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1. Roviditések és idegenszavak jegyzéke

barrier: két él6hely kozotti akadaly
Klad: egy kozos 6s, €s annak leszarmazottjainak csoportja
glaciélis: egy eljegesedés id6szakanak hidegebb periddusa

introgresszio: egy gén masik fajba valo aramlasa interspecifikus hibrid és a sziil6 faj
visszakeresztezésével

refagium: a kdrnyezetétdl eltérd tulajdonsdgokkal rendelkez6, az él6lényeknek
menedékhelyként szolgalo ¢l6hely

ul= mikroliter

bp= bazispar

BSA= Bovine Serum Albumine (szarvasmarha szérum albumin)
DNS= Dezoxiribonukleinsav

mg= milligramm

ml= milliliter

mM= millimol

mtDNS= mitokondriélis DNS

ng= nanogramm

PCR= Polymerase Chain Reaction (polimeraz lancreakcio)
RNS= Ribonukleinsav

SNP= Single Nucleotide Polymorphism (egypontos nukleotid polimorfizmus)



2. Irodalmi attekintés

2.1 Az eurdpai 67 elterjedése, életmodija és genetikai felosztasa

Az europai 6z (1. abra) (Capreolus capreolus), az egyik legelterjedtebb agancsos faj, a
legtbb eurdpai orszagban megtalalhaté, de eléfordul Eszak-Anatolidban, illetve Kelet-
Eurdpa és Azsia talalkozasanal is (2. abra) [1], ahol elterjedése atfedésben van kozeli
rokonfajaval, a szibériai 6zzel (Capreolus pygargus) [2]. A két faj kozott mind recens [3],
mind multbéli [4] hibridizaciora és introgressziora is van bizonyiték [5]. Ez a féleg fiivekkel,
levelekkel, cserjékkel és agakkal taplalkozd kérddzo €lohelyét a rendelkezésre allo taplalék
és bavadhely fliggvényében valasztja meg [6][7]. Az 6zek emészt6traktusa remek adaptacios
képesseggel rendelkezik, igy tudott gond nélkil alkalmazkodni a siksagok pusztasagai,
legeldi, mezdgazdasagi teriiletei és erdoségei mellett a hegyvidékek lombhullaté és 6rokzold
novenyekkel kevert erdeihez is [8][9][10].

1.4bra: Eurdpai 6z Capreolus capeolus): ba (bal oldal) és suta (jobb oldal) [11]

Az 6zek himjeire (1. abra), a bakokra jellemz6 a territoriumfoglalas, ami elegendd
taplalékforras és megfelel6 rejtekhely érdekében egészen tavasztol augusztus kdzepéig, a
parzasi idészak végéig tart [12]. Az 6zek szocialis viselkedését és populacion beliili
kapcsolatait nagyban befolyasolja az ¢ldhelyiik. Az erdésebb részeken ¢€l6 egyedek
szivesebben élnek nagyobb csoportokban, mig a mezés részeken sokkal gyakrabban

talalkozunk maganyos egyedeikkel, illetve kisebb, kevésbé alland6 csoportokkal [13]. gy a



mezOgazdasagi teriileteken €16 6zekre kevésbé jellemz6 a beltenyésztettség erdében é16

tarsaikhoz képest [14].

2. &bra: Az eurdpai 6z (Capreolus capreolus) elterjedése Eurdpéaban [15]

Az 6zek természetes életmodja folyamatos antropogén hatadsoknak van kitéve. Az ipari
forradalom iddszaka soran bekovetkezett erddirtasok jelentdsen atalakitottak az allatok
addigi éléhelyeit, ugyanis az 1850-es évek végére az atlagos eurdpai erdéteriilet mérete
drasztikusan lecsokkent az els6 ezredforduléhoz képest. A Nyugati- és Kozép-eurdpai
régioban példaul a foldmtivelésre alkalmas teriiletek erdével boritott része 77,2%-rol 5,8%-
ra csokkent [16]. Prédaallat révén kotddése az erd6ségekhez erds, hiszen Osi élohelye egy
bokrokkal, cserjékkel, fas és lagyszari novényekkel is rendelkez6 kornyezet volt [17], de az
erdbirtas él6helye elhagyasara és nyilt teriiletekre vald vandorlasra kényszeriti [18]. Az
urbanizacié hatasara kiilonbozé populacioi egyre inkdbb ki vannak szolgaltatva az
¢l6helyiikon el6forduld mesterséges akadalyoknak [19][20][21]. Az infrastruktura, az utak,
vasUt, keritések, akar par nap leforgasa alatt képesek drasztikus valtozast okozni az
¢l6helyek felépiteseben [22], az 6z pedig nyugalmas él6helyet keresve 6sztondsen igyekszik
elkerilni az infrastruktdra altal megzavart teruleteket [18]. Ugyan léteznek alul és feltiljarok
[23], amik csokkenteni hivatottak az él6hely fragmentaciojat, Coulon és mtsai. 2006-0s
tanulmanyabdl [24] lathatjuk, hogy bar egy tobb savos utat megoldasként athidalhatunk
atjarokkal, ezek az atjarok tovabbra is akadalyként szolgalnak, és nem kompenzaljak az Gt
elvalaszto, un. ,,barrier” hatasat. Bar a fent emlitett antropogen hatasok és a mértéktelen
vadaszat megtizedelte szamos eurdpai orszag vadallomanyat, a XX. szdzad végére az
6zpopulaciok egyedszamukban helyreélltak [25][26]. Teruleti eloszlasukat tekintve
legnagyobb egyedsiiriiséggel Kozép-Europaban taldlkozunk, Europa északi és déli

