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A vadaszhato fajok védelme:
az orvvadaszat bizonyithatésaga az
igazsagligyi genetika segitségével

Eseti alkalmazasok

Zenke Petra', Egyed Balazs?, Padar Zsolt?

OSSZEFOGLALAS

Habar a vadaszhatd fajok védelmével kapcsolatos jogszabalyi kdrnyezet orsza-
gonként meglehetdsen valtozatos, a veszélyeztetett vagy gazdasagilag értéke-
sithetd fajok illegalis vadaszata, kereskedelme komoly problémat is jelenthet.
Az esetenként blinszovetkezeti formaban elkovetett cselekmények jovedelme-
z8séglik és kis blUntetési kockazatuk miatt a megakadalyozasukat célzd torek-
vések ellenére sem csodkkenthet8k megfelelSen. A szerz8k jelen kozleménylUk-
ben bemutatjak, hogy az igazsagugyi genetika fejlédésének koszonhetden a
DNS-vizsgalatok Magyarorszagon is egyre hatékonyabb modon jarulnak hozza
az eseti bizonyitékok birdsagi mérlegeléséhez.

SUMMARY

Background: Recently, wildlife poaching as a part of wildlife crime caused a
serious decline for several species. Integration of novel methods or specific
applications into forensic sciences increases the range of available actions
against these global activities.

Objectives: The goal of our paper is to present some recent challenges and
limitations of Hungarian wildlife forensics, call attention to these problems, and
increase the veterinary profession’s interest in wildlife crime investigation.
Materials and Methods: In our presented cases several types of samples
- meals (muscles), hairs, swabs, different evidence materials (handkerchief
papers, textiles, hunting tools, secondary surfaces, transferred materials) — were
examined by DNA analyses after (morphological) selection. The targets of our
PCR-based methods are located in both nuclear and mitochondrial genome.
The species identification was carried out by multiplex analyses of mtDNA Cyto-
chrome (b) region. Additionally, as requested by authorities for the different level
of individualisation, the red deer-specific nuDNA STRs (10 loci in two 5-plex) or
mtDNA control region - of Sus scrofa (CR 15435-16680) and Cervus elaphus (CR
15442-16357) — were genotyped, or sequenced.

Results and Discussion: The professional experiences and the legal conse-
quences of presented caseworks reveal the usefulness of forensic genetics in
solving Hungarian wildlife crimes. Where persons are skilled in this discipline,
the genetic evidence can play an important role in police investigation as well
as in the legal process.
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A vadaszhatdé fajokkal kapcsolatos blincselekmények szamanak novekedése
napjainkban akar globalis problémaként is felvethetd (45). A szamos kockazati
tényez6 korlatozasat, megeldzését kormanyok, kormanykozi testlletek, konzor-
ciumok, rendvédelmi szervezetek és civil természetvéds mozgalmak igyekeznek
megvaldsitani (4, 5, 13, 14, 34), &m valdszin(, hogy az legfébb kivalté ok — elséd-
leges fogyasztdi kereslet — felszamolasa nélkll a megoldas még hosszU id6t
vesz igénybe. A modern technoldgia és eszkdztar bévilése azonban remélhetd-
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A vaddszhato fajokkal
kapcsolatos blincselek-
mények szadma napja-
inkban novekszik

leg sikeresen visszaszorithatja a kritikus folyamatok némelyikét (10, 28).

