sziirke farkas

A kutyafélék faj és egyedazonositasara 14 darab tetranukleotid ismétlddésti jeldlt primer part
hasznaltam. Ezeket kiilfoldi szakirodalmakbol valogattam ki. A hasznalt primerek a kovetkezok
voltak: c2001, c2054, FH2538, PEZ3, PEZS, PEZ19 (Vila et al. 2003b), FH2004, FH2010,
FH2088, FH2107, FH2309, FH3313, FH3377, PEZ02 (Dayton et al. 2009). Az ivarhatarozast az
amelogenin gén segitségével végeztem el (Yan et al. 2013). A kivalasztott primer parokat és az
ivarhatarozashoz hasznalt primer part multiplex koriilmények kozott optimalizaltam, mas
kutatasokhoz hasznalt di- és trinukleotid ismétlodésti primer parokkal egyiitt kutya, aranysakal és
sziirke farkas mintakon. Igy osszesen 4 multiplexet hoztam létre (Canis Plex L; Canis Plex IL;
Canis Plex III.; Canis Plex IV.). Az optimalizalt multiplexek 25 npl végtérfogatban lettek
Osszemérve, 60-240 ng templat DNS mintat, 2 x QIAGEN Multiplex PCR Master Mixet
(QIAGEN, Németorszag) és optimalizalt mennyiségli primert (10 pM) tartalmaztak, a
végtérfogatot desztillalt vizzel kiegészitve. Az amplifikacié Bioer LifeEco TC-96 (Hangzhou
Bioer Technology Co. Ltd., Kina) késziilékben ment végbe, egy kezdeti 15 perces 1épéssel 95 °C-
on, amit 40 ismétlddés kovetett az alabbi 1épésekbdl: 30 masodperc 95 °C, 30 masodperc 58 °C,
60 masodperc 72 °C, majd egy végso extenzidval 30 perc 60 °C. A reakcidk sikerességét, agardz-
gélelektroforézis segitségével értékeltem 1,5%-os agar6z gélben, GeneRuler 100 bp DNA Ladder
(Thermo Scientific, USA) segitségével. A markerek vizsgalatdhoz fluoreszcensen jelolt
primereket hasznaltam. A PCR termékek detektalasa az allélméretek meghatarozasédhoz kapillaris
elektroforézissel tortént egy ABI 3100 Genetic Analyzer (Applied Biosystems, USA)
késziilékben, melyet a BIOMI Kft. végzett. Az elektroferogrammokat a PeakScanner (Applied
Biosystems, USA) segitségével dolgoztam fel, a mintak genotipusat Microsoft Excel tablazatban
rogzitettem. E tablazat alapjan alakitottam at a kiilonb6zd sziikséges formatumokra a genotipus
adatokat a GenAlEx Excel bovitmény (Peakall & Smouse 2012) és a CONVERT v.1.31 szoftver
(Glaubitz 2004) segitségével. A nullalélok és genotipizalasi hibak feltarasat MICRO-CHECKER
program (Van Oosterhout et al. 2004) segitségével végeztem. A lokuszonkénti és populacionkénti
allélfrekvenciat, az allélszamot, az effektiv alléelok (Ng) és a megfigyelt és torzitatlan vart
heterozigozitas értékeket (Ho, He) a GenAlEX 6.5. program (Peakall & Smouse 2012) segitségével
becsiiltem meg. Az allélgazdagsag (AR) értékeket az FSTAT 2.9.3.2 program (Goudet 1995)
segitségével szadmoltam ki.

A STRUCTURE 2.3.4 program (Pritchard et al. 2000) segitségével a populaciok eldzetes

meghatarozasa nélkiil kovetkeztettem a genetikai Klaszterek legvaldszin{ibb szamara, illetve a
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magyarorszagi szilirke farkasok, szlovakiai sziirke farkasok és mas zarttéri farkasok, illetve kutyak
kozotti lehetséges keveredés felmérésére. Az elemzés az admixture modell hasznalataval,
korrelalo allélgyakorisdgok bedllitds mellett futott 250.000 ismétléses burn-in peridodus utan
750.000 ismétléssel egytdl hétig terjedd K értékig, minden értékre 10 fiiggetlen futassal. A
genetikai klaszterek legvalosziniibb szamanak megallapitasahoz a “likelihood score” értékét,
valamint a masodik derivaltjanak valtozasat hatdroztam meg Structure Harvester (Earl & vonHoldt
2012) segitségével. Ezen eredmény alapjan legvaldszintibb K érték négy legvalosziniibb becsiilt
értékét is StructureSelector programmal (Li & Liu 2018) is megvizsgaltam 0,5 és 0,8
kiiszobértékeket hasznalva (Puechmaille 2016). Fokomponens diszkriminancia-analizist
(discriminant analysis of principal components — DAPC) az R 4.0.1. program (R Core Team 2018)
adegenet 2.1.1. programcsomagjaval (Jombart 2008) végeztem, amely populaciogenetikai modell
hasznéalata nélkiil azonositja az egyedek klasztereit. A klaszterek optimalis szdmanak
azonositasara a Bayes-féle informéacios kritérium (Bayesian information criterion — BIC) alapjan
a find.clusters()” fiiggvényt hasznaltam. Az egyedi genotipusokat klaszterezddésiik
szemléltetésére fOkoordinata-analizissel (Principal Coordinate Analysis — PcoA) is megvizsgaltam
a GenAlEx ver. 6.5 (Peakall & Smouse 2012) segitségével. A differencialodas iranyat az R 4.0.1.
programban (R Core Team 2018) hasznalt diveRsity 1.9.90. csomaggal (Keenan et al. 2013)
detektaltam, €és ezt az informdacidt arra haszniltam, hogy a populdcioparok kozotti relativ
migraciora kovetkeztessek (Sundqvist et al. 2016). Ennek abrazoldsdhoz az Nm-modszert (Alcala
et al. 2014) hasznaltam szintén az R 4.0.1. program (R Core Team 2018) diveRsity 1.9.90.
programcsomagjaval (Keenan et al. 2013). A szignifikéns relativ migracié meghatarozasdhoz
,bootstrapping”-et alkalmaztam 1000-szeres ismétlodéssel (Keenan et al. 2013). A magyarorszagi
terepi sziirke farkasok kozotti sziildi €s rokonsdgi kapcsolatok azonositasdhoz és a csaladi
csoportok (falkdk) meghatarozasdhoz a Colony2 (Jones & Wang 2010) ,,parentage assignment”
csomagot hasznaltam. Ezt azonban el6szor ismert rokoni kapcsolatban 1év6 kuvasz kutyafajta

csalddon ellendriztem. A csaladban a sziil6 kan, a sziil6 szuka ¢€s két kolyok szerepelt.

4.3.2. Macskafélék: Eurazsiai hiuz és vadmacska

A macskaféléken hasznalt mikroszatellit primer parokat (n=21) a Menotti-Raymond &
O’Brien (1995) és Menotti-Raymond et al. (1999, 2003) altal hazi macskaban leirt primerek koziil
valogatott és mdas nemzetkdzi vizsgalatokban vadmacskakon, vadmacska — héazi macska
hibridizacidra, illetve eurdzsiai hitizon hasznalt publikacidkbol valogattuk ki (Randi et al. 2001,

Hertwig et al. 2009, Mattucci et al. 2013, Rueness et al. 2014).
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A macskaféle mintakon az ivarhatarozast az amelogenin gén segitségével végeztem el (Pilgrim et
al. 2005), melyet ismert ivara hazi macska mintdkon optimalizaltam. Az optimalizalt ivarhatarozé
PCR 25 ul végtérfogatban lett 6sszemérve, 45 ng templat DNS mintat, 2 x QIAGEN Multiplex
PCR Master Mixet (QIAGEN, Németorszag) ¢és optimalizalt mennyiségii primert (10 uM)
tartalmaztak, a végtérfogatot desztillalt vizzel kiegészitve. Az amplifikacio Bioer LifeEco TC-96
(Hangzhou Bioer Technology Co. Ltd., Kina) késziilékben zajlott, egy kezdeti 15 perces 1épéssel
95 °C-on, amit 35 1épés kovetett az alabbi 1épésekbdl: 30 masodperc 94 °C, 30 masodperc 55 °C,
30 masodperc 72 °C, majd egy végso extenzioval 30 perc 72 °C. A reakciok sikerességét, illetve
azt, hogy adott mintdnak mi az ivara, agaroz-gélelektroforézis segitségével értékeltem 2%-0s
agardz gélben, GeneRuler 100 bp DNA Ladder (Thermo Scientific, USA) segitségével.

A nemzetkozi szakirodalmakbol adaptalt 18 par dinukleotid és 3 par tetranukleotid STR markert
3 multiplexben optimalizaltam, plexenként 7 markert hasznalva. A plexek 25 pl végtérfogatban
lettek Osszemérve, 45 ng templat DNS mintat, 2 X QIAGEN Multiplex PCR Master Mixet
(QIAGEN, Németorszag) ¢s optimalizalt mennyiségli primert (10 pM) tartalmaztak, a
végtérfogatot desztillalt vizzel kiegészitve. Az amplifikacié Bioer LifeEco TC-96 (Hangzhou
Bioer Technology Co. Ltd., Kina) késziilékben zajlott, egy kezdeti 15 perces 1épéssel 95 °C-on,
amit 30 1épés kovetett az alabbi 1épésekbdl: 30 masodperc 94 °C, 30 masodperc 58 °C, 60
masodperc 72 °C, majd egy végso extenzioval 30 perc 60 °C. A reakciok sikerességét, agardz-
gélelektroforézis segitségével értékeltem 1,5%-os agardz gélben, GeneRuler 100 bp DNA Ladder
(Thermo Scientific, USA) segitségével. A markerek vizsgalatdhoz fluoreszcensen jelolt
primereket hasznaltam. A PCR termékek detektalasa az allélméretek meghatarozasédhoz kapillaris
elektroforézissel tortént egy ABI 3100 Genetic Analyzer (Applied Biosystems, USA)
késziilékben, melyet a BIOMI Kft. végzett. Az elektroferogrammokat a PeakScanner (Applied
Biosystems, USA) segitségével dolgoztam fel, a mintak genotipusat Microsoft Excel tablazatban
rogzitettem. E tablazat alapjan alakitottam at a kiilonbo6z6 sziikséges formatumokra a genotipus
adatokat a GenAlEx Excel bovitmény (Peakall & Smouse 2012) és a CONVERT v.1.31 szoftver
(Glaubitz 2004) segitségével. A nullalélok és genotipizalasi hibak feltarasat MICRO-CHECKER
program (Van Oosterhout et al. 2004) segitségével végeztem. Az allélgyakorisagok,
alléldiverzitasok, valamint a heterozigozitas értékek szamitasat a GenAlEx (Peakall & Smouse
2012) segitségével hataroztam meg az egyedi genotipusok alapjan. Az allélgyakorisdgok alapjan
Shannon-Weaver diverzitas indexet szamoltam a genetikai sokszini{iség meghatarozasara szintén
a GenAlEx (Peakall & Smouse 2012) bdvitmény segitségével. Az egyedi genotipusokat
fokomponens analizissel (PCA) ¢és klaszteranalizissel is értékeltem a kiilonb6zdé vizsgalt
macskaféle fajok (hazi macska, vadmacska, eurdzsiai hiuz) elkiilonitése és az esetlegesen

felmertild hibridizacid (hazi macska x vadmacska) vizsgalata céljabol. A fékomponens analizishez
42