orszagaiban a tobbihez képest kevésbé terjedtek el [27].
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Szédmos kutatés foglalkozik az 6zek filogenetikai és filogeografiai célu feltérképezésével,
illetve a rekolonizacio lehetdségének vizsgalataval [28][29]. Randi és mtsai. (2004) leirték,
hogyan keletkezhettek az eurdpai allomanyokon belil a legutobbi jégkorszak glacialisaban
kialakult refagiumoknak koszonhetéen genetikailag elkulonllt  populaciok  [30].
Mitokondridlis DNS vizsgalatok alapjan harom nagy haplocsoportot hataroztak meg,
ugymint a nyugati klad (Ibériai-félsziget, Kozép-, es Kelet- Eurdpa) [31], keleti klad
(Balkan-félsziget, Kelet-Eurdpa és Gorogorszag) illetve centrélis klad (Eszak-, Kozép-, és
Kelet-Eurdpa, Ibériat is érintve [30]. Azt a feltételezést, hogy Gordgorszagban, Eszak-
Ibéridban és Dél-Olaszorszagban refugiumpopulécidk éltek, amik a legutdbbi jégkorszak
hatasara kényszertiltek ezekre a teriiletekre, késobb létrehozva a nyugati és keleti kladokat,
ugyanez a kutatas [30] ezt a feltételezést sejtmagi mikroszatellita markerekkel is sikeresen
alatamasztotta. Egy késobbi tanulmany szintén foglalkozott ezzel a témaval és
valészintsitette, hogy a centrdlis klad feltehetéen egy Kelet-, vagy Kozép-eurdpai
menedékpopulaciobdl szarmazhat, hiszen itt a periférids differencialddassal szemben egy

kevert csoporttal talalkozhatunk [32].

Az ¢l6hely jellegzetességei mellet azonban a vadaszat is nagy hatassal van populacioik
genetikdjara, ugyanis megvaltoztathatja az allomanyok allélgyakorisagat [33], novelheti a

hibridizacio valosziniiségét, illetve beltenyészettséghez vezethet [34].

2.2 A hazai 6zdllomdny jelentosége

Haz&nk vadéaszati kulturgjaban a fontos agancsos vadak kozé emelkedett az 6z is. JO
alkalmazkodoképességének koszOnhetden az egész orszagban nagy szamban eléfordul,
leginkabb az orszag délkeleti részében, Bacs-Kiskun, Jasz-Nagykun-Szolnok és Békés
megyében van a legnagyobb egyedszdmban [35]. Jelent6sége abban is rejlik, hogy a kilfoldi
vendégvadaszok altal valo elejtése gazdasagi bevételkent szolgal, ugyanis jelentos koltség
fejeben l0vik ki ezt a szinte minden vadasz szamara elérhet6 vadat [36]. A vadaszati
kultiraban vald kiemelt szerepér6l arulkodik az is, hogy a leteritett 6zek szama is
szignifikdnsan ndvekszik az évek soran, hiszen mig a kilencvenes évek teritéke alig érte el a
40.000 egyedet, a 2020/2021. vadaszati évben 108.708 6zet ejtettek el [35] (3. abra).
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3. abra: Ozek becsiilt egyedszama (piros) és a teriték szama (z61d) 1960-t6l 2021-ig a
Vadgazdalkodasi Adattar alapjan

Az vadgazdalkodas része az egyes vadaszteriileteken eldforduld vadak szamanak és az
altaluk okozott kar felmérése. Az egyedszam becslése sokszor kihivast jelent a szakemberek
szamara, ugyanis az alkalmazott technikdk megbizhatosaga kérdéses, vagy nem megfelel
az alkalmazéasuk [37]. A vadkar mértékének megitélését neheziti a tény, hogy a gimszarvas
(Cervus elaphus), és az eurdpai 6z ragasképe nagyon hasonl6 [38], és a mezdgazdasagi
teriileteket éré pénzben mért vadkar tobb tizszerese az erdékben eléforduld veszteségeknek
[35]. Ezek fényében elengedhetetlen a megfeleld éves vadgazdalkodasi terv kialakitasa és
teljesitése, aminek része a vadon €16 allatok genetikai diverzitasanak ismerete és meg6rzése
IS [39]. A megfelelé vadallomany menedzsment egyik f6 eszkéze maga a vadaszat, az
egyeb, ritkdbban alkalmazott technikdk mellett (pl. hormonalis kezelések, csapdaba ejtés
majd kiléveés, csapdaba ejtés majd athelyezés) [40]. Ez a tevékenység kiemelten fontos

szerepet tolt be a vadaszati kultiraban, hiszen a megfeleld allomanyszabalyozas nélkiil az

6zek jelentésen elszaporodhatnak egyes teriileteken [41].

