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1. A MUNKA ELŐZMÉNYEI, CÉLKITŰZÉSEK 
 

1.1 Bevezetés 
 

A nagytestű ragadozók a leginkább vitatható és kihívásokkal teli 

állatcsoportok közé tartoznak, abból a szempontból, hogy megőrizzük őket 

modern és zsúfolt világunkban (Chapron et al. 2014). Védelmük a fejlett 

európai országokban szigorú feltételekhez kötött nem csak az élőhely és a 

zsákmány hozzáférhetősége szempontjából, hanem a helyi közösségek és 

érintettek (állattartók és vadgazdálkodók) szempontjából is (Linnell et al. 

1999, Berger 2006). 

Ezek a fajok fontos szereplői az ökoszisztémáknak, mivel többnyire a 

táplálkozási piramis magasabb szintjein vagy csúcsragadozóként 

helyezkednek el. Ebből adódóan szabályozhatják az alattuk elhelyezkedő 

élőlények állományát, stabilizálhatják a társulást és javíthatják a 

zsákmányfajok populációinak minőségét (Heltai & Szemethy 2010). Továbbá 

a ragadozók nagyon jó indikátorok is lehetnek, mivel szerepükből adódóan 

jellemezhetik a tápláléklánc és az ökoszisztéma állapotát. A 

zsákmánypopulációk állományának mennyiségi és minőségi változása 

befolyásolja a ragadozókat, szabályozhatja azok létszámát, a két populáció 

tehát hat egymásra (Török & Fodor 2002). Napjainkra Európában több 

nagyragadozó populációja növekvő tendenciát mutat – úgy, mint a szürke 

farkas és a barna medve (Deinet et al. 2013) –, mely elsősorban az elmúlt 

évtizedekben kialakuló védelmi programoknak, jogi védelemnek, a 

közvélemény tudatosság javításának, illetve az élőhely-rehabilitációknak 

köszönhető (Chapron et al. 2014). 

A biológusok számára mindig is kihívást jelentett, hogy miképpen vizsgálják 

a ritka állatfajokat, mint például a ragadozókat is (Long et al. 2008), ugyanis 

ezek a fajok nehezen megfigyelhetők rejtőzködő életmódjuknak 
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köszönhetően. Ezen fajok vizsgálatára megfelelő monitorozási technikák a 

nem invazív módszerek (Boitani & Powell 2012), melyek közül néhány 

alacsony költségvetésű vizsgálatot tesz lehetővé (Heurich et al. 2012). Emlős 

fajok jelenlétének kimutatására igen gyakori módszerek például a 

nyomolvasás és az ürülék, vagy vizelet minták gyűjtése (Liebenberg 1990; 

MacKay et al. 2008; Schwartz & Monfort 2008), az akusztikus monitoring 

(Comazzi et al. 2016), kameracsapdás felmérések (Meek et al. 2014), illetve a 

szőrmintákon végzett felmérések is (Kendall & McKelvey 2008). Ezekkel a 

vizsgálati módszerekkel az azonosítás általában csak család szintig lehetséges, 

a faj és egyed szintű határozás sok esetben nem végezhető el (Kendall & 

McKelvey 2008, Heinemeyer et al. 2008). Faj és egyed szintű határozáshoz, 

illetve populációs jellemzők vizsgálatához (palacknyakhatás, rokonsági fok, 

sűrűség) genetikai vizsgálatokra van szükség. A módszerek közül az ürülékből 

és vizeletből történő határozás, illetve a szőrhatározás genetikai vizsgálatokat 

is lehetővé tesz (Kendall & McKelvey 2008). 

 

1.2. Célkitűzések 
 

A Bükki Nemzeti Park Igazgatóság, a Magyar Agrár- és Élettudományi 

Egyetem Vadgazdálkodási és Természetvédelmi Intézete (korábban SZIE 

VadVilág Megőrzési Intézet), illetve Genetika és Biotechnológia Intézete 

(korábban Nemzeti Agrár- és Innovációs Központ, Mezőgazdasági 

Biotechnológia Intézet) 2014 óta dolgozik együtt hazai védett ragadozó fajok 

terepi és genetikai monitorozásában. Ennek kapcsán kezdődött el egy ezen 

fajok genetikai vizsgálatára alkalmas protokoll kidolgozása és optimalizálása 

macskafélékre (vadmacska, eurázsiai hiúz) és kutyafélékre (szürke farkas, 

aranysakál, kutya) egyaránt (Fehér et al. 2017). Ezekbe a vizsgálatokba 

bekapcsolódva PhD kutatási munkám során a következő célkitűzéseket 

fogalmaztam meg: 
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1. Nemzetközi szakirodalomban leírt és használt mikroszatellit markerek 

optimalizálása vadon élő kutyafélék (Canidae) és macskafélék 

(Felidae) elsősorban nem invazív módszerrel gyűjtött mintáinak 

vizsgálatára. 

2. A szürke farkas esetében célkitűzésem az Északi-középhegységbe 

visszatelepülő egyedek eredetének feltárása elsősorban szlovákiai és 

magyarországi terepen gyűjtött szürke farkas minták, valamint 

Magyarországon zárt térben tartott farkas minták felhasználásával. 

3. Esetleges rokoni kapcsolatok feltárása a szürke farkas egyedek között. 

4. Az eurázsiai hiúz esetében célom volt vizsgálni, hogy a gyűjtött 

minták alkalmasak-e fajszintű azonosításra, minimális egyedszám és 

ivari összetétel meghatározására. 