Az allatorvosok szerep-
vdllalasa a vadvédelem
teriiletén meglehetésen

széles kérre terjed ki

Hazénkban az
igazsagligyi célu
genetikai vizsgadlato-
kat elészér kutydkkal
kapcsolatos esetekben
végeztek

Az orvvaddszat jogi
megitélésének szigori-
tdsa a biintetdjogi bizo-
nyitas kévetelményei-
nek valé megfelelést is
jelenti

Egy blinligyi eljarasban
a lefoglalt husmintdk
faji eredetének és a
donoregyedek minima-
lis szGmdanak meghatd-
rozdsa volt a cél

A kivant célok eléréséig az allatorvosok szerepvallaldsa a vadvédelem teriletén
meglehetdsen széles korre terjed ki, a helyszini segitségnyljtastdl és szemlé-
t8l kezdve a mérgezések toxikoldgiai vizsgalataig, a sérilések ellatasatél azok
okanak megallapitasaig (6, 35). Az (j tudomanyos modszerek és szakteriletek
allatorvos-tudomanyba torténd beépiilésével bdvils eszkdztar (25, 46) egyre
nagyobb segitséget nyUljt a hatésdgoknak mind a felderitésben, mind pedig a
bizonyitasi eljarasban (15, 30).

Magyarorszagon az igazsaglgyi céli felhasznalasra alkalmas nem-human
polimorf genetikai markerek kutyakkal kapcsolatos esetekben kerlltek el8szor
gyakorlati alkalmazésra (31, 32), de a DNS-alap( vizsgélatok napjainkra egyre
tobb allatra és novényre terjednek ki (17, 18, 38, 43). Az igazsaglgyi genetika a
konzervacidgenetika kutatasi eredményeit is hasznalja és beépiti, ugyanakkor a
gyakorlati alkalmazas a bizonyitékként torténd felhasznalashoz igazodd kovetel-
ményrendszeren alapul (16, 29).

A gimszarvas (Cervus elaphus) nagytest(i névényevd, és bar nem tartozik
Magyarorszag védett allatfajai kozé (49), hazai jelentésége nemcsak 6koldgiai,
hanem vadgazdalkodasi szempontbdl is kiemelkedd. Vadaszhatd nagyvadként
jelentls trofea- és tenyészértéke, ill. napjainkban élelmiszeripari jelentdsége is
van (7).
nyainak eredetét (12, 20), dsszetételét és jellemz8it (24) genetikai médszerekkel
intenziven kutatjak. Engedély nélkili vadaszatanak mértékét - komoly techno-
|6giai fejlesztés (28) nélkul - annak rejtett volta miatt pontosan még csak fel
sem tudjuk mérni (36), becslése azonban a hibahatarok ellenére is rendkivil
nagy szamot valészindsit (3). Az orvvadaszat jogi megitélésének szigoritasa (50)
azonban nem csupan a visszatarté erd lehetdségének fokozasat, hanem a bin-
tet8jogi bizonyitas kovetelményeinek valéd megfelelést is jelenti. A nem-human
igazsaglgyi vizsgalatok a terllet kiterjedt volta és a fajok genetikai kiilonbsége
miatt a human igazsaglgyi genetikdhoz képest lassabban standardizalhatok, a
szakmai ajanlasok a fejl6désére jellemz8en latnak napvildgot (1, 22). A magyar-
orszagi jogalkalmazdi gyakorlat a torvényi szigoritasnak megfelelen - eurdpai
viszonylatban is az els8k kozott (26) —, egyre tobbszor hasznéalja fel a geneti-
kai bizonyitékot, amelyek eseti tapasztalataibdl a késdbbi kihivasok, korlatok és
lehetdségek mérlegelése céljabdl mutatunk be két esetet.

SAJAT VIZSGALAT

ESETISMERTETES (1)

2015. junius.

Az N. Rendérkapitanysag Blnlgyi Osztalya Uzletszerlien elkdvetett lopas
blntettének gyanulja miatt, ismeretlen tettes ellen folyamatban 1évs bunte-
tGlgyében igazsaglgyi szakértli vizsgalatot rendelt el. Az elézményi adatok
alapjan K. D. volt meggyandsithaté azzal, hogy 94 kg illegalisan megszerzett
vadhUst kivant eladni a kettds allampolgar L. S. szamara, akitdl elfogasa utan