Az ellendrzott vadaszati tevékenységekkel szemben az orvvadaszat is problémét jelent,
megnehezitve a hivatasos vadaszok munkajat, akik szakértelemmel probalnak eleget tenni a
kitlizott éves vadgazdalkodasi tervnek [42]. Tovabba az orszagos uthalozat kérnyezetében
fellelhet6 vadon €16 allatok szdmtalanszor esnek vadgéazolas aldozatava, illetve kdzlekedési
karok okozojava [43]. Az 1996. évi LV. torvény V. fejezetének 75 8-a tartalmazza a



vadgazolassal kapcsolatos szabalyokat, mely szerint a vadgazoléast be kell jelenteni, az
elhullott allat tetemét és agancsat pedig tilos birtokba venni, ugyanis az a vadaszatra jogosult
tarsasagok tulajdona [44]. A gazolok ezzel szemben sokszor haritva a felel6sséget, vagy a
nem megfeleld tajékozottsag miatt nem kovetik ezeket a szabélyokat és torvényt sértenek.
Ezekben az esetekben a felmeriilt kérdeéseket a hagyomanyos mddszerekkel sokszor nem
lehetséges megvalaszolni, ekkor nyulhat a torvényszék az igazsagugyi allatgenetika

vizsgalomadszereihez.
2.3 lgazsagugyi allatgenetika

Napjaink egyik egyre nagyobb szereppel birdé tudomanyteriletének alapvetéen két fontos
altertilete van: a vadon ¢é16 fajokkal és a haziasitott fajokkal foglalkozo. A haziasitott fajok
esetében leginkdbb az egyedi azonositds valik szlkségessé pl. kutyadknal [45],
szarvasmarhanal [46], sertésnél [47]. A vadon ¢16 fajokkal kapcsolatos eljarasoknal azonban
sokszor az allat faja is ismeretlen. Itt kap szerepet a faj és fajtaazonositas példaul ismeretlen
eredetli, vagy Osszetételii hentesaru beazonositasara [48], illetve orvvadaszat gyanuja esetén
az &llati maradvanyok azonositasara [49]. Ezen kivil beszélhetink hibridazonositasrol, a
kiilonboz6 (al)fajok keresztezésébdl 1étrejott egyedek detektalasahoz [50]. Populécio szintii
azonositasrol beszéliink abban az esetben, ha egy egyedet egy adott populacidhoz rendellink

olyan genetikai variaciok alapjan, ami csak az adott populaciora jellemzé.

Az igazsagugy vadon €16 allatokkal foglalkozo aga allando harcot viv az allatokhoz kot6do
illegalis tevékenységek felszamolasaért. Az allatokkal és részeikkel valo illegalis
kereskedelem [51], az orvvadaszat [52], a vadgazolasok [53] és azok bejelentésének
elmulasztasa, a trofedkkal kapcsolatos visszaélés [54] és a vadon €16 allatok élelmiszerként
torténé illegélis forgalmazasa [55] soran szikség lehet a torvényszéki genetika
alkalmazasara. A kozlekedési baleseteket okoz6 allatok elhagyhatjak a helyszint, a gazol6k
torvénytelenul eltulajdonithatjak a tetemeiket [56], illetve el6fordul, hogy az orvvadészat
helyszinein a tetem faja beazonosithatatlan vagy csak vér, szér és szovetminta all a
rendelkezésre. Az allat faji azonositasa igy sokszor csak genetikai modszerekkel lehetséges,
ehhez pedig szamos markertipus all rendelkezésiinkre, ugymint a sejtmagi SNP (Single
Nucleotide Polymorphism) markerek [57], mikroszatellitdk [58] és a mitokondrialis DNS

bizonyos szakaszai [59][60] is hasznalhatoak.



2.4 A mitokondrialis DNS vizsgalatok

Az eml6sok minden sejtjében, eltérd szamban eldfordulé mitokondrium genetikai anyaga a
mitokondridlis DNS (mtDNS), amely dupla sz&lu cirkularis DNS [61]. Ez egy koriilbelll 16
kilobazis hosszusagu lanc, ami akarcsak a nuklearis DNS, fehérjéket és RNS-t kddol [62].
Az mtDNS két f6 részre oszthato, a kodolo és a nem kodolo régidra. A nem kodold régio,
méas nevén kontroll régié (D-loop) egy olyan szakasz, amely kdzepén taldlhatd egy
konzervativ rész, ami két hipervariabilis régiot valaszt el egymastal [63].