5. A vadmacska magyarországi állományában korábban kimutatott 

hibridizációs folyamat nyomon követése érdekében célom volt 

elsősorban az Északi-középhegységben előforduló vadmacska 

állomány genetikai diverzitásának felmérése, a házi macskával való 

esetleges hibridizáció kimutatása. Ennek sikeres bizonyítása esetében 

célom volt az általam használt markerek hibridizációra irányuló 

megbízhatóságának vizsgálata. 
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2. ANYAG ÉS MÓDSZERTAN 
 

2.1. Mintavétel és DNS izolálás 
 

Az egyes fajokon elvégzett vizsgálatok során használt mikroszatellit 

(STR) markereket nemzetközi publikációkból adaptáltam és optimalizáltam 

azokat multiplex körülmények között. Az optimalizálást kutya, macska, 

illetve zárttérben tartott (állatkerti) szürke farkas, vadmacska, eurázsiai hiúz 

és múzeumi mintákon végeztem. A természetben gyűjtött minták a Bükki 

Nemzeti Park Igazgatóság, a Duna-Ipoly Nemzeti Park Igazgatóság, a 

Hortobágyi Nemzeti Park Igazgatóság, a Duna-Dráva Nemzeti Park 

Igazgatóság, Szlovákiából a Tátra-hegység területeiről származtak. 

Vizsgálataim során összesen 117 darab szürke farkas mintát, 10 darab 

eurázsiai hiúz mintát, valamint 27 darab vadmacska terepen gyűjtött mintáját 

dolgoztam fel. 

Teljes genomi DNS izolálását a terepi gyűjtésű, illetve a referencia mintákból 

ürülék, vizelet, szőr, csontszövet, vér és izomszövet mintákon végeztem el. A 

mintákat laboratóriumban -20 °C-on tároltam azok felhasználásáig. 

 

2.2. Populációgenetikai vizsgálatok STR markerekkel 
 

A kutyafélék faj- és egyedazonosítására 14 darab tetranukleotid 

ismétlődésű jelölt primer párt, a macskafélék esetében 21 darab di- és 

tetranukleotid ismétlődésű jelölt primer párt használtam, melyeket multiplex 

körülmények között optimalizáltam. Az ivarhatározást az amelogenin gén 

segítségével végeztem el (Yan et al. 2013, Pilgrim et al. 2005). Az optimalizált 

multiplexek 25 µl végtérfogatban lettek összemérve, 45-240 ng templát DNS 

mintát, 2 x QIAGEN Multiplex PCR Master Mixet (QIAGEN, Németország) 

és optimalizált mennyiségű primert (10 µM) tartalmaztak, a végtérfogatot 

desztillált vízzel kiegészítve. A reakciók sikerességét, agaróz-
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gélelektroforézis segítségével értékeltem 1,5%-os agaróz gélben, GeneRuler 

100 bp DNA Ladder (Thermo Scientific, USA) segítségével. A PCR termékek 

kimutatása az allélméretek meghatározásához kapilláris elektroforézissel 

történt egy ABI 3100 Genetic Analyzer (Applied Biosystems, USA) 

készülékben, melyet a BIOMI Kft. végzett. Az elektroferogrammokat a 

PeakScanner (Applied Biosystems, USA) segítségével dolgoztam fel, a 

minták genotípusát Microsoft Excel táblázatban rögzítettem. E táblázat 

alapján alakítottam át a különböző szükséges formátumokra a genotípus 

adatokat a GenAlEx Excel bővítmény (Peakall & Smouse 2012) és a 

CONVERT v.1.31 szoftver (Glaubitz 2004) segítségével. A nullalélok és 

genotipizálási hibák feltárását MICRO-CHECKER program (Van Oosterhout 

et al. 2004) segítségével végeztem.  

 

2.2.1. Szürke farkas 
 

A lókuszonkénti és populációnkénti allélfrekvenciát, az allélszámot, az 

effektív allélok (NE) és a megfigyelt és torzítatlan várt heterozigozitás 

értékeket (HO, HE) a GenAlEx 6.5. program (Peakall & Smouse 2012) 

segítségével becsültem meg. Az allélgazdagság (AR) értékeket az FSTAT 

2.9.3.2 program (Goudet 1995) segítségével számoltam ki. A STRUCTURE 

2.3.4 program (Pritchard et al. 2000) segítségével a populációk előzetes 

meghatározása nélkül következtettem a genetikai klaszterek legvalószínűbb 

számára, illetve a magyarországi szürke farkasok, szlovákiai szürke farkasok 

és más zárttéri farkasok, illetve kutyák közötti lehetséges keveredés 

felmérésére. A genetikai klaszterek legvalószínűbb számának 

megállapításához a “likelihood score” értékét, valamint a második 

deriváltjának változását határoztam meg Structure Harvester (Earl & 

vonHoldt 2012) segítségével. Ezen eredmény alapján legvalószínűbb K érték 

négy legvalószínűbb becsült értékét StructureSelector programmal (Li & Liu 
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2018) is megvizsgáltam (Puechmaille 2016). Főkomponens diszkriminancia-

analízist (Discriminant Analysis of Principal Components – DAPC) az R 

4.0.1. program (R Core Team 2018) adegenet 2.1.1. programcsomagjával 

(Jombart 2008) végeztem, amely populációgenetikai modell használata nélkül 

azonosítja az egyedek klasztereit. A klaszterek optimális számának 

azonosítására a Bayes-féle információs kritérium (Bayesian information 

criterion – BIC) alapján a „find.clusters()” függvényt használtam. A 

differenciálódás irányát az R 4.0.1. programban (R Core Team 2018) használt 

diveRsity 1.9.90. csomaggal (Keenan et al. 2013) határoztam meg, és ezt az 

információt arra használtam, hogy a populációpárok közötti relatív migrációra 

következtessek (Sundqvist et al. 2016). A magyarországi terepi gyűjtésű 

szürke farkasok közötti szülői és rokonsági kapcsolatok azonosításához és a 

családi csoportok (falkák) meghatározásához a Colony2 (Jones & Wang 2010) 

„parentage assignment” csomagot használtam. 