(PCA) a PAST programot (Hammer et al. 2001) hasznaltam, szamitasa a variancia-kovariancia
matrixb6l tortént Jaccard index alapjan. A klaszteranalizist a STRUCTURE program
algoritmusaval (Pritchard et al. 2000) végeztem el. Az analizishez az admixture modellt
hasznaltam, korrelalo allélgyakorisagok beallitas mellett 250 000 ismétléses burn-in peridédus utan
750 000 ismétléssel egytdl hatig terjedé K értékig, minden értékre 10 fliggetlen futassal. A
genetikai klaszterek legvaloszinlibb szamanak megallapitasahoz a ,likelihood score” értékét,
valamint a masodik derivaltjanak valtozasat (Evanno et al. 2005) hataroztam meg Structure
Harvester (Earl & vonHoldt 2012) segitségével. Az egyedeket akkor tekintettem egy klaszterhez
(hazi macska vagy vadmacska) tartozonak, ha a hozzarendelési érték (q0) > 0,75 volt. Azokat az
egyedeket, melyeknél a q¥) < 0,75 de nagyobb, mint 0,25 volt barmelyik klaszterhez keveréknek
(hazi macska és vadmacska hibrid) mindsitettem. Annak érdekében, hogy megvizsgaljam az STR
markerek erejét a hazi macska és vadmacska hibridizacié kimutatdsara, hazi macska, vadmacska
¢s hibrid genotipusokat generaltam a Hybridlab (Nielsen et al. 2006) segitségével. A mesterséges
genotipusok 1étrehozasahoz olyan teljes empirikus mikroszatellit genotipusokat hasznaltam fel
(hianyz6 16kusz nélkiil), melyek a STRUCTURE analizis alapjan > 0,75 hozzarendelési
valoszinliség mellett valamelyik sziil6i alfajhoz rendelhetdk. A terepen gy(ijtott vadmacska mintak
koziil 26 egyedet azonositottam, igy ezeket és a 17 hazi macska egyedet hasznaltam fel a
kiilonbozé osztalyok 1étrehozdsahoz. A kovetkezd kategoridkban 0Osszesen 240 egyedet
generaltam: sziil61, F1, F2, valamint els6 €¢s masodik visszakeresztezések barmelyik sziil6i fajhoz
(csoportonként 30 mesterségesen létrehozott genotipus). A program altal generalt sziil6i és hibrid
genotipusokkal ujabb STRUCTURE analizist végeztem. Ebben az esetben is az admixture modellt
hasznaltam, korrelalo allélgyakorisagok beallitas mellett 250 000 ismétléses burn-in periédus utan
750 000 ismétléssel, viszont csak egytdl kettdig terjedd K értékig, minden értékre 10 fliggetlen

futassal.
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5. EREDMENYEK

5.1. Sziirke farkas

5.1.1. Genetikai diverzitas

A magyarorszagi 86 darab terepen gyijtott feltételezett sziirke farkas minta koziil a
vizsgalatok soran 35 db minta teljes genotipusat, 22 db minta részleges genotipusat sikertiilt
megallapitani. A vizsgalatok 29 db minta esetében sikertelenek voltak. A Szlovakiabdl szdrmazd
mintak kozil 15 db-ot, a zart térben tartott farkas mintdk koziil 9 db-ot, mig a kutya mintdk koziil
14 db-ot hasznaltam fel. Ezen a mintak esetében sikeriilt azok teljes genotipusat rogziteni. A
magyarorszagi terepi gyijtésii mintak esetében is csak a teljes genotipussal rendelkez6 mintakat
hasznaltam fel az elemzésekben, melyek mintavételi pontjait az 4. abran mutatom be.

Az egyedazonositas soran a terepen gyjtott szlovakiai mintak kozott 15 mintabol 15 egyedet, a
magyarorszagi 35 minta kozott 25 egyedet azonositottam sziirke farkasként. A magyarorszagi
terepi gyljtést sziirke farkas mintak koziil tobb egyedet tobb mintabol is sikeriilt azonositani,
mintegy visszafogni: négy egyedet kétszeres visszafogassal, egy egyedet haromszoros
visszafogassal, egyet pedig 0tszoros visszafogassal. A visszafogasok soran mért legnagyobb
tavolsag légvonalban 8,5 km volt. A 25 egyed ivara 15 him és 10 néstény aranyban oszlott meg.
Ezek kozott a mintak kozott a MICRO-CHECKER program genotipizalasi hibakat nem észlelt
(pontozasi hiba, nagy allélkiesés, hamis allélok), null allélok viszont megfigyelhetdk voltak a
kutydk csoportjaban harom lokuszon (FH2309, FH3313, FH3377), a magyarorszagi terepen
gyljtott sziirke farkas mintdk csoportjdban harom ldkuszon (FH2107, FH2004, FH2010), a
szlovakiai terepen gyujtott sziirke farkas mintak csoportjaban egy lokuszon (PEZ02) és a zart
térben tartott farkasok esetében egy lokuszon (FH3377). A tovabbi vizsgalatok elvégzésénél
ezeket a lokuszokat is felhasznaltam.

A terepi gyiijtésti mintak esetében, illetve a kutyak csoportjaban minden vizsgalt 16kusz polimorf
volt, a zart térben tartott farkasok esetében egy lokusz monomorf volt. A l6kuszonkénti allélok
szama a magyarorszagi terepi gytijtésii sziirke farkas mintak esetében 3 (PEZ19) és 11 (FH2107,
FH3313) kozott, a szlovékiai terepi gyiijtésii sziirke farkas mintdknal 3 (PEZ19) és 12 (FH2107)
kozott, a kutya mintak esetében 3 (PEZ19) és 14 (FH3313) kozott, mig a zart térben tartott farkasok
csoportjaban 1 (FH3313) és 6 (PEZ3) kozott valtozott. A vizsgalt csoportokban a legalacsonyabb
atlagos allélszdm a zart térben tartott farkasok esetében 3,57, a legmagasabb a kutydk csoportjaban
7,43 volt. Ez az értéke a magyarorszagi sziirke farkas mintaknal 6,29, mig a szlovakiai mintaknal
5,93 volt (10.2. melléklet, 1. tablazat).
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Az atlagos megfigyelt heterozigozitas (Ho) a magyarorszagi terepi gytijtésii mintak esetében 0,60,
a szlovakiai terepi gyljtési mintdk esetében 0,66 volt. Az atlagos vart heterozigozitds (Hg)
ezekben a csoportokban 0,68 és 0,69 volt. A magyarorszagi terepi gytijtésii sziirke farkas mintak
csoportjaban a Hardy-Weinberg egyensulytol vald szignifikans eltérés figyelheté meg az FH2107
(p<0,05), ¢2001, FH2088, FH2010, FH2004, FH2309, FH3313 (p<0,001) lokuszokon. A
szlovékiai terepi gyljtésii mintak csoportjdban szignifikans eltérés figyelhet6 meg a PEZ02
(p<0,05), FH3377 (p<0,01) és a PEZ3 (p<0,001) 16kuszokon. A PIC genetikai diverzitds mutato
lokuszonkénti értéke a magyarorszagi terepi gyujtésii mintak csoportjaban 0,46 ¢és 0,87 kozott
valtozott, a csoport atlaga pedig 0,63. A szlovakiai terepi gyljtésii mintak csoportjaban a PIC 0,26
¢és 0,86 kozott valtozott, a csoport atlaga 0,65.A Shannon-Weaver index (1) értéke a magyarorszagi
mintak csoportjaban 0,88 és 2,23 kozott valtozott, atlagosan 1,39 volt, mig a szlovakiai mintak

csoportjaban 0,53 és 2,25 kozott valtozott, az érték atlagosan 1,43 volt (1. tablazat).
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1. tablazat. Kutyafélékre kidolgozott specifikus autoszomas mikroszatellitek (STR) diverzitas

értékei a magyarorszagi €s a szlovakiai terepen gytjtott sziirke farkas mintdk csoportjaiban.

Magyarorszagi terepi sziirke farkas Szlovékiai terepi sziirke farkas

STR. N Na Ho He HWE PIC | |[N Na Ho He HWE PIC I

c2001 25 4 064 073 *** 062 121|15 5 0,73 0,73 ns 0,69 1411
c2054 25 6 092 0,71 ns 068 143|15 5 080 0,71 ns 0,67 1,422
FH2538 25 7 060 0,78 ns 067 144|115 8 087 0,78 ns 0,76 1,781
PEZ3 25 4 052 071 ns 06 11815 6 060 0,71 *** 0,67 1,431
PEZ8 25 6 0,72 054 ns 069 150|115 4 047 054 ns 049 0,993
PEZ19 25 3 056 029 ns 046 088(15 3 0,20 029 ns 0,26 0,534
FH2088 25 6 0,68 0,73 *** 068 150|115 5 0,73 0,73 ns 0,68 1,410
PEZO2 25 5 0,60 066 ns 063 1,27(15 4 040 066 * 0,6 1,196
FH3377 25 6 068 068 ns 062 137|15 5 080 068 ** 0,63 1,297
FH2010 25 6 036 064 *** 047 106|15 5 053 064 ns 059 1,237
FH2004 25 8 044 0,76 *** 062 141|155 7 073 0,76 ns 0,73 1,615
FH2107 25 11 0,72 087 * 087 223|15 12 080 087 ns 0,86 2,248
FH2309 25 5 040 0,76 *** 047 101|15 6 080 0,76 ns 0,72 1,563
FH3313 25 11 060 080 *** 0,78 193|15 8 080 080 ns 0,77 1,820
Atlag - 6,229 0,60 0,68 - 063 139|- 593 066 069 - 0,65 143

Vizsgalt mintak szama (N), kimutatott (detektalt) allélek szama (Na), megfigyelt heterozigozitas
értékek (Ho), vart heterozigozitas értékek (He), Hardy-Weinberg egyensulytol valo eltérés
(HWE), Shannon-Weaver diverzitas index (I) értékek 1okuszonként és Gsszesitve. ns = nem

szignifikans; * = p<0,05; ** = p<0,01; *** = p<0,001.

5.1.2. A magyarorszagi farkas egyedek kozotti rokonsagi kapcsolatok

A Colony?2 program tobb testvér €s szilil6-utdd kapcsolatot is azonositott a magyarorszagi
terepi sziirke farkas egyedek kozott. A Biikk-hegységben a ,,Best Cluster” eredmények alapjan egy
A genetikai inkompatibilitdsok (rokonsdg szempontjabdl genetikailag Ossze nem egyeztethetd)
arra utaltak, hogy az 1-es és 2-es genotipussal jelolt himek édestestvérek, mig a 2-es genotipusu
him a 3-as genotipust ndstény apja. Ez a ndstény az anyja a 4. és 5. genotipussal jelolt két himnek
(7. abra). A kozeli rokonsagban all6 genotipusok bevonasa altal okozott torzitas csokkentése

érdekében az elsOrendi rokonokat kizartuk a kés6bbi elemzésekbdl.
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7. abra. Természetben el6fordulo sziirke farkasok rekonstrudlt torzsfaja a Biikk-
hegységben. A becsiilt rokonsagi valoszinliségek a kimutatott haplotipusok (szamozva 1-

5-ig) felett lathatok.