A mitokondriumok nagy szamban fordulnak el6 a sejtek citoplazmajaban, és a
mitokondrium matrixan beliil is tobb masolat fordul el6 a DNS-bdl, ezért kevés szovetbdl is
nagy mennyiségii mtDNS mintat nyerhettink ki. Mindezek mellett, a mitokondriumok egy
proteinkapszulaval rendelkeznek, aminek koszonhetéen sokkal kevésbé vannak Kitéve a
degradacionak [64]. A vadgazolas és orvvadaszat blniigyi helyszinein talalhaté minta
sokszor kis mennyiségii, és/vagy erésen degradalddott. A degradacio kiilonb6zé koérnyezeti
hatasok eredménye, mint a baktériumok okozta dekompozicioé [65], az UV-hatés [66] és a
nyirkos kozeg [67]. Ezen hatasokra a DNS feldarabolddik, ami megneheziti illetve
ellehetetleniti a PCR technika soran célzott DNS-szakaszok sokszorositasat [68]. Ezért a
degradéacid hatasanak nagyobb mértékben kitett sejtmagi DNS vizsgalatanak sikertelensége

sokszor szukségessé tesz a sokkal inkabb ellendllé mitokondrialis DNS vizsgalatat.
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a nuklearis DNS-hez viszonyitva nagyobb [69], és az igy kialakult nagy variabilitdsnak
koszonhetden a mitokondrialis DNS ezen szakasza alkalmas markernek bizonyulhat olyan
esetekben, amikor két faj nuklearis DNS alapjan szorosabb rokonsagot mutat, de
mitokondrialis DNS alapjan elkiilonithetok (pl. alfaj szintli azonositas) [63]. Fontos
tulajdonsaga az 6roklodése is, 1974-ben Hutchison felfedezte, hogy az mtDNS maternalisan
oroklodik generaciordl generdcidra, tehat az anya bar az Osszes utodjanak atadja a

mitokondrialis DNS-ét, azt csak a lanyai 6rokitik tovabb [70].

Fent emlitett tulajdonsdgai miatt hatékonyan lehet alkalmazni a populaciogenetikai
felmérésekben. Egy kérdéses minta adott populaciéhoz vagy anyai leszarmazasi vonalhoz
vald tartozasa, illetve a geogréfiai eredetének meghatarozasa bizonyos esetekben segitség
lehet egy biincselekmény megoldasaban. Hogy ezek a modszerek kell hatékonysaggal

alkalmazhatdak legyenek, fontos egy el6zetes orszagos populacidogenetikai feltérképezés.



3. Célkitiizések

Kutatasunk alapvet6 célja a hazai 6zallomany anyai vonalakban fellelheté valtozatossaganak

felmérése a mitokondrialis kontroll régio6 alapjan, igazsagugyi celu vizsgalatokhoz.

- sz

szarmaz6 6zminta begyiijtése, hogy kutatdsunk minél reprezentativabb legyen.

A begyljtott mintdkbdl tervezzik a megfeleld mtDNS szakasz PCR sokszorositasat és

szekvenalasat a haplotipusok megéllapitasahoz.

Az igy kinyert genetikai informéacio alapjan tovabbi célunk a magyarorszagi 6zallomany és
a mas eurdpai alloméanyok kozott fennall6 genetikai kapcsolat elemzése, a korabbi
kutatasokban leirt 6zszekvenciak felhasznalasaval (figyelembe véve az europai
6zpopulaciok szibériai 6zekkel vald introgresszidjat, amire a két fajnak csupan a

mitokondrialis DNS-ében van bizonyiték).

Célkitlizéseink kozé tartozik tovabba a kontroll régid alkalmazhatésagat vizsgalni a

populéciok elkiilonitésére €s a kiilonb6zo egyedek régidkhoz valo rendelésére

Mindezek érdekében szeretnénk meghatarozni a hazai 6zpopulaciok anyai leszarmazasi
vonalainak véltozatossagat, amely felmérés megalapozza a modszer alkalmazhatdsagat

igazsagugyi célu (pl. kizaréson alapuld) vizsgalatokban is.



4. Anyag és modszer

4.1 Mintagyiijtés

Osszesen 44 Ozmintat gyijtdttiink Magyarorszag kiilonbozé vadaszteriileteirdl: Pilis,
Hortobagy, Duna-Tisza koze (Sukdsd, Homokmégy) és a Viharsarok (Kiszombor,
Lokoshaza, Mako, Maroslele) (4. adbra). A mintakat (sz6ros bér és izom) regisztralt
kilovésekbol kaptuk hivatasos vadaszoktdl, a kutatas erdekében allat elejtése nem tortént. A
mintakat fagyasztva -20°C-on taroltuk késébbi felhasznalasig az Allatorvostudomanyi

Egyetem Allattenyésztési, Takarmanyozastani és Laborallat-tudomanyi Intézetében.
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4. dbra: Gylijtott 6zmintak szdma szarmazasi helyenként: piros - sajat minték, - Németh. A. (2015)
[71], z6ld - Plis és mtsai. (2022) [31]

4.2 Mintak feldolgozasa és DNS preparacio

A kapott szovetmintainkbdl kb. 25 mg tomegli szovetett metszettink ki steril szike
segitségével mikrocentrifuga csdvekbe, tigyelve arra, hogy a kivagott rész a minta kézepébdl
szarmazzon, elkeriilve az esetleges mintak kozoétti kontaminaciot. A DNS kinyerés a gyarto
altal leirt protokoll szerint tortént a FAVORGEN FavorPrep Tissue Genomic DNA

Extraction Mini Kit segitségével.