 

2.2.2. Macskafélék: Eurázsiai hiúz és vadmacska 
 

Az allélgyakoriságok, alléldiverzitások, a heterozigozitás értékek 

számítását, valamint a Shannon-Weaver diverzitás indexet a GenAlEx 

(Peakall & Smouse 2012) segítségével határoztam meg az egyedi genotípusok 

alapján. A klaszteranalízist a STRUCTURE program algoritmusával 

(Pritchard et al. 2000) végeztem el. A genetikai klaszterek legvalószínűbb 

számának megállapításához a „likelihood score” értékét, valamint a második 

deriváltjának változását (Evanno et al. 2005) határoztam meg Structure 

Harvester (Earl & vonHoldt 2012) segítségével. Az egyedeket akkor 

tekintettem egy klaszterhez (házi macska vagy vadmacska) tartozónak, ha a 

hozzárendelési érték (q(i)) ≥ 0,75 volt. Azokat az egyedeket, melyeknél a q(i) < 

0,75 de nagyobb, mint 0,25 volt bármelyik klaszterhez keveréknek (házi 

macska és vadmacska hibrid) minősítettem. Annak érdekében, hogy 
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megvizsgáljam az STR markerek erejét a házi macska és vadmacska 

hibridizáció kimutatására, házi macska, vadmacska és hibrid genotípusokat 

generáltam a Hybridlab (Nielsen et al. 2006) segítségével. A mesterséges 

genotípusok létrehozásához olyan teljes empirikus mikroszatellit 

genotípusokat használtam fel (hiányzó lókusz nélkül), melyek a 

STRUCTURE analízis alapján ≥ 0,75 hozzárendelési valószínűség mellett 

valamelyik szülői fajhoz rendelhetők. A következő kategóriákban összesen 

240 genotípust generáltam: szülői, F1, F2, valamint első és második 

visszakeresztezések bármelyik szülői fajhoz (csoportonként 30 mesterségesen 

létrehozott genotípus). A program által generált szülői és hibrid 

genotípusokkal újabb STRUCTURE analízist végeztem. 
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3. EREDMÉNYEK 
 

3.1. Szürke farkas 

3.1.1. Genetikai diverzitás 
 

A magyarországi 86 darab terepi gyűjtésű feltételezett szürke farkas 

minta közül a vizsgálatok során 35 db minta teljes genotípusát, 22 db minta 

részleges genotípusát sikerült rögzíteni. A Szlovákiából származó minták 

közül 15 db-ot, a zárt térben tartott farkas minták közül 9 db-ot, míg a kutya 

minták közül 14 db-ot használtam fel az elemzésekben. Ezek a minták minden 

esetében sikerült azok teljes genotípusát rögzíteni. A magyarországi terepen 

gyűjtött minták esetében is csak a teljes genotípussal rendelkező mintákat 

használtam fel. A lókuszonkénti és csoportokra számított diverzitásadatok az 

1. táblázatban találhatók. 
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1. táblázat: Kutyafélékre kidolgozott specifikus autoszómás 

mikroszatellitek (STR) diverzitás értékei a magyarországi és a szlovákiai 

terepen gyűjtött szürke farkas minták csoportjaiban. 

 

Vizsgált minták száma (N), kimutatott (detektált) allélek száma (NA), 

megfigyelt heterozigozitás értékek (HO), várt heterozigozitás értékek (HE), 

Hardy-Weinberg egyensúlytól való eltérés (HWE), Shannon-Weaver 

diverzitás index (I) értékek lókuszonként és összesítve. ns = nem 

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

 

3.1.2. A magyarországi farkas egyedek közötti rokonsági kapcsolatok 
 

A Colony2 program több testvér és szülő-utód kapcsolatot is azonosított 

a magyarországi terepi gyűjtésű szürke farkas egyedek között. A Bükk-

hegységben a „Best Cluster” eredmények alapján egy falka három 

generációját sikerült azonosítani. A falka egyedeinek ivara négy hím és egy 

nőstény. 