5.1.3. Genetikai struktura

A STRUCTURE program hét elére feltételezett egység koziil a legmagasabb atlagos
valoszinliség értéket (,,likelihood score™) hat genetikai egység (K = 6) esetében mutatta ki (8/A.
esetében (8/B. abra) volt detektalhatd. Az utobbi esetben a természetben eléforduld szlovakiai és
magyarorszagi sziirke farkasok alkottak az egyik genetikai klasztert, mig a kutydk ¢és a zart térben
tartott farkasok csoportja a masikat (8/D. abra). A Puechmaille becslés mind a négy kiiszobértéknél
négy genetikai egység jelenlétét jelezte (K = 4) (8/C. abra). Ebben az esetben a kutyak (kék szin)
¢és a zart térben tartott farkasok (lila szin) két kiilonalld csoportot alkottak, és jol elkiiloniiltek a
tobbi mintatol. A szlovakiai sziirke farkasok (zold szin) egy masik csoportot alkottak néhany
magyarorszagi mintaval egyiitt, a toObbi magyarorszagi minta (barna szin) pedig a negyedik
csoportot hozta 1étre (8/D. abra). A genetikai egységek szétvalasanak jobb megértése érdekében a

8/D. abran a 3 egységre valo besorolast is feltiintettem.
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8. abra. A kutyak, szlovakiai sziirke farkasok, magyarorszagi sziirke farkasok és zart térben
tartott farkasok Bayes-féle klaszterezési analizisének eredménye. A) Az atlagos valoszinliségi
érték a klaszterek szamanak minden egyes értékére (LnP(K)). B) A klaszterek mérete szerinti

modellek valdszinilisége az atlagos valdsziniiségi értékek masodrendi valtozasa alapjan
(DeltaK). C) A klaszterek optimélis szama a becsiilt kiiszobértékek alapjan (MedMed K,
MedMean K, MaxMed K, MaxMean K). D) Az egyedi genotipusok oszlopdiagramja K = 2-t61 K
= 4-ig.

A fékomponens diszkriminancia-analizis (DAPC) szintén négy genetikai klaszter esetében mutatta
a legalacsonyabb BIC értéket. Hasonldéan a STRUCTURE eredményeihez, a kutyak és a zart
térben tartott farkasok két kiilonallo csoportot alkottak, €s jol elkiiloniiltek egymastol és a tobbi
mintatoél. A természetben ¢él0 sziirke farkasok két klasztert alkottak, amelyek megfeleltek a
szlovakiai és a magyarorszagi mintaknak, de néhany magyar minta ismét egy klaszterbe
rendezddott a szlovakiai farkasokkal. A diveRsity segitségével jelentds relativ elmozdulas volt
megfigyelhet6 a szlovakiai és a magyarorszagi természetben €16 farkasok kozott. Az Gsszes tobbi
lehetséges vandorlasi arany mértéke alacsony volt €s nem volt szignifikans. A természetben
eléforduld sziirke farkasok kozotti vandorlas egyirdnyunak tiint: Szlovakidbol Magyarorszag

iranyaba (9. abra).
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9. abra. Fékomponens diszkriminancia-analizis (DAPC) eredménye az egyedek klasztereinek
azonositasara populacidégenetikai modell hasznalata nélkiil. A) Bayes-féle informacios kritérium
(BIC) a DAPC-ben szerepld klaszterek szama szerint. A legvaldszintibb klaszterek szama az,
ahol a BIC a legalacsonyabb. B) DAPC szérasdiagram, amely a természetben ¢é16 farkasok (HU,
SK), kutyak (dogs) és zart térben tartott farkasok (captive) genetikai elkiiloniilését mutatja; a DA
sajatértékek a bal felsd sarokban lathatok. C) A diferencialodas iranyanak elemzése a diveRsity
csomag segitségével azt mutatja, hogy szignifikans migracié csak a természetben el6fodulo

szlovakial (2. csoport; SK) és magyarorszagi (3. csoport; HU) sziirke farkasok kozott jelentds.

A fOkoordinata-analizis is az eddig kapott eredményeket erdsitette meg, miszerint a kutya és zart
térben tartott farkas csoportok elkiiloniilnek egymastol és a terepen gytijtétt magyarorszagi €s

szlovékiai mintak csoportjaitol, melyek viszont részben atfednek egymassal (10. abra).
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10. abra. A fokoordinata-analizis eredménye genetikai differencidlodéast mutat a kutyak (kék
rombusz), természetben eléforduld szlovakiai (narancssarga négyzet) és magyarorszagi (sziirke

haromszo6g) sziirke farkasok, valamint a zart térben tartott farkasok (sarga kor) kozott.

5.2. Eurazsiai hiuz

A faji besorolas érdekében referencia hitiz mintakon (n = 4) a vadmacskan hasznalt 21
autoszémas mikroszatellit 10kusz koziil egy kivételével (FCA506) mindegyik adott kimutathatd
jelet a fragment-analizis soran. A tovabbi 20 lokusz koziil harom bizonyult monomorfnak
(FCA023, FCA220, FCAO045), illetve négy lokusz dimorfnak (FCA223, FCA090, FCAS559,
FCAO008). Ezeket a markereket a tovabbi eredmények ismertetéséhez mar nem hasznaltam fel. A
terepen gytjtott mintak koziil 8 ugyanazzal a genotipussal rendelkezett, egy minta esetében (2474)
két 10kuszon, egy masik minta esetében (2478) pedig egy lokuszon volt eltérés. A 2474-es mintan
a PCR reakci6 tobbszori megismétlésével sem sikeriilt allélhossziasagot kimutatni egy 16kuszon
(F115). Az utobb emlitett két mintan tapasztalt eltérések a lokuszok homozigdta forméjaban
nyilvanultak meg, amik lehetnek allélvesztések is, a terepen gytijtott tiriilek és vizelet mintak
degradaltsagabol adodoan (2. tablazat). Ennek figyelembevételével a természetbdl szarmazo
mintdk szarmazhatnak egy egyedtdl is. Az ivarhatarozas alapjan a mintdk minden esetben him

ivart egyedt6l szarmaztak.
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2. tablazat. Az eurazsiai hitiz terepen gyijtott mintainak 16kuszonkénti allélhosszasaga.

Lokusz
Biobank

FCA043 | FCA097 |FCA132 | FCAQ09% |FCAG698 | FCA149
azonosito
2471 120 | 120 | 136 | 138 | 169 | 175 | 218 | 220 | 229 | 243 | 126 | 128
2472 120 | 120 | 136 | 138 | 169 | 175 | 218 | 220 | 229 | 243 | 126 | 128
2473 120 | 120 | 136 | 138 | 169 | 175 | 218 | 220 | 229 | 243 | 126 | 128
2482 120 | 120 | 136 | 138 | 169 | 175 | 218 | 220 | 229 | 243 | 126 | 128
2483 120 | 120 | 136 | 138 | 169 | 175 | 218 | 220 | 229 | 243 | 126 | 128
2501 120 | 120 | 136 | 138 | 169 | 175 | 218 | 220 | 229 | 243 | 126 | 128
2503 120 | 120 | 136 | 138 | 169 | 175 | 218 | 220 | 229 | 243 | 126 | 128
5893 120 | 120 | 136 | 138 | 169 | 175 | 218 | 220 | 229 | 243 | 126 | 128
2474 120 | 120 | 136 | 138 | 169 | 175 | 218 | 220 | 229 | 243 | 126 | 128
2478 120 | 120 | 136 | 138 | 169 | 175 | 218 | 220 | 229 | 243 | 126 | 128

Lokusz
Biobank

FCA310 | FCA035 | FCA126 | FCA229 | FCA391 | FCAO001 | F115
azonosito
2471 119 | 123 | 134 | 144 | 121 | 133 | 162 | 162 | 227 | 239 | 180 | 190 | 225 | 237
2472 119 | 123 | 134 | 144 | 121 | 133 | 162 | 162 | 227 | 239 | 180 | 190 | 225 | 237
2473 119 | 123 | 134 | 144 | 121 | 133 | 162 | 162 | 227 | 239 | 180 | 190 | 225 | 237
2482 119 | 123 | 134 | 144 | 121 | 133 | 162 | 162 | 227 | 239 | 180 | 190 | 225 | 237
2483 119 | 123 | 134 | 144 | 121 | 133 | 162 | 162 | 227 | 239 | 180 | 190 | 225 | 237
2501 119 | 123 | 134 | 144 | 121 | 133 | 162 | 162 | 227 | 239 | 180 | 190 | 225 | 237
2503 119 | 123 | 134 | 144 | 121 | 133 | 162 | 162 | 227 | 239 | 180 | 190 | 225 | 237
5893 119 | 123 | 134 | 144 | 121 | 133 | 162 | 162 | 227 | 239 | 180 | 190 | 225 | 237
2474 119 | 123 | 134 | 144 | 121 | 133 | 162 | 162 | 227 190 | na. | n.a.
2478 119 | 123 | 134 | 144 | 121 | 133 | 162 | 162 | 227 | 239 190 | 225 | 237

A lila szinnel jelzett cellak a mintdk kozotti allélhosszusag kiilonbséget jelzik. Azok a cellak,

ahol n.a. (nincs adat) szerepel, tobbszori ismétléssel sem sikeriilt allélméretet meghatarozni.

A vizsgalatokba igy bevont 13 l1okusz allélszama 3 és 6 kozott valtozott (10.3. melléklet), az

atlagos 16kuszonkénti allélszam 3,69.
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5.3. Vadmacska

5.3.1. Genetikai diverzitas

A vizsgalt mintak kozott a MICRO-CHECKER program genotipizalasi hibakat nem észlelt,

nullallél viszont megfigyelhetd volt a hazi macska mintakban a FCAQ96 16kuszon, illetve a
vadmacska mintakban az FCA035, FCA229 és az FCA391 16kuszokon. Ezeket a 10kuszokat a
tovabbi vizsgalatokban nem hasznaltam, igy 0sszesen 17 lokuszra alapozva végeztem a tovabbi
analiziseket.
Ezekben az autoszomas markerekben viszonylag magas diverzitds volt tapasztalhatd, hazi
macskaban az egy 16kuszon talalhat6 allélek szama 3 és 12 kozott valtozott, az atlagos allélszam
a csoportban 7,94 volt, mig a vadmacskék csoportjaban az egy 16kuszon talalhato allélek szdma 3
¢és 13 kozotti volt, az atlagos allélszam pedig 8,59 (10.4. melléklet). A hazi macskak csoportjaban
a heterozigozitas értékek kozepesek és magasak voltak, az FCA506 lokusz esetében a megfigyelt
heterozigozitas 1 volt. Az atlagos vart heterozigozitas (He) 0,74, az atlagos megfigyelt (Ho)
heterozigozitas értéke pedig 0,73 volt. A vadmacskak csoportjadban a heterozigozitas értékek
l6kuszonként nézve szintén kozepesek és magasak voltak, az FCA310 lokusz esetében a
megfigyelt heterozigozitas 0,07 volt, ami nagyon alacsony érték. Az atlagos vart heterozigozitas
(He) 0,73, az atlagos megfigyelt heterozigozitas (Ho) értéke pedig 0,76 volt. A hazi macskak
csoportjaban a Hardy-Weinberg egyensulytol valo szignifikans eltérés figyelhetd meg az FCA043,
FCA097, FCA132, FCA149, FCA045 ¢és FCAS506 16kuszokon (p<0,05), a vadmacskéak
csoportjaban pedig az FCA698, FCA149, FCA506 (p<0,05), FCA220 (p<0,01) és FCAO001
(p<0,001) lokuszokon. A Shannon-Weaver index értékei a hazi macskak csoportjaban 0,68 és 2,23
kozott valtoztak, a csoportra szamolva az 6sszes vizsgalt 10kuszt nézve atlagosan 1,67. Ugyan ezek
az adatok a vadmacskak csoportjaban 0,17 és 2,30 kozottiek voltak, a csoportra szamolva az sszes
vizsgalt 10kuszt nézve atlagosan 1,65. A PIC genetikai diverzitds mutatd 16kuszonkénti értéke a
hazi macskak csoportjaban 0,34 és 0,87 kozott valtozott, a csoport atlaga pedig 0,71. A
vadmacskak csoportjaban a PIC 0,06 ¢s 0,88 kozott valtozott, a csoport atlaga 0,70 (3. tablazat).
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3. tablazat. Macskafélékre kidolgozott specifikus autoszomas mikroszatellitek (STR) diverzitas
értékei a hazi macska, illetve a vadmacska mintak csoportjaban.
Hézi macska Vadmacska
STR . N Na Ho He HWE PIC | |[N Na Ho He HWE PIC |
FCA043 17 6 059 068 * 063 1,35(30 8 0,80 0,78 ns 0,75 1,69
FCA023 17 7 082 0,71 ns 0,67 150{30 8 0,80 0,72 ns 0,68 1,51