A DNS preparacio sikerességét agardzgél elektroforézis segitségével ellendriztiik,

interkalal6 DNS-festéket (GR Safe) tartalmazd 2%-os agardzgélen, 40 perc futasi idével,
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230 V fesziiltség mellett. Minden DNS mintabol 5 pl-t vittiink fel a gél egy-egy zsebébe. A
kész gélr6l UV-szkenneléssel digitalis felvételeket készitettink a DNS  kinyerés

sikerességének értékeléséhez.

4.3 PCR reakci6 és szekvenalas

A tisztitott DNS-t ezt kovetéen PCR reakciohoz hasznaltuk fel. A reakcio soran sziikséges
anyagokat 25 ul (mikroliter) végtérfogatra szamitva mértik 6ssze. Ez 2,5 ul (5 mM)
CaprL00002/ CaprH00913 primert tartalmazott [71], 13 ul vizet (Ultra Pure Water) és 5 ul
DreamTaq PCR Master mixet (ami nukleotidokat, DNS polimerazt, 4 mM MgCl»-t és puffert
tartalmaz). Négy ul 0,5-5 ng/ul koncentraciéju 6z DNS-t és 0,5 ul 20 mg/ml BSA-t is
hozzamertlink, ami noveli a reakcidé hatékonysagat (tobbek kodzott az esetleges PCR
inhibitorok gatlasaval). A DNS-t tartalmazo elegyek mellett PCR 6sszemérésenkent reagens
kontrollt is teszteltink (amibe nem mértik DNS mintat), a lehetséges kontaminacio
kimutatasa céljabol. A PCR programot az alabbi paraméterekkel allitottuk be:

- Kezdeti denaturacid: 94°C - 1 perc

- 32 ciklusszdmban ismétl6d6 harom szakasz:
o Denaturécid: 94°C - 40 masodperc
o Anellécid: 56°C - 40 masodperc
o Elongécid: 72°C - 80 masodperc

- Végso elongacio: 72°C - 2 perc

A PCR termékeket egy Ujabb agardzgél elektroforézis soran ellendriztiik, az el6z6 fejezetben
leirt elektroforézis folyamatanak megfeleléen, vizsgalva a PCR reakcio sikerességét (100

bazisparos DNS-1étra alkalmazasa mellett a megfeleld amplikon méret ellenérzése céljabol).

A sikeresen sokszorositott mitokondrialis kontroll régiokat ezutan tisztitottuk a NucleoSpin
Gel and PCR Clean-up kit segitségevel (a gyarto leirdsa alapjan), es szekvenaltuk a BIOMI
Biotechnologiai Szolgaltato Kft. kozremikodésével. A kész szekvenciakat ezek utan
ellendriztilk annak érdekében, hogy nem-, vagy hibasan azonositott nukleotidokat kijavitsuk,
illetve a nem megfelelden szekvenalt végeket levagjuk. Ehhez a Sequencher™ 4.1.2 (Gene
Codes Corp) szoftvert hasznaltuk és ennek segitsegével hoztuk létre a forward és reverz

iranybdl szekvenalt mintdkbodl a konszenzus szekvenciakat.
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4.4 DNS-szekvenciak keresése az NCBI GenBank adatbazisaban

cres

NCBI GenBank adatbazisabol (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/) nyertik. A hazai
feltérképezéshez, az 0Osszes GenBankban elérhetd, megfeleld hosszusagh ¢€s ismert
szarmazasi helyli szekvenciat felhasznaltuk. A Kozép-Dunantulrdl szarmazd 21
6zszekvenciat Nemeth A. (2015) [71] munkja alapjan toltottuk le. Plis és mtsai [31]
munkaja alapjan 54 magyar szekvencia adataihoz sikerilt hozzaférnlink az adatbazisbol,
ezek a szekvencidk az orszag tobb teriiletérdl szarmaznak (Zemplén koérnyéke, Hortobagy,
Gocsej, Bikk, Kelet Szatméar-Bereg és Duna-Tisza kdze) (4. &bra). Az 6zszekvenciak
megtalalhatoak az egyes kutatasoknak megfelelé azonositdszamok alatt. Ilyen modon

0sszesen 75 magyarorszagi szekvenciaval tudtunk dolgozni a sajatokon Kivil.

A hazai 6zallomany eurdpai és &zsiai populaciokhoz valo kapcsolatanak vizsgalatdhoz
felhasznaltuk a sajat (n=43), és az 0sszes elérhetd6 (N=1897), megfelel6 mindségi és
hosszUsagu szekvenciat (1. tablazat).