 Magyarországi terepi szürke farkas Szlovákiai terepi szürke farkas 

STR N NA Ho HE HWE PIC I N NA Ho HE HWE PIC I 

c2001 25 4 0,64 0,73 *** 0,62 1,21 15 5 0,73 0,73 ns 0,69 1,411 

c2054 25 6 0,92 0,71 ns 0,68 1,43 15 5 0,80 0,71 ns 0,67 1,422 

FH2538 25 7 0,60 0,78 ns 0,67 1,44 15 8 0,87 0,78 ns 0,76 1,781 

PEZ3 25 4 0,52 0,71 ns 0,6 1,18 15 6 0,60 0,71 *** 0,67 1,431 

PEZ8 25 6 0,72 0,54 ns 0,69 1,50 15 4 0,47 0,54 ns 0,49 0,993 

PEZ19 25 3 0,56 0,29 ns 0,46 0,88 15 3 0,20 0,29 ns 0,26 0,534 

FH2088 25 6 0,68 0,73 *** 0,68 1,50 15 5 0,73 0,73 ns 0,68 1,410 

PEZ02 25 5 0,60 0,66 ns 0,63 1,27 15 4 0,40 0,66 * 0,6 1,196 

FH3377 25 6 0,68 0,68 ns 0,62 1,37 15 5 0,80 0,68 ** 0,63 1,297 

FH2010 25 6 0,36 0,64 *** 0,47 1,06 15 5 0,53 0,64 ns 0,59 1,237 

FH2004 25 8 0,44 0,76 *** 0,62 1,41 15 7 0,73 0,76 ns 0,73 1,615 

FH2107 25 11 0,72 0,87 * 0,87 2,23 15 12 0,80 0,87 ns 0,86 2,248 

FH2309 25 5 0,40 0,76 *** 0,47 1,01 15 6 0,80 0,76 ns 0,72 1,563 

FH3313 25 11 0,60 0,80 *** 0,78 1,93 15 8 0,80 0,80 ns 0,77 1,820 

Átlag - 6,29 0,60 0,68 - 0,63 1,39 - 5,93 0,66 0,69 - 0,65 1,43 
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3.1.3. Genetikai struktúra 
 

A STRUCTURE program hét előre feltételezett egység közül a 

legmagasabb átlagos valószínűség értéket („likelihood score”) hat genetikai 

egység (K = 6) esetében mutatta ki (1/A. ábra), míg a második legmagasabb 

átlagos valószínűségi érték a két genetikai egység (K = 2) esetében volt 

kimutatható (1/B. ábra). Az utóbbi esetben a természetben előforduló 

szlovákiai és magyarországi szürke farkasok alkották az egyik genetikai 

klasztert, míg a kutyák és a zárt térben tartott farkasok csoportja a másikat 

(1/D. ábra). A Puechmaille becslés mind a négy küszöbértéknél négy genetikai 

egység jelenlétét jelezte (K = 4) (1/C. ábra). Ebben az esetben a kutyák és a 

zárt térben tartott farkasok két különálló csoportot alkottak, és jól elkülönültek 

a többi mintától. A szlovákiai szürke farkasok egy másik csoportot alkottak 

néhány magyar mintával együtt, a többi magyar minta pedig a negyedik 

csoportot hozta létre (1/D. ábra). 
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1. ábra: A kutyák, szlovákiai szürke farkasok, magyarorzági szürke 

farkasok és zárt térben tartott farkasok Bayes-féle klaszterezési analízisének 

eredménye. A) Az átlagos valószínűségi érték a klaszterek számának minden 

egyes értékére (LnP(K)). B) A klaszterek mérete szerinti modellek 

valószínűsége az átlagos valószínűségi értékek másodrendű változásának 

alapján (DeltaK). C) A klaszterek optimális száma a becsült küszöbértékek 

alapján (MedMed K, MedMean K, MaxMed K, MaxMean K). D) Az egyedi 

genotípusok oszlopdiagramja K = 2-től K = 4-ig. 

 

A főkomponens diszkriminancia-analízis (DAPC) szintén négy genetikai 

klaszter esetében mutatta a legalacsonyabb BIC értéket (2/A. ábra). Hasonlóan 

a STRUCTURE eredményeihez, a kutyák és a zárt térben tartott farkasok két 

különálló csoportot alkottak, és jól elkülönültek egymástól és a többi mintától. 

A természetben élő szürke farkasok két klasztert alkottak, amelyek 

megfeleltek a szlovákiai és a magyarországi mintáknak, de néhány magyar 
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minta ismét egy klaszterbe rendeződött a szlovákiai farkasokkal (2/B. ábra). 

A diveRsity segítségével jelentős relatív elmozdulás volt megfigyelhető a 

szlovákiai és a magyarországi természetben élő farkasok között. Az összes 

többi lehetséges vándorlási arány mértéke alacsony volt és nem volt 

szignifikáns. A természetben előforduló szürke farkasok közötti vándorlás 

egyirányúnak tűnt: Szlovákiából Magyarország irányába. 

 

 

 

2. ábra: A főkomponens diszkriminancia-analízis (DAPC) az egyedek 

klasztereinek azonosítására populációgenetikai modell használata nélkül. A) 

Bayes-féle információs kritérium (BIC) a DAPC-ben szereplő klaszterek 

száma szerint. A legvalószínűbb klaszterek száma az, ahol a BIC a 

legalacsonyabb. B) DAPC szórásdiagram, amely a természetben élő farkasok 

(HU, SK), kutyák (dogs) és zárt térben tartott farkasok (captive) genetikai 

elkülönülését mutatja; a DA sajátértékek a bal felső sarokban láthatók. 

 

3.2. Eurázsiai hiúz 
 

A referencia mintákon a vadmacskán használt 21 autoszómás 

mikroszatellit lókusz közül egy kivételével mindegyik adott kimutatható jelet 
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a fragment-analízis során. A további 20 lókusz közül három bizonyult 

monomorfnak, illetve négy lókusz dimorfnak. Ezeket a markereket a további 

eredmények ismertetéséhez már nem használtam fel. A terepi gyűjtésű minták 

közül 8 ugyan azzal a genotípussal rendelkezett, egy minta esetében két 

lókuszon, egy másik minta esetében pedig egy lókuszon volt eltérés. Egy 

mintán a PCR reakció többszöri megismétlésével sem sikerült 

allélhosszúságot kimutatni egy lókuszon. Az utóbb említett két mintán 

tapasztalt eltérések a lókuszok homozigóta formájában nyilvánultak meg, 

amik lehetnek allélvesztések is, a terepi gyűjtésű ürülék és vizelet minták 

degradáltságából adódóan. Ennek figyelembevételével a természetből 

származó minták származhatnak egy egyedtől is. Az ivarhatározás során a 

minták minden esetben hím ivarúak voltak. A vizsgálatokba így bevont 13 

lókusz allélszáma 3 és 6 között változott, az átlagos lókuszonkénti allélszám 

3,69. 