1. ABRA. Kiil6nbéz8, morfolégiai

vizsgdlattal csoportositott,
fagyasztott vizsgdlati mintdk
(Eset 1. foté GenExpert)

FIGURE 1. Different, previously
morphologically selected, frozen
evidence samples (Case 1. pho-
tos: GenExpert)

A fajazonositdst
multiplex PCR-t kévetd
fragmentvizsgalattal, a

donoregyedek szamad-
nak meghatdrozdsat
szekvenciavizsgdlattal
végezték
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118 kg hus kerllt lefoglalasra. Az eljarasban a lefoglalt hUsmintak faji erede-
tének és a potencialis donoregyedek minimalis szdmanak koltséghatékony
meghatarozasa valt szikségessé.

A genetikai vizsgalat mintainak csoportositasa, mennyiségi csdkkentése az
el8zetesen elvégzett morfoldgia vizsgalatokkal tortént (1. dbra).

A korlatozott szamd és mennyiségileg csokkentett mintak laboratériumi
vizsgéalata a fagyasztva tarolt izomszovet- (hGs-) mintdkbdl tortént. A vizsgala-
tokkal a beklldott mintak legalabb két faj (sertés/vaddisznd és szarvas) harom
kildnbozb egyedétdl vald szarmazéasa volt megallapithatd, amely alatdmasz-
totta a hatdésdg vademelését. A birdsagi eljaras a vadlottakat blndsnek talalta.

ESETISMERTETES (2)

2016. aprilis.

Az S. Renddrkapitanysag lopas gyanuUja miatt, T. Z. ellen folyamatban 1évd bln-
tetSlgyében igazsagligyi szakértli vizsgalatot rendelt el. Az el6zményi adatok
alapjan ismeretlen tettes egy tanya melletti — a D. D. Vadasztarsasag kezelé-
sében |év6 - mezbgazdasagi mUlvelés alatt alld vadaszterlleten gimszarvas-
borjat ejtett el. A tetemrdl tdbb, értékes részt eltulajdonitott, majd a torzét a
helyszinen hatrahagyta.

A vadaszterlleten lefolytatott szemle soran a tetemrdl mintavételi palcara
vérgyanls szennyez3dést valamint az elejtés helyérdl allati sz&rmaradvanyt
rogzitettek. A cselekmény elkévetésével meggyanUsitott személytdl tobb tar-
gyat - vadaszinget, nadragot, vadaszkést, papirzsebkenddket stb. - foglaltak
le, amelyeken az elézetes (nem specifikus) vizsgalatok soran vérgyands szeny-
nyezédéseket mutattak ki. A gyanusitott puldverérdl két szbrképletet biztosi-
tottak laboratériumi vizsgalatra.

A sz&rmintak 6sszehasonlitdsa és valogatasa az elbzetesen elvégzett, mik-
roszkdpos morfoldgiai vizsgalatokkal tortént. A laboratériumi vizsgalatok kor-
latozott szamud mintabdl kerlltek kivitelezésre.

Az eredmények alapjan lehetséges mintadonorként legalabb harom fajt (ser-
tés/vaddisznd, szarvas, ember) és legaldbb két gimszarvasegyedet lehetett
azonositani. A blnjelekbdl kimutatott gimszarvasmintazatok egyike a hely-
szini minta genetikai mintazataval mutatott egyezést, ami alatdmasztotta a
hatésag vademelését. Az orvvadaszat és mas blincselekmények miatt inditott
eljarasban jogerQs itélet a cikk megirasaig még nem szlletett.

ANYAG ES MODSZER

ESET (1)

A morfoldgiailag csoportositott, fagyasztottizomszdvetekbdl kimetszések-

kel vizsgalati mintadkat biztositottunk. A DNS kinyerése proteolitikus

emésztés, szerves kivonas és ultraszlrés/koncentralds alkalmazasaval, a

mennyiségi és minéségi ellendrzése agardzgél-elektroforézissel tortént.