1. tblazat: A GenBankbdl letoltott eurdpai 6zszekvenciak (Capreolus capreolus) szdma orszagonként

Orszag Szekvencidk szama (db) Referencia
Ausztria 6 [2]

Dénia 18 [2] [30]
Franciaorszag 24 [2] [30]
Gorégorszag 95 [2] [30] [72]
Lengyelorszag 14 [2] [30] [73]
Litvania 10 [2] [30]
Magyarorszag 75 [31][71]
Nagy-Britannia 313 [74]
Németorszag 15 [30]
Olaszorszag 761 [2] [51[30] [75] [76]
Oroszorszag 36 [2] [77]
Portugélia 23 [30]
Romania 10 [2]
Spanyolorszag 251 [2] [30] [78]
Svéjc 53 [29]
Svédorszag 9 [2] [30]
Szerbia 184 [30]
Osszesen: 1897

12



Tovabbd minden elérheté (n=125), megfeleldé mindségli és hosszusagu szibériai
6zszekvenciat is letdltottiink, az introgresszio vizsgalata céljabol (2. tablazat). igy 6sszesen

2065 (1940 europai 6z €s 125 szibériai 6z) szekvenciat hasznaltunk fel.

2. tablazat: A GenBankbol letoltott szibériai ézszekvenciak (Capreolus pygargus) szama orszagonként

Orszag Szekvencidk szdma (db) Referencia

Korea 11 [79] [80]
Kirgizisztan 1 [2]

Kina 24 [81] [80] [2]
Lengyelorszag 6 [2]

Litvania 3 [2]

Mongolia 19 [80]

Oroszorszag 61 [771[80] [2] [73] [82]
Osszesen: 125

4.5 Szekvenciak illesztése a MEGA programmal

A GenBankbdl letoltott és a sajat szekvenalasbol szarmazé szekvenciak illesztését és vagasat
a Molecular Evolutionary Genetics Analysis (MEGA 11.0.13) [83] szamitogépes szoftverrel
vegeztiik. A szekvenalt szakaszokbdl egy nem bizonyult megfelelé hosszusagunak, igy a
kutatas tovabbi részében csak 43 mintat hasznaltunk fel. A folyamat végeredményeként egy
FASTA formatumud fajlt kaptunk, amit atkonvertadltunk RDF fajlla a ,FAS to RDF
Conversion” atalakitd weboldalt [84] segitségével. Ezutan a kapott RDF fajlt a Phylogenetic
Network 10.2. programmal beolvastuk [85] (ez a program csak RDF formatumban képes

felismerni a szekvenciak kozotti baziseltéréseket).

4.6 Haplotipusok meghatarozasa, szekvenciak geogréafiai eredetének és genetikai
tavolsaganak elemzése

A NETWORK szoftver segitségével vizualis elemzésnek vetettiik ala szekvenciainkat. A
program hasznélataval hataroztuk meg a haplotipusokat, majd vizsgaltuk a geografiai
eredetiket és genetikai tavolsadgukat. A program altal median joining modszerrel alkotott
graf gocpontjai es az azok kozotti 6sszekottetések reprezentaljak az egyes haplotipusok

Osszefliggeéseit.

A hazai 6zek genetikai alapt regionalis elkiilonithetdségének vizsgalata az egyes
populacioparok kozotti statisztikai analiziseken is alapult. Ezt a Wright- féle F-statisztika
modszerével végeztik a DNA Sequence Polymorphism szoftver [86] segitségével. A
program matrix form4jaban jeleniti meg a populacioparok kozott 1évo genetikai tavolsagot.

A kapott értékek nagysaga korreldl a molekularis eltérés mertékével. Az Fst érték a teljes
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populacidban eléforduld genetikai variaciok 0sszegének és a szubpopulacidkban eléforduld
Osszes variacio hanyadosa. Az erték 0 és 0,05 kdzott kis alacsony genetikai kilonbseget
jelez. Szignifikans genetikai differencia Fst=0,15 vagy magasabb értéknél mutatkozik, mig

0,25 folott mar nagyon nagy kilénbséget jelez.
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5. Eredmények

5.1 4 hazai 6zek genetikai diverzitdsanak és strukturajanak vizsgélata

Els6 korben az altalunk gytijtott 6zek haplotipus szekvencidit vizsgaltuk meg 887 bp hosszu
szakaszon. Egyes szekvencidk nem elégséges hossza miatt csak 41 szekvenciaval
dolgoztunk, ezek alapjan 6sszesen 31 haplotipust talaltunk (3. tablazat). Ehhez adddott még
a 32. haplotipus, ami egy rovidebb szakaszon (611 bp) tortént dsszehasonlitas soran adott
eredmeényt (mivel ez a révidebb szakasz alapjan is elkilondilt a tobbi haplotipustdl, igy nem
hagytuk figyelmen Kivil). A vizsgalt szakaszon 6sszesen 63 polimorf pozicid volt, amibdl

49 szubsztitdcio, 14 pedig inzercios/delécios (indel) polimorfizmus.

3. tblazat: Az altalunk vizsgalt hazai 6zszekvenciak 887 béazispar hosszu illesztésén talalt haplotipusok és a
hozzajuk tartoz6 egyedek, csillaggal jel6lve a rovidebb (611 bazisparos) szakasz illesztését.