 

3.3. Vadmacska 

3.3.1. A genetikai diverzitás 
 

A vizsgált minták között a MICRO-CHECKER program genotipizálási 

hibákat nem észlelt, null allél viszont megfigyelhető volt a házi macska 

mintákban egy lókuszon, illetve a vadmacska mintákban három lókuszon. 

Ezeket a lókuszokat a további vizsgálatokban nem használtam, így összesen 

17 lókusz segítségével végeztem el a további analíziseket. 

Ezekben az autoszómás markerekben viszonylag magas diverzitás volt 

tapasztalható, a lókuszonkénti és a csoportokra vonatkozó diverzitás értékeket 

az 2. táblázatban mutatom be. 
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2. táblázat: Macskafélékre kidolgozott specifikus autoszómás 

mikroszatellitek (STR) diverzitás értékei a házi macska, illetve a vadmacska 

minták csoportjában. 

 

Vizsgált minták száma (N), kimutatott allélek száma (NA), megfigyelt 

heterozigozitás értékek (HO), várt heterozigozitás értékek (HE), Hardy-

Weinberg egyensúlytól való eltérés (HWE), Polimorfizmus információs 

tartalom (PIC), Shannon-Weaver diverzitás index (I) értékek lókuszonként 

és összesítve. ns = nem szignifikáns; * = p<0,05; ** = p<0,01; *** = 

p<0,001. 

 

3.3.2. Genetikai struktúra és hibridizáció 
 

A Structure klaszterező program alapján a kettő genetikai egységre való 

bontásnak (K = 2) volt a legmagasabb átlagos valószínűség értéke („likelihood 

 
Házi macska Vadmacska 

STR N NA HO HE HWE PIC I N NA HO HE HWE PIC I 

FCA043 17 6 0,59 0,68 * 0,63 1,35 30 8 0,80 0,78 ns 0,75 1,69 

FCA023 17 7 0,82 0,71 ns 0,67 1,50 30 8 0,80 0,72 ns 0,68 1,51 

FCA097 17 9 0,65 0,80 * 0,78 1,84 30 8 0,83 0,77 ns 0,74 1,72 

FCA132 17 11 0,82 0,88 * 0,87 2,23 30 11 0,80 0,76 ns 0,74 1,84 

FCA223 17 9 0,76 0,81 ns 0,79 1,89 30 8 0,73 0,71 ns 0,67 1,52 

FCA698 17 6 0,59 0,69 ns 0,66 1,45 30 9 0,73 0,73 * 0,68 1,59 

FCA149 17 7 0,88 0,81 * 0,78 1,75 30 7 0,77 0,78 * 0,75 1,66 

FCA310 17 6 0,47 0,53 ns 0,49 1,08 30 3 0,07 0,07 ns 0,06 0,17 

FCA126 17 10 0,65 0,80 ns 0,78 1,91 30 7 0,83 0,77 ns 0,73 1,61 

FCA220 17 3 0,47 0,38 ns 0,34 0,68 30 9 0,83 0,78 ** 0,75 1,76 

FCA090 17 6 0,71 0,65 ns 0,62 1,34 30 9 0,93 0,81 ns 0,79 1,83 

FCA559 17 7 0,82 0,78 ns 0,75 1,70 30 4 0,47 0,47 ns 0,44 0,91 

FCA008 17 9 0,82 0,77 ns 0,75 1,81 30 11 0,87 0,81 ns 0,79 1,96 

FCA045 17 8 0,65 0,80 * 0,77 1,77 30 9 0,80 0,83 ns 0,8 1,91 

FCA001 17 8 0,94 0,79 ns 0,76 1,76 30 9 0,93 0,81 *** 0,79 1,85 

FCA506 17 11 1,00 0,87 * 0,85 2,16 30 13 0,97 0,85 * 0,84 2,20 

F115 17 12 0,82 0,83 ns 0,82 2,10 30 13 0,83 0,89 ns 0,88 2,30 

Átlag 17 7,94 0,73 0,74 - 0,71 1,67 30 8,59 0,76 0,73 - 0,70 1,65 
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score”). Ennek értelmében a házi macska minták csoportja (zöld szín) és a 

referencia és terepi gyűjtésű feltételezett vadmacskák csoportja (piros szín) 

egyértelműen elkülönültek egymástól. A csoportokon belüli egyedi 

genotípusok vizsgálatánál a vadmacska klaszterben előfordultak olyan 

feltételezett vadmacska egyedek, melyek kevesebb, mint 75%-ban (q(i) ≤ 0,75 

hozzárendelési érték) tartoztak genetikailag a csoporthoz, viszont több mint 

25%-ban (q(i) ≥ 0,25 hozzárendelési érték) hasonlítottak genetikailag a házi 

macska csoporthoz (3. táblázat). Ezeket a mintákat a vizsgálat alapján 

hibridnek tekintettem (3/C. ábra I.; II.; III.). A vadmacska klaszterben 

található egy olyan terepi gyűjtésű feltételezett vadmacska minta is, mely 

kevesebb, mint 25 %-ban (q(i) ≤ 0,25) hasonlít genetikailag a vadmacska 

klaszterhez, viszont több mint 75%-ban (q(i) ≥ 0,75) hasonlít genetikailag a 

házi macska klaszterhez (3. táblázat). Ez a természetes élőhelyéről származó 

egyed a vizsgálat alapján házi macska (3/C ábra IV.). 

 

3. táblázat: A Structure analízis eredményéből származtatott q(i) érték. 