A potencialis fajok azonositasat a mitokondrialis DNS Cytochrome b

(Cytb) gén régidjara tervezett, 12 fajspecifikus primer-part - ember (Homo

sapiens), macska (Felis catus), kutya (Canis lupus familiaris), szarvasmarha

(Bos taurus), kecske (Capra hircus), birka (Ovis aries), 16 (Equus caballus),
szamar (Equus asinus), sertés/vaddiszné (Sus scrofa), nyul (Oryctolagus
cuniculus), réka (Vulpes vulpes), gimszarvas (Cervus elaphus) - magaban
foglald, multiplex PCR fragmentvizsgalataval végeztik (33, 41).

A minimalis egyedszam megallapitasdhoz a tisztazott faji eredetet kbve-
tden a mitokondrialis genom nem kdédold szakaszan megtalalhatd hiper-
variabilis régié (CR) PCR-sokszorozasat és szekvenciavizsgalatat végeztik
el. Az alkalmazott szarvas (Cervus elaphus) valamint sertés/vaddiszné (Sus
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Az elsé esetben a tiz
husminta kéziil négy
sertés/vaddisznd, hat

gimszarvas eredetiinek
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scrofa) specifikus primerparok tervezése referenciaszekvenciak alapjan tor-
tént (42, 44). A sertés/vaddiszn6 esetében (CR 15433-00044) az 5'-TGCAACCA-
AAACAAGCAT és 5'-AGGCATTTTCAGTGCCTTG, a gimszarvas esetében (CR 15391-
00036) az 5-GCCCCACTATCAACACCC és az 5'-TTCAGTGCCTTGCTTTGC primereket
hasznaltuk.

ESET (2)
A sz8rképleteket fénymikroszképos morfoldgiai vizsgalattal valasztottuk ki.
A ruhazatrdl és a hasznalati targyakrdl kimetszéssel, ill. steril méasodlagos

hordozdkra leddrzsdléssel mintakat biztositottunk. A DNS kinyerését proteo-
litikus emésztés, szerves kivonas és ultraszlrés/koncentralas ill. adszorpcids
eljaras (Prepfiler®, Applied Biosystems) alkalmazasaval végeztik, mennyiségi
és mindségi ellendrzése agardzgél-elektroforézissel tortént.

A potencialis fajok azonositasara az el6z8 esetnél leirt, multiplex Cyt(b)
génvizsgalatot alkalmaztuk. Az egyediség valdszinlsitésére a tisztazott faji
eredetl mintak kozul kivalasztott, gimszarvas mintakat hasznaltuk, amelyek-
b&l STR- (polimorf, rovid, tandem-szerlien ismétlédd szakaszokat tartalmazd)
lokuszok PCR-felsokszorozasat és fragmentvizsgalatat végeztik el (37, 38).

EREDMENYEK

ESET (1)

A genetikai mddszerekkel vizsgalt tiz minta kdzUl négy sertés/vaddisznd, hat
gimszarvas eredetlinek bizonyult. A kontrollrégié (CR) - anyai leszarmazasi
vonal - szekvenciaelemzése soradn a négy mintaban a Sus scrofa referencia-
szekvencidhoz hasonlitva (Genbank AN: AJ002189) azonos eltéréseket figyel-