FCAO97 17 9 065 080 * 0,78 1,84|]30 8 0,83 0,77 ns 0,74 1,72
FCA132 17 11 082 0,88 * 087 223|130 11 0,80 0,76 ns 0,74 1,84
FCA22317 9 0,76 0,81 ns 0,79 18930 8 0,73 0,71 ns 0,67 1,52
FCA698 17 6 059 069 ns 066 14530 9 0,73 0,73 * 0,68 1,59
FCA149 17 7 088 081 * 0,78 1,75(30 7 0,77 0,78 * 0,75 1,66
FCA310 17 6 047 053 ns 049 1,08/30 3 0,07 007 ns 0,06 0,17
FCA126 17 10 065 0,80 ns 0,78 191|130 7 0,83 0,77 ns 0,73 1,61
FCA220 17 3 047 038 ns 034 068(30 9 083 0,78 ** 0,75 1,76
FCA090 17 6 0,71 065 ns 062 1,34/30 9 093 081 ns 0,79 1,83
FCA559 17 7 082 0,78 ns 0,75 1,70{30 4 047 047 ns 0,44 0091
FCAO0O8 17 9 082 0,77 ns 0,75 181(30 11 087 0,81 ns 0,79 1,96
FCAO045 17 8 065080 * 077 7730 9 080083 ns 08 1091
FCAO01 17 8 094 0,79 ns 0,76 1,76/30 9 0,93 0,81 *** 0,79 1,85

FCAS06 17 11 1,00 087 * 085 21630 13 097 085 * 0,84 2,20
F115 17 12 0,82 0,83 ns 0,82 210{30 13 083 0,89 ns 0,88 2,30
Atlag 17 7,94 0,73 0,74 - 0,71 1,67(30 859 0,76 0,73 - 0,70 1,65

Vizsgalt mintdk szama (N), kimutatott allélek szdma (Na), megfigyelt heterozigozitas értékek
(Ho), vart heterozigozitas értékek (He), Hardy-Weinberg egyensulytol valo eltérés (HWE),
Polymorphism Information Content (PIC), Shannon-Weaver diverzitas index (I) értékek

l6kuszonként €s Osszesitve. NS = nem szignifikéns; * = p<0,05; ** = p<0,01; *** = p<0,001.

5.3.2. Genetikai struktura és hibridizacio

A fékomponens-analizis abrajan (11. abra) a hazi macskak és vadmacskak csoportja
elkiiloniil egymastol. Egyegy terepen gyijtott, feltételezett vadmacska a koordinata rendszerben
nagyon kozel helyezkedik el egy hazi macska egyedhez. Tovabba a terepi gyljtésti vadmacska
egyedek kozott talalhatok tovabbi egyedek, amelyek a koordinata rendszerben jobban
elkiiloniilnek a tobbi feltételezett vadmacska egyedtdl és a koordinata rendszerben kozelebb

helyezkednek el a hazi macska egyedek csoportjahoz.
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11. abra. A héazi macska ¢és a feltételezett vadmacska mintak csoportjainak fékomponens
analizise autoszomas STR markerek alapjan. Piros korok a hazi macska egyedeket, kék korok a

vadmacska egyedeket jelolik.

A Structure klaszterez6 program alapjan a ketté macska csoportgenetikai egységre valo bontasnak
(K = 2) van a legmagasabb atlagos valoszintliség értéke (,, likelihood score”) (12. abra). Ennek
értelmében a hazi macska mintdk csoportja (zold szin) és a referencia és a terepen gytjtott
feltételezett vadmacskak csoportja (piros szin) elkiiloniilnek egymastol. A csoportokon beliili
egyedi genotipusok vizsgalatanal azonban, a vadmacska klaszterben el6fordulnak olyan
feltételezett vadmacska egyedek, melyek kevesebb, mint 75%-ban (q® < 0,75 hozzarendelési
érték) tartoznak genetikailag a csoporthoz, viszont tébb mint 25%-ban (q® > 0,25 hozzarendelési
érték) hasonlitanak genetikailag a hazi macska klaszterhez (4. tablazat). Ezeket a mintakat az
elemzés alapjan hibridnek tekintettem (12/C. abra: I.; I1.; 111.). A vadmacska kalszterben talalhato
egy olyan terepen gytijtott feltételezetten vadmacska egyed is, mely kevesebb, mint 25 %-ban (q®
< 0,25) hasonlit genetikailag a vadmacska klaszterhez, viszont tobb mint 75%-ban (q® > 0,75)
hasonlit genetikailag a hazi macska klaszterhez (4. tablazat). Ez a természetes élohelyérdl

szarmazo egyed az elemzés alapjan hazi macska (12/C abra: 1V.).
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12. abra. Az utoszomas STR markerek alapjan szamitott log-valoszintiség értékei (L) (,,A”) és
azok valtozasa (DeltaK) egymas utani klasztereknél (,,B”) Structure analizis alapjan. A
legmagasabb DeltaK érték alapjan a két klaszterre valo bontas (K = 2) a legvalosziniibb, ennek
eredménye lathato a ,,C” abran, ahol a hazi macska mintak elkiiloniilnek a terepi besorolas
alapjan vadmacskanak azonositott egyedektdl, négy egyed kivételével. A kalszterezd analizis

alapjan az 1., IL., III. egyedet hibridnek azonositottam, a IV. egyedet hazi macskanak.

4. tablazat. A Structure analizis eredményébdl szarmaztatott q) értékek.

q® érték hazi q® érték
Egyed
macska vadmacska
azonositéja

csoporthoz csoporthoz

l. 0,64 0,35

. 0,67 0,33

1. 0,52 0,48

V. 0,84 0,16

Az L; IL. és III. feltételezett vadmacska egyed esetében ez az érték nagyobb, mint 0,25 és
kevesebb, mint 0,75, ami alapjan ezek az egyedek hibridnek bizonyulnak. A 1V. egyed esetében
ez az érték a hazi macska csoportjahoz viszonyitva nagyobb, mint 0,75, ezért ez az egyed hazi

macskanak bizonyul.
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A Hybridlab program altal generalt mikroszatellit genotipusokat Structure analizis segitségével
teszteltem (13. abra). A korabban hasznalt q) > 0,75 kiiszobértéket hasznalva a mesterségesen
generalt hazi macskak és vadmacskak csoportjaiban 1évé egyedek 100%-ban elkiiloniiltek
egymastol. A mesterségesen létrehozott F1 hibridek koziil a genotipusok 10%-at tévesen a hazi
macska vagy a vadmacska csoportba sorolta a program a q® érték alapjan. A mesterségesen
létrehozott F2 hibridek esetében ez az arany 20% volt. Az F1 generaci6 sziil6i vonallal (hézi
macska és vadmacska) vald visszakeresztezésének (backcross) csoportjaiban a mintak 73,33 %-at
(F1 X hazi macska) és 70 %-at (F1 X vadmacska) sorolta valamelyik sziili csoporthoz a program.
Ezek az értékek az F2 generacio sziildi vonalakkal valo visszakeresztezésében 63,33 % (F2 X hazi
macska) és 83,33 % (F2 X vadmacska) voltak (5. tdblazat).
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0.60
0.40

0.20

0.00

Hm Vm F1 F2 FI1xHmM F1xVm F2xHm F2xVm

13. abra. Az autoszomas STR markerekkel Hybridlab programban generalt sziil6i és kiillonb6zo
foku hibrid csoportok Structure analizisének abraja. Mindegyik csoportban 30-30 genotipus
generalva, az analizis legmagasabb DeltaK értéke alapjan két klaszterrel (K = 2) bontasban. Hm
— Hazi macska; Vm — Vadmacska; F1 — els6fokt hibridek; F2 — masodfoku hibridek.
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5. tablazat. A Structure analizis atlagos q) értékei és a mesterségesen létrehozott

genotipusok tartomanyai az adott sziildi és kiilonbozd foka hibridkategoriakra vonatkozoan.

Mesterségesen , _
Atlagos q() érték nem osztalyozott
létrehozott genotipus _
(tartomany) (9" < 0,75; %)
kategoriak
Héazi macska 0,94 (0,83 -0,97) 0
Vadmacska 0,93 (0,83 -0,97) 0
F1 0,51 (0,2 - 0,85) 90
F2 0,54 (0,24 - 0,84) 80
F1 X hazi macska 0,80 (0,47 - 0,95) 26,67
F1 X vadmacska 0,78 (0,48 - 0,96) 30
F2 X hazi macska 0,76 (0,37 - 0,95) 36,67
F2 X vadmacska 0,81 (0,58 - 0,93) 16,67

A tablazat 3. oszlopa az egyik sziil6i csoportba sem tartozd genotipusok %-os aranyat mutatja. A

0,75 feletti qO értékek valamely sziildi csoporthoz tartozast jelentik.

5.4. Esettanulmany

A Készenléti Renddérség Nemzeti Nyomoz6 Iroda lefoglalt egy, az interneten meghirdetett
feltehet6en vadmacska gereznakbol késziilt bundat. Mivel a vadmacska egy fokozottan védett
emlds ragadozo faj, ezért az allat barmely részének felhasznalasa a 2012. évi C. térvény 242. § (1)
bekezdés a.) pontja alapjan fokozottan védett €10 szervezet egyedére elkovetett természetkarositas
bilintettének mindsiil. A kirendelés alapjat képezd feladat a rendelkezésre bocsatott, feltehetéen
macskaféle gereznakbol késziilt bunda alapjan annak megallapitasa, hogy milyen allat gereznajat
hasznaltdk fel a bunda megvarrasdhoz. A megvalaszolando konkrét kérdés, hogy milyen allat
gereznajabol késziilt az atadott bunda.