Egyed azonosítója 
q(i) érték házi macska 

csoporthoz 

q(i) érték vadmacska 

csoporthoz 

I. 0,64 0,35 

II. 0,67 0,33 

III. 0,52 0,48 

IV. 0,84 0,16 

Az I.; II. és III. feltételezett vadmacska egyed esetében ez az érték nagyobb, 

mint 0,25 és kevesebb, mint 0,75, ami alapján ezek az egyedek hibridnek 

bizonyulnak. A IV. egyed esetében ez az érték a házi macska csoportjához 

viszonyítva nagyobb, mint 0,75, ezért ez az egyed házi macskának bizonyul. 
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3. ábra: Az utoszómás STR markerek alapján számított log-valószínűség 

értékei (L) („A”) és azok változása (DeltaK) egymás utáni klasztereknél 

(„B”) Structure analízis alapján. A legmagasabb DeltaK érték alapján a két 

klaszterre való bontás (K = 2) a legvalószínűbb, ennek eredménye látható a 

„C” ábrán. 

 

A Hybridlab által generált mikroszatellit genotípusokat Structure analízis 

segítségével teszteltem (4. ábra). A korábban használt q(i) ≥ 0,75 küszöbértéket 

használva a mesterségesen generált házi macskák és vadmacskák 

csoportjaiban lévő egyedek 100%-ban elkülönültek egymástól. A 

mesterségesen létrehozott F1 hibridek közül a genotípusok 10%-át tévesen a 

házi macska vagy a vadmacska csoportba sorolta a program a q(i) érték alapján. 

A mesterségesen létrehozott F2 hibridek esetében ez az arány 20% volt (4. 

táblázat). 
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4. ábra: Az autoszómás STR markerekkel Hybridlab programban generált 

szülői és különböző fokú hibrid csoportok Structure analízisének ábrája. 

Mindegyik csoportban 30-30 genotípus generálva, az analízis legmagasabb 

DeltaK értéke alapján két klaszterre (K = 2) bontásban. Hm – Házi macska; 

Vm – Vadmacska; F1 – elsőfokú hibridek; F2 – másodfokú hibridek. 
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1. táblázat: A Structure analízis átlagos q(i) értékei és a mesterségesen 

létrehozott genotípusok tartományai az adott szülői és különböző fokú 

hibridkategóriákra vonatkozóan. 

Mesterségesen létrehozott 

genotípus kategóriák 

Átlagos q(i) érték 

(tartomány) 

nem osztályozott 

(q(i) < 0,75; %) 

Házi 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 házi macska 0,80 (0,47 - 0,95) 26,67 

F1 X vadmacska 0,78 (0,48 - 0,96) 30 

F2 X házi macska 0,76 (0,37 - 0,95) 36,67 

F2 X vadmacska 0,81 (0,58 - 0,93) 16,67 

   

A táblázat 3. oszlopa az egyik szülői csoportba sem tartozó genotípusok %-

os arányát mutatja. A 0,75 feletti q(i) értékek valamely szülői 

csoporthoz tartozást jelentik. 
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4. KÖVETKEZTETÉSEK ÉS JAVASLATOK 
 

4.1. Szürke farkas 
 

A vizsgálatokhoz használt mikroszatellit markerek kellően polimorfak 

voltak az magyarországi állomány genetikai diverzitásának felméréséhez, 

valamint a genetikai struktúra vizsgálatához. 

A magyarországi természetben élő szürke farkasok genetikai diverzitásának 

szintje mérsékelt volt (Ho = 0,60; HE = 0,69). Hasonló szintű heterozigozitást 

talált Szlovákiában 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), 

illetve Szerbiában, beleértve a Kárpátok legdélebbi részét is, Đan et al. (2016) 

(Ho=0,69; HE=0,75). Bakan et al. (2014) a szlovákiai (Ho=0,539; HE=0,707) 

és a szerbiai (Ho=0,539; HE=0,707) állományban szintén hasonló 

heterozigozitásról számoltak be (Ho=0,526; HE=0,637). Ezek az eredmények 

összhangban vannak a fajon Európában máshol elvégzett genetikai 

vizsgálatok diverzitásértékeivel (Hindrikson et al. 2017), kivéve 

Olaszországot, ahol a heterozigozitás értékek alacsonyabbnak találták 

(Ho=0,57; uHE=0,58), mivel a populáció súlyos genetikai beszűkülésen ment 

keresztül. (Fabbri et al. 2014). 

A genetikai struktúrára irányuló vizsgálatok eredményei arra utalnak, hogy a 

szlovákiai populáció valószínűleg természetes terjedés útján járult hozzá a 

magyarországi szürke farkasok génállományához, de nem biztos, hogy ez az 

egyetlen populáció, amely részt vett Magyarország újbóli benépesítésében, 

mivel a szakemberek a faj terjedéséről szerzett eddigi tapasztalatai alapján 

távolabbi állományokból is érkezhettek egyedek (pl. Wabakken et al. 2007, 

Ciucci et al. 2009, Andersen et al. 2015, Bartoń et al. 2019, vagy a legfrissebb 

észlelés alapján például Svájcból), amelyek részt vehettek a szaporodásban. 

Az eredmények nem támasztják alá azt a hipotézist, hogy a szabadon élő 
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farkasok jelenléte Észak-Magyarországon állatkertekből vagy más fogságban 

tartott létesítményekből történő szabadon engedés eredménye lett volna 

(Kovács 2018, Fluck 2020). Ugyanakkor a fogságban tartott farkasoktól 

származó minták száma korlátozott volt, és bár nem zárható ki teljesen az ilyen 

kibocsátások lehetősége, a vizsgált minták genetikai struktúrája alapján ez 

vagy legalábbis a szaporodásba való bekapcsolódásuk nem tűnik 

valószínűnek. A szóródást elősegíthetik a megfelelő élőhelyek és ökológiai 

folyosók (Köck et al. 2014), így a különböző populációkból származó egyedek 

keveredhetnek és hozzájárulhatnak egy adott populáció jelenlegi genetikai 

állományához, ahogy azt Európa több régiójában is bizonyították már (pl. 