bizonyult tink meg, ami legalabb egy azonosithaté egyedet feltételez.
A masik hat minta a Cervus elaphus referenciaszekvencidhoz hasonlitva
(Genbank AN: AB245427) két kilonboz8, de 3-3 mintaban egyezd anyai leszar-
mazéasi vonalat képviselt, ami legalabb két azonosithatdé egyedet feltételez
(2. dbra). Fentieknek megfeleléen az ismeretlen hdsmintak legaldbb harom
klUlonb6zE donortdl szarmaztak.
Bazis
pozicio il & -
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Mintaké
Referencia |C| - |- [C|A| - |C|C|G|A|T|C|T|G|C|C|G|G|G|C|C|C|A|A|A|TIA|T|C|T|A|C|C|C
A T|T TIG|TIA|TIA|T|C|T|C|A|T|T|AJA T T|G|T G| G |del G|T|G|T
[ 2.] T|T TIG|T|A|T|IA|T|C|T|C|A|T|T|AA T T G|T G| G |del G|IT|G|T
wy T|T TIG|TIA|TIA|T|C|T|C|A|T|T|AJA T T|G|T G| G |del G|T|G|T
/'5’.\ TIT|T|T|G|[T|A|T T A|T|T/A A|T|T|T|G|T|G G TIC|G|-]|-]-
[6.] [T|T|T[T]|G|T]A[T] [T A|T|T]A] |A|T[TI|T]|G|T]|G]| |G| [Tlc|G|T|G]|T
\8/ TIT|T|T|G|T|A|T T A|T|TA A|T|T|T|G|T|G G T|C|G|T|G|T

2. ABRA. A mitokondridlis DNS kontrollrégiéra irdnyulé vizsgdlat sordn kimutatott gimszarvas (Cervus elaphus) haplotipusok
A tablazat a referenciaszekvenciatdl (Genbank AN: AB245427) a 15456-16371 (az 5. minta esetében 15465-16300) nukle-

otid poziciék k6zott megéllapitott szekvencialis eltéréseket tartalmazza (Eset 1.)

FIGURE 2. Mitochondrial DNA haplotypes of red deer (Cervus elaphus) samples
The range of sequence alignment 15456-16371 (in case of No. 5. sample the analysed region is 15465-16300) nucleotide (Case 1.)
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ESET (2)

A hasznalati targyakrél szakért8i blinjelszemle soran biztositott szdrképletek a
fénymikroszkdppal tortént morfoldgiai vizsgalat soran a szerkezetben, a pig-
mentaltsdgban és a kutikularis mintazatban megfigyelt, 1ényegi hasonlésagok
és eltérések alapjan részben telogén (kihullott), részben katagén (kitépddott),
szarvastoél szarmazd szOrszalakként voltak azonosithatdk. A helyszin szemléje
soran osszehasonlitd mintaként biztositott sz&rcsomd tllnyomd tobbségben
telogén ill. kevés késdi katagén szdrszalakat tartalmazott. A hatdsag altal a
gyanusitott személy hasznalati targyardl biztositott szalak telogén (kihullott)
emberi hajszalnak bizonyultak (3. dbra).

3. ABRA. A: g helyszinen ésszehasonlité
mintaként biztositott sz6rcsomd (gimszarvas).
B: a gimszarvas szérképletek tdlnyomé
tobbségét ado késdi katagén/telogén fazisu
szGrszdlak tovi része és kutikuldris mintdza-
ta. C: a helyszinen a tetemrél 6sszehason-
[ité mintaként biztositott véres térlet, amely
sejtmagi DNS-vizsgdlatra alkalmatlannak
bizonyult. D: haszndlati targyrdl biztositott,
kihullott emberi hajszdl tévi- és szdlvégi része.
E: szérképlet a gyanusitott vaddszingén. F: a
gyanusitott vaddszingén fellelt, térétt, kata-
gén fazisu szbrképlet tovi része és kutikuldris
mintdzata. (Eset 2. foté: a helyszini felvétel
kivételével - GenExpert)

FIGURE 3. A: hairs of corpse from crime
scene. B: photomicrographs of catagen/
telogen hairs from the majority of samples

- cuticle, medulla and hair root. C: sampling
from corpse - bloody swab for comparison.
D: telogen human hairs from the suspect’s
article. E, F: catagen deer hair from suspect’s
shirt - cuticle, medulla and hair root. (Case 2.
photos: except for those of the crime scene -