Haplotipus Egyedek azonositékdédja Haplotipus Egyedek azonositékédja

hunl Cc2, Cc9, Cc26, Cc35, Cc37, hunl7 Cc36
Cc40, Cc45

hun2 Cc3, Cc24 hun18 Cc38

hun3 Cc4d hun19 Cc39

hun4g Cc5 hun20 Cc4l

hun5 Ccb hun21 Cc43

huné Cc8 hun22 Cc44

hun7 Ccl9 hun23 Cc46, Cc50

hun8 Cc20 hun24 Cca7

hun9 Cc22 hun25 Cc48

hunl0 Cc23 hun26 Cc49

hunil Cc25 hun27 Cc51

huni2 Cc27, Cc32, Cc42 hun28 Cc52

huni3 Cc29 hun29 Cc53

huni4 Cc31 hun30 Cc54

hun15 Cc33 hun31 Cc55

hunl6 Cc34 hun32* Cc7

Ezt kovetéen a sajat szekvenciainkat illesztettik a GenBank-bol letoltott tobbi,
Magyarorszagi populaciokbol szarmazo ézszekvenciaval. igy 118 egyed mintaira 6sszesen
39 haplotipust kaptunk egy 611 bp hossz( szakaszon. Tébb, a hosszabb illesztésnél talalt,
elkiiloniilé haplotipus itt egy haplotipusba sorolddott. A legtobb altalunk talélt haplotipus
egyezést mutatott korabban hazankbdl vagy mas orszagbodl leirt haplotipusokkal (4.
tablazat).
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4. tablazat: A hazai haplotipusok és egyezésiik mar Magyarorszagrél vagy mas orszagokbdl leirt
haplotipusokkal. Tovabba az altalunk a 887 bp illesztésnél talalt haplotipusok egyezése egymassal a
rovidebb, 611 bp hossszu illesztésnél. Felsé indexek a forraspublikéacidkat jelzik: 1. [31]; 2. [30]; 3. [73]; 4.
[2]; 5. [75]; 6. [72]; 7. [77]

Magyarorszagon kimutatott Mas orszagokbdl korabban leirt,
haplotipusok veliik egyezo haplotipusok
sajat vizsgalat Németh A. Plis és mtsai.
(2015) [71]  (2022) [31]
hunl hu09 CCHa4sg!
hun2, hun24
hun3, hun8, hun21 hul0 CCH®64 CcH1042
hun4 CcH153%
hun5, hun25, hun27, hun29 CCH65 CcH1502, CcH140?
hun6, hun12, huni9 huo1, huo2  CCH182 CcH302
hun?
hun9
hun10
hunil
hun13 hu04 CCH162 ce7hd
hun14, hun15 CCH180 CcH89?
hunl6
hun17
hun18, hun20 CCH43?
hun22
hun23 CCH108, CcH80?
hun26, hun31 CCH177 CcH842
hun28 hu08 CCH167 CcH852, Cc25*
hun30
hun32*
huo3 CCH188 Cc9*, L20°, CcH23?
hu05
hu06
hu07 CCh176 CcH862
hull CCH186
CCH164 CcH382
CCH166 CcH1522, Cc36%, L0048, L008®, L009®
CCH168 CcH542
CCH174
CCH175 CcH812
CCH178
CCH181 CcH107°
CCH183
CCH184 [ 24°
CCH185
CCH187 CcH14?, L7°
CPH19 2509/ 27617, Cp39*, cpa1*, cpand
CPH26 Cp4h®

A sajét vizsgalatokbol kimutatott haplotipusok kézil 13 Magyarorszdgon meég méasok altal
le nem irt haplotipus volt, tiz pedig Ujnak, a fajnél eddig le nem irt haplotipusnak bizonyult.
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Ennek a tiz 0j haplotipusnak a polimorf pozicidit egy tablazatban jelenitettiik meg (5.

tablazat). A szekvencidk 6sszesen 24 polimorf pozicidban mutattak eltérést a referencia

szekvenciahoz képest.

5. tablazat: A tiz 0 haplotipusok polimorf pontjai. A tablazat tetején a szamok a polimorf pontok referencia

referenciaszekvenciaval valé megegyezést, a betlik pedig a baziseltérést mutatjak.

srrr

voiimort |5 | 62347 [1[t[e][2]a[1]2]3]3[3]a][5[5[5[5]5[5][6
s|o|efo|1|1|1|2|5|8|o|1|5|7|8|3]|7]|7]|7|8|9]0
pozicick 1/a|s|8|3|1|6|8|7|6|a|1]|2|a|5]|0]3]1
Referencia |A|c|G|A|G|T|A|c|c|a|lGc|T|c|c|T|T|c|T|T|A|G|A|G]|-
Hun2 T|G C G
Hun? G c A G|a T|cC G|laleG
Hun9 G G clc G A
Hun10 G G G clc G G A
Hun11 cla G|A T|c A G|laleG
Hun16 A G|A T|c G|lGc|A|G
Hunl17 T G G G|A
Hun22 A G|A T|c Glalc|ala
Hun30 A T G clr G|A A
Hun32 A G T G G A