A genetikai vizsgalathoz sziikséges mintavételezést egy morfologiai vizsgalat el6zte meg, mely
eredményeképpen a bunda morfologiai bélyegek alapjan tobb feltehetden vadmacska gereznat is
tartalmazott, ezért a mintavétel is tobb helyrdl tortént. Mivel a Készenléti Rendérség Nemzeti
Nyomozd Iroda kérdése az volt, hogy a bunda tartalmazott-e fokozottan védett macskaféle
gereznat, ezért a vizsgalatot egy mintabol végeztiik el. A genetikai vizsgalatokhoz sziikséges DNS
izolaladsa 190 mg gerezna mintabol tortént, a szor eltdvolitasa utdn (egyszer haszndlatos steril
szike), QIAamp Investigator Kit (QIAGEN GmbH, Németorszag) segitségével. A bunda
kikészitése soran alkalmazott vegyszermaradvanyok és PCR inhibitorok eltavolitasa OneStep PCR
Inhibitor Removal Kittel (Zymo Research, USA) tortént. Az izolalt DNS minta mindségét
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NanoDrop ND-100 spektrofotométerrel ellendriztiik. A mintdk genotipizdlasa a macskafélék
esetében az anyag és modszertanban mar ismertetett 21 par autoszomas mikroszatellit (STR)
markerek segitségével tortént, QIAGEN Multiplex PCR Kit (QIAGEN GmbH, Németorszag)
hasznalataval, a szintén az anyag ¢és modszertan fejezetben ismertetett PCR protokoll
alkalmazasaval. A fluoreszcensen jelolt primerekkel végzett multiplex PCR termékek méretének
meghatarozasa kapillaris elektroforézissel tortént ABI 3100 Genetic Analyzer késziiléken; az
elektroferogrammok értékeléséhez Peak Scanner (Applied Biosystems, USA) programot
hasznaltuk.

A minta faji eredetének meghatarozasa GenAlEx excel bovitmény (Peakall & Smouse 2012) és
Structure (Pritchard et al. 2000) programokkal is megtortént. A gereznabol izolalt DNS minta
genotipusat korabbi vizsgalataink soran gytjtdtt hazi macska (n = 17) és referencia, illetve terepi
gyljtési feltételezett vadmacska (n = 30) genotipusokkal vetettiik 6ssze.

A gereznabol izolalt DNS mindsége a PCR vizsgélathoz sziikséges mennyiséget és mindséget (18
ul végtérfogat, 10 ng/ ul, 1,7 Azsorso) elérte. A mintaban a vizsgalt 21 autoszomas STR marker
kozll a mar eredményekben ismertetett null alélt tartalmazdkat nem felhasznélva, 6sszesen 17
markerrel végeztikk el a vizsgalatot, ebb6l a gerezna mintaban 13 marker esetében kaptunk
értékelhetd jelet. A gerezne minta genotipusanak eredményét korabbi vizsgalataink sordn gytijtott
¢és felhasznalt hazi macska és vadmacska genotipusokbol képzett adatbazissal hasonlitottuk 6ssze.
A gerezna minta a GenAlEx Excel bévitmény ,,Population Assignment” pontja a legnagyobb
valoszinliséget a vadmacska mintak csoportjahoz vald sorolasnak mutatta (10.5. melléklet).

A ,,Population Assignment” alapjan, a referencia mintdkat és a gerezna mintat is vizualisan
abrazolva egy fOkoordinata-analizisben (PCoA), az lathat6, hogy a gerezna minta (sarga
haromszdg) a kék négyzettel jeldlt vadmacskak csoportjdba tartozik a részlegesen felvett genotipus

alapjan (14. abra).
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14. abra. A macska gereznabdl izolalt DNS minta elhelyezkedése a fékoordinata-analizis

koordinata-rendszerében a GenAIlEx program alapjan.

A Structure klaszterezé analizis alapjan is a gerezna minta részleges genotipus alapjan a
vadmacskak csoportjaba tartozik (15. abra). Ennek a program alapjan szamolt ,,Log Likelihood”
valosziniisége 87% (6. tablazat).
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15. abra. A macska gereznabol izolalt DNS minta részleges genotipusanak klaszter analizis

Structure programmal, referencia hazi macska és referencia €s terepi gytjtési feltételezett

vadmacska mintak felhasznalasaval.
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6. tablazat. A macska gereznabol izolalt DNS minta Structure klaszterez6 analizis alapjan

szamolt ,,.Log Likelihood” valészinliségi érték a hazi macska és a vadmacska csoportokhoz

viszonyitva.
Pop: Kovetkeztetett klaszter
Minta ) Klaszter 1 Klaszter 2
Hiba % .
azonosito (hazi macska) (vadmacska)
3476 23 0,13 0,87
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6. KOVETKEZTETESEK ES JAVASLATOK

6.1. Sziirke farkas

A vizsgalatokhoz hasznalt mikroszatellit markerek kelléen polimorfak voltak a
magyarorszagi allomany genetikai diverzitdsanak felméréséhez, valamint a genetikai struktura
vizsgélatahoz.

A magyarorszagi, természetben €16 sziirke farkas allomany genetikai diverzitdsanak szintje
mérsékelt volt (Ho = 0,60; He = 0,69). Hasonl6an mérsékelt heterozigozitast talalt Szlovakidban
Rigg et al. (2014) (Ho = 0,65, He = 0,64), Szewczyk et al. (2019) (Ho=0,65, uHe=0,678) és Hulva
et al. (2018) (Ho=0,694, He=0,733), és Szerbiaban, beleértve a Karpatok legdélebbi részét is, Dan
et al. (2016) (Ho=0,69; He=0,75). Bakan et al. (2014) a szlovakiai (H,=0,539; Hg=0,707) és a
szerbiai allomanyokban (Ho=0,539; He=0,707) szintén hasonlo6 heterozigozitasrol beszamoltak be
(Ho=0,526; He=0,637). Ezek az eredmények altalanossagban 6sszhangban allnak az Europaban
mashol elvégzett farkas genetikai vizsgalatok diverzitasértékeivel (Hindrikson et al. 2017). Kivétel
Olaszorszag, ahol a heterozigozitas értékek alacsonyabbnak talaltak (Ho=0,57; uHg=0,58),
tekintve, hogy a populacio sulyos genetikai besziikiilésen ment keresztiil. (Fabbri et al. 2014).

A genetikai struktirara irdnyuld vizsgalatok eredményei arra utalnak, hogy a szlovékiai populacid
valdsziniileg természetes terjedés utjdn jarult hozza a magyarorszagi sziirke farkasok
génallomanyahoz, de nem feltétleniil ez az egyetlen populacio, amely részt vett a faj magyarorszag
jelenlegi elterjedési teriiletének benépesitésében. A faj terjedésérdl szerzett eddigi tapasztalatai
alapjan tavolabbi allomanyokbol is érkezhettek egyedek, amelyek szaporodoként is beléphettek.
Wabakken et al. (2007) példaul Skandinaviaban kortilbeliil 9 honapig figyeltek egy jeladdzott
nostény egyedet, aki ezid6 alatt 1092 km-t tett meg, Ciucci et al. (2009) pedig az Appennin-
hegységben figyeltek meg egy fiatal him egyedet, amelyik kortilbeliil 10 honap alatt tett meg tobb
mint 1000 km-t. Az egyik legfrisebb észlelés pedig a Svajcbol egészen Magyarorszagig eljuto
egyed példaja, aki kozel egy év alatt majdnem 2000 km-t tett meg. Tekintve, hogy Magyarorszag
déli, délnyugati részén is regisztraltak észleléseket az elmult évtizedekben (Szemethy & Heltai
1996), ezért sziikség lenne az orszag azon részérdl szarmazo adatok gyijtése és a fellelheté mintak
genetikai alapu vizsgélata annak eldontése érdekében, hogy azok karpati, dinari vagy esetleg egyéb
allomanyokbol szarmaztak-e. A disszertacioban bemutatott eredmények nem tamasztjak ala azt az
elgondolast (Kovacs 2018, Fluck 2020), hogy a szabadon él6 farkasok jelenléte Eszak-
Magyarorszagon allatkertekbdl vagy mas fogsagban tartott 1étesitményekbdl térténd szabadon
engedés eredménye lett volna. Sokkal inkdbb egy természetes, egyre erds0dd visszatelepiilési

folyamatra utalnak a szlovékiai forraspopulaciokbol. Ugyanakkor a fogsagban tartott farkasoktol
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szarmaz6 mintak szama korlatozott volt, és bar nem zarhat6 ki teljesen az ilyen kibocsatasok
lehetdsége, a vizsgalt mintak genetikai strukturaja alapjan ez, vagy legalabbis a szaporodasba vald
bekapcsolddasuk nem tlinik valoszintinek. Kiilondsen, hogy a farkasok képesek nagy tavolsagokra
sz¢tszorddni (példaul Wabakken et al. 2007, Ciucci et al. 2009, Andersen et al. 2015, Barton et al.
2019), ezért az egyedek a szomszédos orszagokbol, példaul Szlovakiabol, Romaniabol vagy
Szlovéniabol, vagy példaul Csehorszagbodl, Lengyelorszagbol vagy Ukrajnabol az okologiai
akadalyok és nem optimalis él6helyek ellenére is eljuthatnak Magyarorszagra. A szorddast
elésegithetik az alkalmas él6helyek és 6koldgiai folyosok (Kock et al. 2014), igy a kiilonb6zé
populaciokbol szarmazo egyedek keveredhetnek és hozzajarulhatnak egy adott populécio jelenlegi
al. 2016, Hulva et al. 2018, Szewczyk et al. 2019). Igy azok a magyarorszagi sziirke farkasok,
melyek a genetikai strukturadlodasra irdnyuld analizis K = 4 eredményénél elkiiloniilnek a
szlovakiai és a zart térben tartott farkasoktol is, lehetnek a szlovakiaitdl eltéré populaciobol
bevandorolt egyedek is, vagy ilyen egyedek leszarmazottai.