GenExpert)
A hasznalati targyakrdl biztositott, genetikai mddszerekkel vizsgalt tizenkét minta
A mdsodik esetben a kozul nyolc gimszarvas-, egy sertés/vadsertés-, egy kevert allati (sertés/vadsertés
megvizsgdlt 12 minta és gimszarvas), egy pedig tobbszordosen kevert (ember, sertés/vadsertés és gim-
kézil nyolc gimszarvas-, szarvas) faji eredetlinek bizonyult. Egy minta faji eredete nem volt megallapithaté.
egy sertés/vadsertés-, A kizérélag gimszarvas eredetl mintakbdl elvégzett, polimorf sejtmagi (C229,
egy kevert dllati, egy T26, T193, T108, T123, T501, T172, T156, CO1, T507) lokuszok (4. dbra) vizsgalataval
pedig tébbszérésen nyert genetikai mintazatok két gimszarvas egyedtdl szarmaztak, és tobbséglk-
kevert faji eredetiinek ben - beleértve a gyanUsitott vadaszingérdl biztositott sz8rszalat is (3. dbra) - a

bizonyult cselekmény helyszinén biztositott sz8rmintak genetikai profiljaval mutattak egye-
zést. Magyarorszagi populaciés adatok alapjan a genetikai mintazatok egyezése
bizonyossaggal hataros valdszinliséggel tamasztotta alda a mintak azonos egyedtdl
valé szarmazasat. Az dsszehasonlitd mintaként a helyszinen biztositott véres torlet
(3. dbra) sejtmagi genetikai mintazata nem volt megéallapithatd.
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4. ABRA. Az alkalmazott gimszarvas miniplex PCR-rendszerek vizsgdlata blnjelmintdbél. A: DeerPlex [; B: DeerPlex II. C:
A DeerPlex I. 5plex marker-rendszer C229, T26, T193, T108, T123 lokuszainak genotipizdldsa a blnjelmintabdl - szbrszal a
gyandsitott ingérél (Eset 2. GenExpert)

FIGURE 4. Electopherograms of the two 5-plex deer-PCR systems from evidence sample - catagen deer hair from the
suspect’s shirt. A: DeerPlex |; B: DeerPlex Il. C: Genotype of evidence sample at C229, T26, T193, T108, T123 loci of Deer-
Plex . (Case 2. GenExpert)



A vaddszhaté fajokkal
kapcsolatos térvénybe
litk6z6 cselekmények,
esettipusok igen
sokfélék lehetnek

A fajidegen szennye-
z0dés, ill. a biolégiai
anyagmaradvdnyok
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MEGVITATAS