Ražen et al. 2016, Hulva et al. 2018, Szewczyk et al. 2019). Így azok a 

magyarországi szürke farkasok, melyek a genetikai struktúrálódásra irányuló 

analízis K = 4 eredményénél elkülönülnek a szlovákiai és a zárt térben tartott 

farkasoktól is, lehetnek a szlovákiaitól eltérő populációból bevándorolt 

egyedek is, vagy ilyen egyedek leszármazottai. 

A vizsgált magyarországi farkas egyedek között a hímek száma magasabb 

volt, mint a nőstényeké, ami tükrözheti a nemek közötti szétszóródási 

különbségeket. A természetes szürke farkas populációk szétszóródásában 

általában hím egyedek vesznek részt, hajlamosabbak a szétszóródásra 

(Stansbury et al. 2016). Ez arra utal, Magyarországon még mindig a kezdeti 

betelepülési fázisban van a farkasállomány felépülése és még mindig erősen 

függ a szlovákiai forráspopulációkból való utánpótlástól. 

 

4.2. Eurázsiai hiúz 
 

A referencia minták között, melyek Romániából és Szlovákiából 

származtak, illetve a magyarországi terepi gyűjtésű minták között igen 

alacsony lókuszonkénti allélszám volt tapasztalható. Az eurázsiai hiúz 

genetikai vizsgálataival foglalkozó kutatások túlnyomó része a macska genom 
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alapján fejlesztett mikroszatellit lókuszokat használja fel (Menotti-Raymond 

& O’Brien 1995, Menotti-Raymond et al. 1997, Menotti-Raymond et al. 

1999). A macska genom alapján fejlesztett mikroszatellit lókuszokon kívül az 

eurázsiai hiúz mikroszatellit alapú vizsgálatára az eredetileg kanadai hiúzra 

(Lynx Canadensis) és a szumátrai tigrisre (Panthera tigris sumatrae) 

fejlesztett lókuszokat is használnak (Carmichael et al. 2000, Williamson et al. 

2002). 

Az európai populációk jelentős részében tapasztalható alacsony genetikai 

diverzitás egyik oka a mesterséges visszatelepítéseknél tapasztalható alacsony 

alapító egyedszám (Linnell et al. 2009). A több évnyi Börzsöny hegységben 

gyűjtött hiúz mintákon végzett mikroszatellit alapú vizsgálatok egy egyedet 

azonosítanak, mely eredmény megerősíti a terepi szakemberek kameracsapdás 

eredményeit, mely szerint feltehetően egy egyed található a hegységben (Bedő 

Péter, Darányi László szóbeli közlés). A Szlovákiából, Romániából és 

zárttérből származó referencia minták, továbbá a terepi gyűjtésű mintákból 

azonosított magyarországi hím ivarú egyed alacsony lókuszonkénti allélszáma 

megegyezik azokkal a szakirodalmi eredményekkel, melyek a Kárpátokban 

élő hiúzok alacsony heterozigozitásáról számolnak be (Schmidt et al. 2011, 

Krojerová-Prokešová et al. 2019).  

 

4.3. Vadmacska 
 

Az európai vadmacska állományon végzett mikroszatellit alapú genetikai 

vizsgálatok jelentős részét a Menotti-Raymond & O’Brien (1995) és Menotti-

Raymond et al. (1999, 2003) által házi macskában leírt mikroszatellit 

primerekkel végezték (pl. 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). 
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A magyarországi minták esetében a megfigyelt heterozigozitás (HO) 0,76, a 

várt heterozigozitás (HE) pedig 0,73 volt. Ez az eredmény közel azonos a Say 

et al. (2012) által Franciaországban 18 lókusz felhsználásával vizsgált 131 

európai vadmacska diverzitásértékeivel (HO = 0,70; HE = 0,73), illetve Urzi et 

al. (2021) eredményeivel is, ahol szintén 18 lókuszt vizsgálva horvátországi 

mintákban az előzőekhez hasonló diverzitásértékeket írtak le (HO = 0,72; HE 

= 0,72). 

A hibrid egyedek azonosítására az első generáción (F1) túl gyenge 

diszkriminációs képesség jellemző, amint például azt a mikroszatellitek 

szimulált adataira vonatkozó Bayes-megközelítésekkel (Vӓhӓ & Primmer 

2006), vagy hibrid egyedek szimulálásával, vadmacska és házi macska 

szülőktől származó empirikus mikroszatellit adatok felhasználásával is 

kimutatták (Hertwig et al. 2009, O’Brien et al. 2009, Oliveira et al. 2008). Az 

általam szimulált genotípusok alapján kapott eredmények azt mutatják, hogy 

a használt mikroszatellit lókuszok nagymértékben (90%-ban) alkalmasak a 

fajtiszta és a kevert egyedek elkülönítésére az első hibrid (F1) generációig. A 

mikroszatellitek azonban nem tették lehetővé a különböző hibrid osztályok 

megkülönböztetését, beleértve a visszakeresztezéseket is. Steyer et al. (2018) 

vizsgálatában a mikroszatelliteken kívül SNP alapú vizsgálatot is végeztek, 

melyben megállapították, hogy az általuk használt mikroszatellitek 100%-ban 

alkalmasak voltak az első hibrid generáció (F1) elkülönítésére, azonban a 

különböző hibrid osztályok megkülönböztetésére az általuk használt lókuszok 

sem voltak kellőképpen alkalmasak. Ellenben az általuk szimulált SNP 

genotípusok nagy bizonyossággal választották el a szülői generációktól még a 

második hibrid generációt (F2) is (12%-os tévedés a szimulált genotípusok 

között). Azonban a szimulált hibridek azonosításának sikere a második 

generáción túl SNP-ken alapuló vizsgálat esetében is korlátozott (Nussberger 

et al. 2013). 
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4.4. Javaslatok 
 