A sziirke farkasok a legkisebb koltségii utvonalakon keresztiil (least-cost paths) is eljuthatnak
Magyarorszag északi, erddsiilt hegyvidéki teriileteire, ahonnan a disszertacioban vizsgalt mintak
legnagyobb része is szarmazik (Borzsony, Biikk, Matra hegységek) (16. abra). Az Alfold északi
részérdl is szarmazik egy vizsgalt minta a romaniai hatar kozelébdl, ahol a Bioregio Carpathians
Eurdpai Unios projekt keretében megvalosult kutatas alapjan a sziirke farkasnak szintén lehet
magteriilete. A legkisebb koltségii utvonalmodell alapjan az allat Szlovakidbol az Eszaki-
kozéphegységen keresztiil vagy Romanidbol érkezhetett ebbe a régioba (Kock et al. 2014). Az
egyed eredetét alaposabban meg kellene vizsgalni, mivel a rovid tavi mozgésok és a Szlovakiabol
valo szétszorodas lenne a legkézenfekvdbb, de a tdvolabbi romaniai Kéarpatok, Dinari vagy akar a
Kozép-europai Alfoldrél szarmazd populacidk is magyardzhatjdk jelenlétét (Fabbri et al. 2014,
Razen et al. 2016, Hulva et al. 2018, Ericson et al. 2020). Disszertaciomban azonban csak
magyarorszagi és szlovakiai mintakat hasznaltam, igy egyelére nem lehet biztosan meghatarozni

az egyed pontos eredetét.
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16. abra. A Karpati Biorégio6 potencialis sziirke farkas magtertileteit és azok kdzotti
terjeszkedési utvonalakat abrazolo térkép. A zo6ld racsozott részek a magteriileteket, a bézs szinii
Osszekotd vonalak a lehetséges terjeszkedés ttjait jelolik. A térkép Bioregio Carpathians Eurdpai

Unio altal finanszirozott palyazataban késziilt. (Forras: Kock et al. 2014,

http://webgis.eurac.edu/bioregio/)

A farkas hazai allomanya a 19. szazadban jelentsen lecsokkent (Demeter 1984), a 20. szazadban
szorvanyos megfigyelésekr6l szamoltak be a szakirodalmak (Demeter 1984, Farag6 1989). Becsiilt
magyarorszagi l1étszama 2005-ben 3-6 egyed volt (Salvatori & Linnell 2005), a Biikki Nemzeti
Park Igazgatosag felmérései alapjan 2013-2018 kozott ez az egyedszam 40-60 kozé tehetd (http5).
A disszertacioban ismertetett genetikai modszerek segitségével sikeriilt meghatarozni a sziirke
farkas minimalis 1étszamat, mely 2016-2020 kozott a vizsgalt teriileten 25 egyedet jelent. Tobbek
kozott a genetikai modszerek is eldsegithetik az allomanyvaltozas nyomon kovetését. Tovabba
ezek a modszerek alkalmasak az ismeretlen fajtél szarmazo mintak azonositasara is, aminek nagy
jelentésége van példaul a nagytestli emlds ragadozo fajok mezdgazdasagi kartételeiben is. Ezekkel
a genetikai modszerekkel sok esetben megallapithatd, hogy milyen faj ejtette el a csiilkods vadat,
vagy a haszonallatot az elhullott tetemek harapasi sebeirdl vett nyalminta segitségével (példaul
Sundgvist et al. 2008, Caniglia et al. 2013b, Harms et al. 2015).
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A vizsgalt magyarorszagi farkas egyedek kozo6tt a himek szama magasabb volt, mint a ndstényeké,
ami tiikrozheti a nemek kozotti szétszorddasi kiilonbségeket. A természetes sziirke farkas
populacidk szétszordodasaban 4altaldban him egyedek vesznek részt, hajlamosabbak a
szétszorddasra (Stansbury et al. 2016). Ez arra utal, Magyarorszagon még mindig a kezdeti
beltelepiilési fazisban van a farkasallomany felépiilése és még mindig erdsen fiigg a szlovakia
forraspopulaciokbol valé utanpotlastdl. Mindazonaltal a magyarorszagi mintainkban talalt
rokonsagi kapcsolatok megerdsitik legalabb egy szaporod6 falka jelenlétét a Biikk-hegységben,
ami Osszhangban van a fiatal farkasokrol késziilt kameracsapdas felvételekkel a teriileten
(Gombkotd Péter, nem publikalt adatok). Az Eszaki-kozéphegység mas teriiletén a 2000-es évek
elején végzett vizsgalatban a szaporodast genetikai modszerekkel is igazoltak (Hausknecht et al.
2010).

A nagytestli ragadoz6 emldsok kiilonleges természetvédelmi kérdéseket vetnek fel, mivel egyik
alapveté jellemz6jik a viszonylag alacsony populaciosiiriiség, nagy egyedi mozgaskorzet
(Andersen et al. 2015, Barton et al. 2019) és még az ember altal uralt teriileteken is
el6fordulhatnak. Tobb populacio is hatarokon atnyulik, igy a faj kezelése és megdrzése hatarokon
atnyulo, populécios szintli védelmi és gazdalkodasi tevékenységet és tervezést igényel (Linnell et
al. 2008, Trouwborst 2010, Blanco & Cortés 2012). A rejt6zkodo és ritka allatfajok megfigyelési
és nyomonkovetési modszereinek fejlédésével (példaul kameracsapdazas, GPS telemetria,
genetikai modszerek) egyre tobb eszkoz €s ismeret (példaul Kays et al. 2015) 4ll rendelkezésére a
terepi kutatashoz a természetes szétszorddasrol, és a nagy tavolsdgokra torténd elmozdulasokrol,
amelyek ezaltal a lezajlo folyamatok jobb megértését eredményezik. A genetikai modszerek
alkalmazasaval szamos tovabbi Osszefiiggések tarhatok fel, példaul effektiv populacioméret,
diverzitasi indexek, genetikai strukturaltsdg), amelyek értékes segitséget nyujthatnak a
gazdalkodasi és természetvédelmi intézkedések kidolgozasahoz. A jovObeni kutatasi és
természetvédelmi programok szamara elényos lenne a genetikai modszerek Kiterjedtebb
alkalmazasa ¢és optimalizdlasa a populécid alapvetd paramétereinek megismerése ¢€s a

metapopulaciok kozotti 6sszehasonlitas lehetdve tétele érdekében (De Groot et al. 2016).

6.2. Eurazsiai hiuz

A faji besorolasra alkalmazott, északi és keleti Karpatokbol szarmazo hiuz referencia mintak
€s a borzsonyi mintak kozott egyarant igen alacsony lokuszonkénti allélszam volt tapasztalhato.
Az eurdzsiai hiuz genetikai vizsgalataival foglalkozé kutatasok tilnyomo része a macska genom
alapjan fejlesztett mikroszatellit 16kuszokat hasznalja fel (Menotti-Raymond & O’Brien 1995,
Menotti-Raymond et al. 1997, Menotti-Raymond et al. 1999). A Bull et al. (2016) altal hasznalt
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12 16kusz koziil kettd, Mueller et al. (2020) altal hasznalt 19 16kusz koziil szintén kettd, Krojerova-
ProkeSova et al. (2019) vizsgéalatdban hasznalt 15 16kusz kozil 6t, Hellborg et al. (2002) altal
hasznalt 11 16kusz koziil szintén 6t, Schmidt et al. (2009) altal hasznalt 6 16kusz koziil egy azonos
az altalam hasznalt 10kuszokal. A macska genom alapjan fejlesztett mikroszatellit 10kuszokon
kiviil az eurazsiai hitiz mikroszatellit alapu vizsgalatira az eredetileg kanadai hiuzra (Lynx
Canadensis) és a szumatrai tigrisre (Panthera tigris sumatrae) fejlesztett lokuszokat is hasznalnak
(Carmichael et al. 2000, Williamson et al. 2002).

Az eurodpai populaciok jelentOs részében tapasztalhatd alacsony genetikai diverzitas egyik oka a
mesterséges visszatelepitéseknél tapasztalhato alacsony alapité egyedszam (Linnell et al. 2009).
Krojerova-Prokesova et al. (2019) vizsgalatdban megallapitotta, hogy a cseh-szlovak hatarvidék
mentén vizsgalt hitizok kozott a szaporulat csaknem fele (tobbségében ndstények) a sziiletés
helyén, vagy annak kozelében foglalt territériumot. Ez a kdzel rokon egyedek szaporodasat
eredményezte, aminek kdvetkeztében beltenyésztettség alakult ki a teriileten. Mueller et al. (2022)
eredményei is egyezést mutatnak a mar emlitett Krojerova-Prokesova et al. (2019) és Kubala et al.
(2020) altal kozoltekkel, mely szerint a Karpatokon beliil megfigyelt alacsony heterozigozitas és
magas beltenyésztettség van jelen, mely valosziniileg a kozelmultban végbement demogréfiai
folyamatok kovetkezménye. A Borzsony hegységben tobb év alatt gylijtott hiiz mintakon végzett
mikroszatellit alapu vizsgalatok egy egyedet azonositanak, mely eredmény megerdsiti a terepi
szakemberek kameracsapdds eredményeit, mely szerint feltehetden egy egyed taldlhatdo a
hegységben (Bedd Péter, Daranyi Laszlo szoébeli kozlés). A Szlovakiabol, Romanidbodl és
zarttérbdl szarmazo referencia minték, tovabba a terepi gylijtésli mintdkbol azonositott hazai him
ivari egyed alacsony lokuszonkénti allélszama megegyezik azokkal a szakirodalmi
eredményekkel, melyek a Karpatokban ¢€l6 hiuzok alacsony heterozigozitdsarol szamolnak be

(Schmidt et al. 2011, Krojerova-Prokesova et al. 2019).

6.3. Vadmacska

Az eurdpai vadmacska allomanyon végzett mikroszatellit alapt genetikai vizsgalatok jelentds
rész¢ét a Menotti-Raymond & O’Brien (1995) és Menotti-Raymond et al. (1999, 2003) altal hazi
macskaban leirt mikroszatellit primerekkel végezték (példaul Randi et al. 2001, Lecis et al. 2006,
Hertwig et al. 2009, Eckert et al. 2010, Say et al. 2012, Steyer et al. 2013, Mattucci et al. 2013,
Mattucci et al. 2016). A kiilonb6z6 allomanyok vizsgalata soran a hasznalt 16kuszok és azok szama
nem minden esetben egyezett, példaul Eckert et al. (2010) 8 primer part, Steyer et al. (2013) 14
primer part, Mattucci et al. (2016) pedig 31 primer part hasznalt a vizsgalatok soran, a hasznalt

primerek kozott azonban voltak atfedések. Az altalam haszndlt 17 primer par esetében a
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legalacsonyabb allélszam 7 (FCA149, FCA310), mig a legmagasabb 17 (FCA506) volt a hazi
macskak és a vadmacskadk csoportjat nézve. Hazi macska és vadmacska csoportokat vizsgalva
Randi et al (2001) (9-18) és Lecis et al. (2006) (7-19) is hasonl6 allélszamokat talaltak.

A hazai mintak esetében a megfigyelt heterozigozitas (Ho) 0,76, a vart heterozigozitas (Hg) pedig
0,73 volt. Ez az eredmény kozel azonos a Say et al. (2012) altal Franciaorszdgban 18 lokusz
felhsznalasaval vizsgalt 131 vadmacska egyed diverzitasértékeivel (Ho = 0,70; He = 0,73), illetve
Urzi et al. (2021) eredményeivel is, ahol szintén 18 16kuszt vizsgalva horvatorszagi mintakban az
el6z6ekhez hasonlo diverzitasértékeket irtak le (Ho = 0,72; He = 0,72).

Az egyes macskaféle fajok elkiilonitésére, illetve a hdzi macska-vadmacska hibridizacid
vizsgalatahoz hasznalt f6komponens analizis eredménye alapjan megallapithatd, hogy a
vizsgélatokban hasznalt 16kuszok alkalmasak a két faj genetikai elkiilonitésére.