A vadaszhatd fajokkal kapcsolatos torvénybe Utk6z4 cselekmények, esettipusok
igen sokfélék lehetnek (46), figgetlenll attdl, hogy azok helyi vagy nemzetkdzi
védelem alatt 3ll6 fajok egyedeivel torténnek (15), amit magyarorszagi tapaszta-
lataink is aldtdmasztanak (38). Tovabb arnyalja a helyzetet, hogy az allatok fold-
rajzi elterjedése nem minden esetben esik egybe a nemzeti és politikai hatarokon
belll érvényre juttatott jogi szabalyozassal (29, 47). A faji és eseti sokféleség az
igazsaglgyi genetika nem-human terlletén dolgozd szakembereket folyamato-
san megUjuld kihivasoknak teszi ki. A valtozatossag magaban hordozza a vizs-
galandé mintak tipusanak eltéréseit, mennyiségi és mindségi valtozékonysagat
- lasd szaz kilogramm husminta / egyetlen kihullott sz8rszal - is, amelyek alap-
vet8en meghatarozhatjak a szakértdi vizsgalat stratégiajat (ti. milyen vizsgalat(ok)
eredményessége varhatd a vizsgélati mintabol). A helyszini, szakszer(inek ting
mintavételek gyakran valnak vizsgalhatdésagi szempontbdl értékelhetetlenné.
Osszehasonlité minta céljara gy(jtott szérszalak — az emberi dsszehasonlitdé haj-
mintaktdl eltér8en - gyakran bizonyulnak késdi katagén/telogén fejlddési fazisu
képleteknek, amelyek sejtmagi DNS-vizsgalatra nem, vagy csak igen korlatozott
mértékben lesznek alkalmasak (3. dbra). A természetes vedlési folyamatot, idS-
jardst nem kellden mérlegeld sz8r-mintavétel konnyen korldtozhatja a genetikai
bizonyitékok szerepét. A természeti kdrnyezet 6sszetett hatasainak hosszabb-ro-
videbb ideig kitett allati tetemek, maradvanyok nemcsak a rothadasnak és bom-
lasnak, hanem helyszini ragadozdk, dogevdk ill. a metagenom felllszennyezésé-
nek (kontaminacidjanak) is nagyobb mértékben vannak kitéve (3. abra). A mintak
felllszennyezésének kockadzata - nem a vad alapjaul szolgalé minta, hanem a
szennyezd genetikai informacidja valhat genetikai bizonyitékkd (19) — a professzi-
onélis/inhouse feldolgozas kilonbo6z8 foka és felkészUltsége mellett sem zarhatd
ki, ami kUlondsen vér- és lagyszoveti maradvanyok esetében kovetkezhet be (1.
dbra). Tekintettel arra is, hogy az elkdvet8k gyakran vadaszhatd fajokkal kapcso-
latos torvényes tevékenységik mellett/ellenére valnak bilnelkovetévé, a fajidegen
szennyezddés, ill. a lehetséges bizonyitékként valdszinlsitett bioldgiai anyagma-
radvanyok keveredése gyakran eléfordulhat, ezért hasznalati targyaikrdl altaldban
minden lehetséges mintat meg kell vizsgalni (Eset 2.). A biztositott mintak vizs-
galati megfelel6sége a korladtozott anyagi eréforrasokkal rendelkezd (hazai) hat6-
sdgok szamara sok esetben fokozott jelentdségd.

A mintakban rejld kihivasok mellett figyelembe kell vennink az érintett fajok
eltéré genetikai hatterét, ami a mddszertani egységesités és mindségiranyitasi
elvek érvényesitése mellett a véleményi interpretaciot is érinti. Esetenként a fold-
rajzi/terlUleti eredet, szarmazéasi hely meghatarozasa is szikségessé valhat (29). A
feltételes valészinliség (Bayes-alapl) tesztelésére szolgald statisztikai mdédszerek
(23) alapozhatdk populaciés adatbazisokra, de a polimorf markerek allélgyakorisa-
gat a fizikailag vagy jogilag korlatozott elérhetdségl fajok esetében meglehetdsen
nehéz vizsgalni. A populacidk kbzotti statisztikailag szignifikdns kildonbségek hoz-
zajarulhatnak tehat a szarmazasi helyek tisztazasahoz (9), amiben kiegészitd
informéaciét nylUjthat az él6helyek parazitoldgia jellemz8inek ismerete is (39, 40).

Magyarorszagon a vad- és a haziallatok hibridizacidja tobb fajnal is megfi-
gyelhetd (27, 39). A hibridek genetikai vizsgalatokkal torténd megkilonbozte-
tése jelenleg az eseti gyakorlatot nem igazan jellemzi, nehezen megvaldsithatd,
mivel a vizsgalat viszonylag nagy mennyiség(, ép DNS-t igényel (2). A sertés/
vaddisznd géncsere vonatkozasadban megéllapithatd, hogy a magyar tradicio-
nalis diszndtartas korabban egyaltalan nem zarta ki a vad- ill. hazi allomanyok
genetikai keveredését. Esetlinkben a mitokondridlis DNS hipervariabilis régidja-
nak (CR) vizsgalata soran a megkilonboztetést lehetévé tevd jellemz8, kizardla-
gos eltérést mi sem taldltunk (Eset 1.).
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