A genetikai vizsgálatok a terepi adatgyűjtési módszereket kiegészítve több 

fontos információval szolgálhat a populációk múlt- és jelen állapotáról, főleg 

a rejtett életmódot folytató állatfajok esetében, ahol azok állapotának nyomon 

követése nehéz feladat. Mivel ezek a populációk nagyon sok esetben több 

ország területén találhatók és bizonyítottan nagy távolságokra képesek 

elvándorolni, ezért fontos lenne Európa, de legalább jelen esetben a Kárpát-

medencén belül egy egységesített genetikai módszertan kidolgozására és 

alkalmazására annak érdekében, hogy az eredmények összehasonlíthatóak 

legyenek egymással. Ez nagyban megkönnyítené a populációk állapotának és 

esetleges további terjeszkedésének nyomon követését, és hozzájárulna az 

Európai Unió irányelveit követő, határokon átnyúló természetvédelmi és 

kezelési programokhoz. 

A szürke farkason végzett vizsgálatok eredménye alapján a faj Szlovákiából 

vagy Szlovákia irányából mutat terjeszkedést, viszont nem zárható ki, hogy 

más populációk is részt vesznek a bevándorlásban. Ezen kívül célszerű lenne 

Magyarországon belül is egységes mintagyűjtési protokollt és vizsgálati 

módszertant követni annak érdekében, hogy átfogó képet kaphassunk az 

ország nagyragadozó állományának jelenlegi helyzetéről. A szürke farkas 

esetében a disszertációban bemutatott 14 tetranukleotid ismétlődést mutató 

mikroszatellit lókusz és egy ivar meghatározására szolgáló marker 

alkalmasnak bizonyult a faj- és egyedazonosításra, valamint a rokonsági 

kapcsolatok felmérésére. Az eurázsiai hiúz esetében a Kárpát-medencei és a 

magyarországi mintaszám növelésével, illetve további szakirodalmi 

mirkoszatellit lókuszok bevonásával szeretnénk részletesebb képet kapni a faj 

magyarországi helyzetéről. A vadmacska esetében a 2000-es évek első felében 

közölt publikációk hasonló módszerrel már vizsgálták a magyarországi 

állomány genetikai diverzitását és esetleges hibridizációját a házi macskával, 
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amit sikeresen ki is mutattak. Ahhoz azonban, hogy pontosabb képet 

kaphassunk a magyarországi vadmacska állomány genetikai állapotáról és 

hibridizáltsági fokáról, érdemes lenne a vadmacska ismert előfordulási 

helyeiről származó átfogó mintavételezésre. A hibridizáltsági fokok 

pontosabb meghatározásához pedig a genetikai módszerek közül az SNP 

(egypontos nukleotid polimorfizmus) panelek alkalmazására, mivel 

szakirodalmi adatok alapján bizonyos SNP panelek képesek nagy genetikai 

valószínűséggel akár az F2-es hibrid egyedek azonosítására is. 
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5. ÚJ TUDOMÁNYOS EREDMÉNYEK 
 

1. Genetikai módszerek alkalmazásával igazoltam, hogy a szürke farkas 

Északi-középhegységbe való visszatelepülésében természetes terjedés 

útján részt vett a szlovákiai állomány. Továbbá, elemzésem nem 

támasztja alá azt a feltételezést, hogy zártkertekből származó egyedek 

vettek volna részt a hazai szürke farkas állomány visszatelepülésében. 

2. A terepi gyűjtésű szürke farkas minták genetikai vizsgálata alapján 

megbecsültem a minimális farkas egyedszámot és az ivari eloszlást. 

Megállapítottam, hogy a hazai szürke farkas magyarországi 

visszatelepülésében valószínűleg több egyed vett részt, különböző 

időpontban. 

3. A rekonstruált rokonsági kapcsolatok alátámasztják, hogy az Északi-

középhegység területén vizsgált farkasállományt nemcsak szétszóródó 

egyedek alkotják, hanem szaporodó párok is kialakultak. 

4. Az eurázsiai hiúz fajjal kapcsolatban sikerült elvégeztem az első 

magyarországi genetikai alapú előfordulás vizsgálatot, többségében a 

Börzsöny-hegységből származó mintákon. Bizonyítottam, hogy a több 

éven keresztül nem invazív módszerrel gyűjtött minták egyetlen hímtől 

származtak. 

5. Felmértem a vadmacska Északi-középhegységi, jelentős hazai 

populációjának genetikai diverzitását. A nemzetközi szakirodalmakból 

adaptált és optimalizált mikroszatellit markerek segítségével a mintákon 

sikeres besorolást végeztem az európai vadmacska, a házi macska és a 

hibrid kategóriákba. Ezeknek a markereknek a hibridizációra irányuló 

megbízhatóságát is megvizsgálva azt találtam, hogy az elsőfokú (F1) 

hibrid egyedek ezekkel a markerekkel 90%-os megbízhatósággal 

elkülöníthetők. 
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