A hazi macska-vadmacska kozotti hibridizacioval kapcsolatos tanulmanyok tobbségénél 7-13
16kuszt hasznaltak a kutatok (Beaumont et al. 2001, Eckert et al. 2010, Hertwig et al. 2009, O'Brien
et al. 2009, Oliveira et al. 2008a, b, Randi et al. 2001, Say et al. 2012), mig Driscoll et al. (2007)
¢s Mattucci et al. (2013) 36, illetve 35 16kuszt hasznaltak. A hibrid egyedek azonositasara az elso
generacion (F1) tal gyenge diszkriminacids képesség jellemzd, amint példdul azt a
mikroszatellitek szimulalt adataira vonatkoz6 Bayes-megkozelitésekkel (Vahd & Primmer 2006),
vagy hibrid egyedek szimuldlasaval, vadmacska és hazi macska sziiloktdl szarmaz6 empirikus
mikroszatellit adatok felhasznalasaval is kimutattak (Hertwig et al. 2009, O’Brien et al. 2009,
Oliveira et al. 2008a). A vadmacska hibridizaciéval foglalkozé szamos tanulmany szimulalt
adatokat hasznal, hogy az adatok alapjan kiszamitsa a szignifikans kiiszobértéket (qV), ami szamos
szakirodalom alapjan 0,95-nél magasabb értéket hasznal a sziilépopulaciokat alkotd egyedek
kivalasztasahoz (példaul Hertwig et al. 2009, Nussberger et al. 2013, Say et al. 2012). Azonban
eléfordulhat ennél alacsonyabb kiiszobérték is, mint példaul Steyer et al. (2018) eredményeiben,
ahol a q® hozzarendelési érték < 0,75 volt.. Az altalam szimulalt genotipusok alapjan kapott
eredmények azt mutatjak, hogy az altalam hasznalt mikroszatellit 10kuszok nagymértékben (90%-
ban) alkalmasak a fajtiszta ¢és a kevert egyedek elkiilonitésére az els6 hibrid (F1) generacioig. A
mikroszatellitek azonban nem tették lehetévé a kiilonbozd hibrid osztalyok megkiilonboztetését,
beleértve a visszakeresztezéseket is. Steyer et al. (2018) vizsgalatdban a mikroszatelliteken kiviil
SNP alapu vizsgalatot i1s végeztek, melyben megallapitottdk, hogy az altaluk hasznalt
mikroszatellitek 100%-ban alkalmasak voltak az els6 hibrid generacié (F1) elkiilonitésére,
azonban a kiilonb6z6 hibrid osztalyok megkiilonboztetésére az altaluk hasznalt 16kuszok sem
voltak kell6képpen alkalmasak. Ellenben az altaluk szimuldlt SNP genotipusok nagy
bizonyossaggal valasztottak el a sziil6i generacioktél még a masodik hibrid generaciot (F2) is

(12%-o0s tévedés a szimulalt genotipusok kozott). Azonban a szimulalt hibridek azonositasanak
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sikere a masodik generacion til SNP-ken alapul6 vizsgalat esetében is korlatozott (Nussberger et
al. 2013).

Az altalam megvizsgalt 27 darab terepen gytijtott feltételezett vadmacska minta kozott a hasznalt
lokuszok alapjan egy hazi macska egyedet €s tovabbi harom hibrid egyedet azonositottam.
Pierpaoli et al. (2003) részben Magyarorszagrol gyiijtott hazi macska és vadmacska mintékat
vizsgalt morfologiai, morfometriai €s genetikai modszerek egyiittes alkalmazasaval és azonositott
kevert genotipusti egyedeket. Kutatdsi eredményiik azt mutatta, hogy a magyarorszagi
introgresszid gyakori a vadon ¢16 macskak korében akar csak Skociaban. Ez kdszonhet6 lehetett
annak is, hogy a hazai vadmacska mintak nem csak a karpati régiobol, hanem az alfoldi teriiletekrol
is szarmaztak, ahol a stiribben lakott teriiletek miatt lehetett gyakoribb a hibrideléfordulas. Ezt a
feltételezett okot megerdsitették Beaumont et al. (2001) eredményei is. Lecis et al (2006) szintén
vizsgalta a magyarorszdgi vadmacska allomanyt, és megallapitottak, hogy a hibridizacio széles
korben elterjedt a magyarorszagi vadmacska populaciéban. A Skocidban elvadult hazi macskak és
vadmacskak kevert genotipusok 0sszetett egyiittesét tartalmazzak, amelyek valdszintileg hosszan
tartd hibridizacios és introgresszids folyamat soran jottek 1étre (Beaumont et al. 2001). Pierpaoli
et al. (2003) a magyarorszagi macska mintakban szamos kevert genotipust egyedet talalt, amelyek
mind a hazi macska, mind a vadmacska géndllomanybol szarmaznak. Ezekbdl az eredményekbdl
arra kovetkeztettek, hogy a vizsgalt magyarorszadgi macskapopulaciok a multban nagymértékben
hibridizalodhattak. Azonban az, hogy a vadmacska ¢és a hazi macska kozotti keresztezodés
tart6 ellentmondasos vita targya (Ragni & Randi 1986, French et al. 1988, Fernandez et al. 1992,
Hubbard et al. 1992, McOrist & Kitchener 1994, Daniels et al. 1998, Beaumont et al. 2001, Randi
et al. 2001, Daniels & Corbett 2003, Eckert 2003, Pierpaoli et al. 2003, MacDonald et al. 2004,
Bir6 et al. 2005, Kitchener et al. 2005, Lecis et al. 2006, Oliveira et al. 2008a,b,).

Az ember altal kozvetitett folyamatok, mint példaul az él6helyek pusztulasa vagy feldarabolddasa,
a fajok {iildozése és irtasa, illetve az antropogén hibridizacid, kozvetleniil vagy kozvetve
veszélyeztethetik a globalis biologiai sokféleséget, mivel ezek a folyamatok kiszdmithatatlan
kovetkezményekkel jarnak a biologiai sokféleségre és a természetes populdciok fitneszére
(Rhymer & Simberloff 1996, Todesco et al. 2016). A jo allapotban fennmaradt 6shonos erdék
(példaul alacsony foku atalakitas erd6k Osszekapcsoltsaga) mar korabban is a vadmacska
¢lohelyeinek kulcsfontossagli preferenciajaként irtak le (Oliveira et al. 2018, Gil-Sanchez et al.
2020), amelyek megfeleld taplalékforrast €s szaporodasi feltételeket biztositanak a faj szdmara.
Ezért ezek az Osszetett kozosségekkel rendelkezo teriiletek varhatdan biztositjak a feltételeket a
stabil vadmacska populaciok szamara, fokozzak a fajon beliili szaporodas lehet6ségét (Klar et al.

2008, Oliveira et al. 2018), ezaltal mérséklik a hibridizacio valosziniiségét.
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6.4. Javaslatok

A genetikai vizsgélatok a terepi adatgyiijtési moddszereket kiegészitve tobb fontos
informacioval szolgalhatnak a populaciok mult- és jelen allapotardl, féleg a rejtett életmodot
folytato allatfajok esetében, ahol azok allapotanak nyomon kovetése nehéz feladat. Mivel ezek a
populacidk nagyon sok esetben tobb orszag teriiletén talalhatok és bizonyitottan nagy tavolsagokra
képesek elvandorolni, ezért fontos lenne Eurdpa, de legalabb jelen esetben a Karpat-medencén
beliil egy egységesitett genetikai modszertan kidolgozasara, referencia mintdk biztositasa, és
alkalmazaséara annak érdekében, hogy az eredmények Osszehasonlithatoak legyenek egymaéssal.
Ez nagyban megkonnyitené a populdciok helyzetének és esetleges tovabbi terjeszkedésének
nyomon kovetését, és hozzajarulna az Eurdpai Uni6 iranyelveit kdvetd, hatarokon atnyuld
természetvédelmi és kezelési programokhoz.

Az el6z6 gondolatok értelmében érdemes lenne a Karpat-medence orszdgaiban vagy tagabb
Iéptékben vizsgalva egy egységes genetikai modszertan mentén nyomon kovetni elsdsorban a
sziirke farkas és az eurdzsiai hiuz allomanyhelyzetét. A sziirke farkason végzett vizsgalatok
eredménye alapjan a faj Szlovakiabol vagy Szlovakia iranyabol mutat terjeszkedést, viszont nem
zarhato ki, hogy mas populaciok is részt vesznek a bevandorlasban. Ezen kiviil célszerii lenne
Magyarorszagon beliil is egységes mintagylijtési protokollt és vizsgalati mddszertant kdvetni
annak érdekében, hogy atfogo képet kaphassunk az orszag nagyragadoz6 allomanyanak jelenlegi
helyzetérdl. A sziirke farkas esetében a disszertacidoban bemutatott 14 tetranukleotid ismétlédést
mutatd mikroszatellit lokusz és egy ivar meghatarozasara szolgaldé marker alkalmasnak bizonyult
a faj- és egyedazonositasra, valamint a rokonsagi kapcsolatok felmérésére. Az eurazsiai hitiz
esetében a Karpat-medencei ¢és a hazai mintaszam novelésével, illetve tovabbi szakirodalomban
leirt mirkoszatellit 10kuszok bevonasaval célszerti lenne és szeretnénk részletesebbk képet kapni a
faj hazai helyzetérdl. A vadmacska esetében a 2000-es évek elsé felében kozolt publikaciok
hasonlé modszerrel mar vizsgaltdk a magyarorszagi allomany genetikai diverzitasat és esetleges
hibridizacidjat a hazi macskaval, amit sikeresen ki is mutattak. Ahhoz azonban, hogy pontosabb
képet kaphassunk a magyarorszagi vadmacska allomany genetikai allapotardl és hibridizaltsagi
fokarol, érdemes lenne a vadmacska ismert el6fordulasi helyeirdl szarmazé 4tfogo
mintavételezésre, illetve a hibridizaltsagi fokok pontosabb meghatarozasahoz pedig a genetikai
modszerek koziil az SNP (egypontos nukleotid polimorfizmus) panelek alkalmazéasara, mivel
szakirodalmi adatok alapjan bizonyos SNP panelek képesek nagy genetikai valoszintiséggel akar

az F2-es hibrid egyedek azonositasara is.
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7. UJ TUDOMANYOS EREDMENYEK

1. Genetikai modszerek alkalmazasaval igazoltam, hogy a sziirke farkas Eszaki-kozéphegységbe
vald visszatelepiilésében természetes terjedés utjan részt vett a szlovakiai allomany.
Tovabbd, elemzésem nem tamasztja ala azt a feltételezést, hogy zartkertekbdl szarmazo
egyedek vettek volna részt a hazai sziirke farkas allomany visszatelepiilésében.

2. A terepi gyljtésh sziirke farkas mintak genetikai vizsgalata alapjan megbecsiiltem a minimalis
farkas egyedszamot és az ivari eloszlast. Megallapitottam, hogy a hazai sziirke farkas
magyarorszagi visszatelepiilésében valdszintileg tobb egyed vett részt, kiilonbozo
idépontban.

3.A rekonstrualt rokonsagi kapcsolatok alatamasztjak, hogy az Eszaki-kozéphegység teriiletén
vizsgalt farkasallomanyt nemcsak szétszorodo egyedek alkotjak, hanem szaporodo parok is
kialakultak.

4. Az eurézsiai hiliz fajjal kapcsolatban sikeriilt elvégeztem az elsé magyarorszagi genetikai alapu
eléfordulas vizsgalatot, tobbségében a Borzsony-hegységbdl szarmazd mintikon.
Bizonyitottam, hogy a tobb éven keresztiil nem invaziv mddszerrel gylijtott mintak egyetlen
himt6l szarmaztak.
diverzitdsat. A nemzetkdzi szakirodalmakbol adaptalt és optimalizalt mikroszatellit
markerek segitségével a mintakon sikeres besorolast végeztem az eurdpai vadmacska, a hazi
macska és a hibrid kategoriakba. Ezeknek a markereknek a hibridizaciora iranyulo
megbizhatdsagat is megvizsgalva azt talaltam, hogy az elséfoku (F1) hibrid egyedek ezekkel

a markerekkel 90%-0s megbizhatosaggal elkiilonithetok.
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8. OSSZEFOGLALAS

Altalaban véve a ragadozok, de legfoképp a nagyragadozok a leginkabb vitatott és kihivasokat
tamaszto allatcsoportok koz¢é tartoznak abbol a szempontbol, hogy megérizziik-e 6ket modern és
zsufolt vilagunkban. Védelmiik és allomanykezelésiik a fejlett eurdpai orszagokban szigoru
feltételekhez kotott nem csak az €l6hely €s a zsdkmany hozzaférhetdsége szempontjabol, hanem a
helyi kozosségek és érintettek (allattartok és vadgazdalkodok) szempontjabol is. Célom volt nem
invaziv mintakbol az Eszaki-kozéphegységbe visszatelepiild sziirke farkas egyedek eredetének és
rokonsagi kapcsolatainak feltardsa, a minimalis egyedszdm becslése és a genetikai diverzitas
felmérése. Az eurazsiai hitiz esetében célul tiiztem ki a faj jelenlétének genetikai modszerekkel
vald kimutatasat, a minimalis egyedszam és az ivararany meghatarozasat. A magyarorszagi
vadmacska alloményban a 2000-es évek elején mar azonositott hibridizacié nyomon kovetése
érdekében elsésorban az Eszaki-kozéphegységben eléfordulé vadmacska allomany genetikai
diverzitasanak, illetve a hézi macskaval vald esetleges hibridizaci6 kimutatisa volt célom.
Ezekhez a vizsgalatokhoz az emlitett fajokon mar hasznalt, kiilf61di szakirodalmakbol adaptalt és
multiplex kortilmények kozott optimalizalt mikroszatellit (STR) markereket hasznaltam.
Vizsgalataim soran az Eszaki-kozéphegység teriiletén 25 sziirke farkas egyed teljes genotipusat
sikertilt rogzitenem. Ezek koziil 15 him és 10 néstény volt. Igazoltam, hogy a génallomanyhoz a
természetes terjedés Utjan hozzajarult a szlovakiai allomény. A visszatelepiilésben valoszinlileg
tobb egyed tobb iddpontban valé magyarorszagi megjelenésével vett részt. A rekonstrudlt
rokonsagi kapcsolatok alatamasztjik, hogy az Eszaki-kozéphegység teriiletén azonositott egyedek
nem csak terjeszked6 és vandorlo egyedek, hanem szaporodd parok is kialakultak a teriileten. Az
eurazsiai hitz fajjal kapcsolatban sikeriilt elvégeznem az els6 magyarorszagi genetikai alapa
eléfordulas vizsgélatot tobbségében a Borzsony-hegységbdl szarmazo mintdkon. Bizonyitottam,
hogy a tobb éven keresztiil nem invaziv modszerrel gylijtott mintak egyetlen hitz him egyedtdl
szarmaznak, amit tobbek kozott kameracsapdas felvételek is megerdsitenek. Felmértem a
vadmacska egyik jelentds magyarorszagi eloforduldsi helyének genetikai diverzitasat. A
nemzetk6zi szakirodalmakbdl adaptélt és optimalizalt mikroszatellit markerek segitségével a
mintakat sikeresen besoroltam a vadmacska, hazi macska €s a hibrid kategoriakba. Tovabba
ezeknek a markereknek a hibridizaciora irdnyuld megbizhatosagat is megvizsgaltam, amely
esetében azt az eredményt kaptam, hogy az elséfoka (F1) hibrid egyedek ezekkel a markerekkel
még viszonylag nagy megbizhatosdggal kimutathatok. A kidolgozott modszer segitségével nagy

valdsziniiséggel osztalyoztam az ismeretlen ill. tévesen besorolt egyedeket.
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9. SUMMARY

Carnivores, but especially large carnivores are among the most controversial and challenging
group of species to conserve in our modern and crowded world. Their protection in European
countries have strict criterion not just in terms of habitat and prey availability, but also for local
communities and stakeholders (farmers and game managers). In my thesis my goal was to explore
the origin and relationships of grey wolves appearing in the North Hungarian Mountains and
determine of the minimum number of individuals. In case of Eurasian lynx, goals were to
identification of the species by genetic methods, determine of the minimum number of individuals
and the sex ratio. In the interest of the hybridisation already identified in the Hungarian wildcat
population in the early 2000s investigate the genetic diversity of the wildcat population and to
detect possible hybridisation with domestic or domestic cats mainly in the North Hungarian
Mountains. For these studies | used microsatellite (STR) markers which were adapted from other
publications and optimized for multiplex conditions. | identified 25 individuals in the North
Hungarian Mountains. Sex determination revealed 15 males and 10 females. | have confirmed that
the Slovakian wolf population has contributed to the gene pool via natural dispersal. In the
recolonisation probably involved the presence of several individuals in Hungary at different times.
Moreover, reconstructed kinships underpin that wolves in northern Hungary are not only
dispersing or migrating individuals, but breeding packs are also becoming established in the area.
I have successfully completed the first genetically based occurence study on Eurasian lynx samples
from the Borzsony Mountains, where I proved that the samples which collected over several years
using non-invasive methods, originate from one male individual, which is confirmed by camera
traps. | assessed the genetic diversity of one of the important habitats of the European wildcat.
Using microsatellite markers, | successfully separated the samples into wildcat, domestic cat, and
hybrid categories. Furthermore, | investigate the power of our markers to detect wildcat and
domestic cat hybrid classes, which results that first-generation hybrids (F1) can still be detected
with relatively high confidence using these markers. Using this method, | classified unknown or
misclassified individuals with high probability.
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10.2. Melléklet (M2)

Az autoszomas STR markerek 16kuszonkénti allélgyakorisag eloszlasa a kutya, a terepen gytijtott
¢s szlovékiai sziirke farkas, terepen gytijtott magyarorszagi sziirke farkas és a zart térben tartott
sziirke farkas mintdk csoportjaban. Az X tengelyen a vizsgalt 16kusz neve, illetve a 16kuszon
Kimutatott allélhosszusagok lathatok, az Y tengelyen az allélhosszisagok gyakorisaga.
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10.3. Melléklet (M3)
Az autoszoémas STR markerek 16kuszonkénti allélgyakorisag eloszlasa az eurazsiai hiiz mintdkon.
Az X tengelyen a vizsgalt lokusz neve, illetve a lokuszon kimutatott allélhosszisagok lathatok, az

Y tengelyen az allélhosszusagok gyakorisaga.
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Allélgyakorisag
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10.4. Melléklet (M4)
Az autoszoémds STR markerek lokuszonkénti allélgyakorisag eloszlasa a hazi macskak és a
vadmacskdk csoportjdban. Az X tengelyen a vizsgalt 16kusz neve, illetve a 16kuszon kimutatott

allélhosszusagok lathatok, az Y tengelyen az allélhossziusdgok gyakorisaga.
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10.5. Melléklet (M5)
A macska gereznabol izoldlt DNS minta genotipusdnak besoroldsa a GenAlEx program

,Population Assignment” pontja alapjan. A referencia mintdkkal valdé Osszevetés alapjan a
megvizsgalt gerezna minta nagyobb statisztikai valdszinliséggel mutat egyezést a vadmacska
referencia mintak csoportjaval.

Minta Lox Hazi macska Vadmacska Hozzarend?lF ,
azonosito populacio
3476 -29,973 -23,149 Vadmacska
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Budapest. 23pp.

Az értekezés témajaban megjelent impakt faktorral nem rendelkezé ismeretterjeszto

kozlemények:

« Frank K., Fehér P., Mihalik B., Stéger V. (2019): Genetikai vizsgalatok a vadgazdalkodas
szolgalataban. Vadaszévkonyv 2019, Dénes Natir Mithely, 150-157p.
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12. KOSZONETNYILVANITAS

Koszonettel tartozom témavezetGimnek Dr. Stéger Viktornak ¢és Dr. Szemethy
Laszlénak, akik szakmai irdnymutatasukkal segitették munkamat az évek folyaman. Dr. Stéger
Viktor témavezetdmnek kdszondm tovabba, hogy doktori munkédmat az Alkalmazott Vad- és
Haszonallat Genomika csoportban végezhettem, mind az 6sztdndijas, mind az azt kovetd idoben
is.

A Biikki Nemzeti Park Igazgatdsag teriiletérdl szarmazo mintak gytijtésében kdszonettel tartozom
Gombkoté Péternek a Biikki Nemzeti Park Igazgatosag gerinces zooldgiai szakreferensének,
illetve a Biikki Nemzeti Park Igazgatosag Természetvédelmi Orszolgalat munkatarsainak, a
teljesség igénye nélkiil: Illyés Evelinnek, Mlakar Péternek, Bartha Attilanak ¢s Domboréczki
Gabornak, akik munkajuk soran szakszerti médon gyiijtotték és taroltdk a genetikai vizsgalatra
szant mintakat.

Bedé Péternek, Robin Riggnek és a The Slovak Wildlife Society munkatarsainak kdszénom,
hogy lehetdséget nyujtottak szlovakiai sziirke farkas mintdk felhasznalasahoz, ezzel is emelve
dolgozatom tudomanyos jelentoségét.

Daranyi Laszlonak, Bed6 Péternek és a Borzsony Alapitvany tagjainak koszonettel tartozom az
eurazsiai hitiz és sziirke farkas mintak gyQjtéséért a Borzsony hegységben.

A disszertacioban szerepld zarttéri farkas mintdkat az Eurdpa Vadvilaganak Megmentéséért
Alapitvany farkasaitél gyiijtottem, ezért halaval tartozom Dr. Ujvary Déranak és Horkai
Zoltannak.

Szlovéakiabol szdrmazd eurdzsiai hitiz és sziirke farkas mintdk gyljtésében Nagy Zoltan a
Nagyvad Hunting Vadaszatszervez6 Iroda cégvezetdje is segitséget nyujtott, azmit ez uton is
szeretnék megkdszonni Neki.

A referencia kutya és hazi macska mintdk tobbsége az Allatorvostudoményi Egyetem Patologia
Tanszékérél szarmaznak. A mintak gyiijtéséért és rendelkezésemre bocsatasaért kdszonettel
tartozom Dr. Német Zoltannak és Papai Zoltannak.

Koszonetemet szeretném kifejezni csoportunk egykori tagjanak Dr. Frank Krisztiannak, aki
doktoranduszi munkam soran végig Otleteivel, tanacsaival latott el és tobb bioinformatikai
program elsajatitasdban is segitett. Kszonom tovabba a kutatdcsoport volt €s jelenlegi tagjainak,
kiilon kiemelve Heltai Botond, Szepesi Kinga és Ninausz Nora segitségét.

A nagytesii emlsds ragadozokkal kapcsolatos kutatdmunkamat alapszakos hallgatoként kezdtem,
szakdolgozati munkammal, ahol Dr. Heltai Mikldés volt a témavezetdm. Neki, illetve volt €s
jelenlegi munkatarsainak Dr. Patké Laszlénak és Dr. Szabé Laszlonak szintén szeretném
megkdszonni, hogy akkor elinditottak ezen az uton.
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Végiil, de nem utols6 sorban szeretnék koszonetet mondani csalddomnak, sziileimnek Fehér
Ildikénak ¢és Fehér Arpadnak, illetve feleségemnek Fehér-Pasztor Adrienn-nek, akik az évek

folyaman mindvégig mellettem alltak és tdimogattak munkadm befejezésében.
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