A NETWORK szoftver altal kapott grafon a haplotipusok harom egymastdl jél elkiilonithetd

csoportot alkottak, ezek kozul az egyik, két haplotipust tartalmaz6 csoport a tobbi

haplotipustol kifejezetten nagy genetikai tavolsagot mutatott. Az elkiiloniilé csoportban

szibériai 6z haplotipusok voltak, mig a masik két csoport a keleti és centralis klad

6zhaplotipusait foglalja magaban (5. &bra).
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5. &bra: Magyarorszagi eurdpai 6zeknél kimutatott haplotipusok és csoportositdsuk. A haplotipusokat
&brazolé gécpontok szinkoddal vannak jeldlve, méretiik egyenesen aranyos a hozzajuk tartozé egyedek
szamaval. A gocpontok szinkodjai a mintak szarmazasi helyét abrazoljak, egy gocponton beliil eléfordulo
tobb szin esetén azok aranyosak a mintaszammal. A haplotipusok kdzotti dsszekottetések hosszai pedig a
haplotipusok kozotti genetikai tdvolsagot szimbolizaljak.

A Kkét szibériai haplotipussal harom populécié egyedei rendelkeznek, ezek a Zemplén
kornyéke, ahol az 6sszes vizsgalt egyed egy szibériai haplotipushoz tartozott, illetve Kelet
Szatméar-Bereg és a Hortobagy térségek, amelyek populacidiban mindkét szibériai
haplotipus jelen volt, az el6bbiben két eurdpai, az utdbbiban négy eurdpai haplotipus mellett.
A vizsgalataink alapjan tehat a szibériai haplotipus az orszag keleti régidiban fordul eld. Az
europai Ozek haplotipusaindl a szibériaival szemben nem tapasztaltunk geografiai
elkalondlést, egy populécié tobb eurdpai haplotipussal is rendelkezik, illetve az egyes
haplotipusok az orszag tébb régidjaban is eléfordultak.

6. tAblazat: A magyarorszagi populécioparok Fst értékei. Kékkel a szignifikans kulénbség (>0,15), pirossal a

nagyon nagy szignifikans kilénbséget (>0,25), mutat6 Fst értékek. A populécidk roviditései: KD (Kézép-

Dunéantal), P (Pilis), DTK (Duna-Tisza koze), V (Viharsarok), H (Hortobagy), KSzB (Kelet Szatméar-Bereg),
Z (Zemplén kornyéke), B (Bukk), G (Gdcsej).

KD P DTK Vs H KSZB Z B
P 0,00625
DTK 0,02072 0,07134
Vs 0,18047 0,15837 0,13415

H 0,11740 0,12388 0,11729 0,17778

KSZB | 0,46127 0,47665 0,44933 0,54087 0,11326

Z 0,87594 0,88169 0,85893 0,91579 0,54012 0,36002

B 0,09177 0,06304 0,11517 -0,00595 0,11830  0,49861 0,88561

G -0,03289 0,04374 0,00918 0,17506 0,08234  0,42482 0,84636 0,09326
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A populéciok egyméshoz viszonyitott genetikai tavolsdganak felméréséhez Fst értékeket
szdmoltunk az egyes populécié parok kozott (6. tablazat). A 0,15 feletti érték mar
szignifikans kuldnbséget, a 0,25 feletti pedig nagyon nagy kiilonbséget jelent az adott két
populéacio genetikai allomanya kozoétt a haplotipusok alapjan. Nagyon magas értékeket az
orszagnak a keleti régioival, azaz Kelet Szatméar-Bereg és Zemplén kornyéke régidival parba
allitott populaciok esetében kaptunk, mig szignifikans kilonbséget a Viharsarok régiotol a
Dunatol nyugatra esé Pilis, K6zép-Dunantul és Gocsej régiok mutattak. Zemplén kérnyéke
az 6sszes populacioval 0,25 feletti érteket mutatott. Kelet Szatmar-Bereg esetében hasonldan
az el6bbihez majdnem minden populacioval 0,25 feletti kiilonbség jelentkezett, Kivéve
Hortobagyi populéciot. Ez aldtamasztja a mar fentebb emlitett NETWORK &bra eredményét,
ahol ezen elkuldndlt populaciokban fordult elé leggyakrabban a szibériai 6z haplotipus. A
tobbi populacidépar nem mutatott 0,15 feletti értéket, igy ebbdl azt allapitottuk meg, hogy
ezen régiok populacioi kdzott a vizsgalt egyedek haplotipusai alapjan nincs szignifikans
kilonbség.
7. tblazat: A magyarorszagi populaciok statisztikai adatai: egyedszam, polimorf helyek szdma,
haplotipusok szdma, haplotipus diverzitas és kiillonbségek atlagos szdma. A populaciok roviditései: KD

(K6dzép-Dunantal), P (Pilis), DTK (Duna-Tisza koze), V (Viharsarok), H (Hortobagy), KSzB (Kelet Szatmar-
Bereg), Z (Zemplén kornyéke), B (Biikk), G (Gocsej).

KD P |DTK| V H KSzB | Z B G |Osszes
egyedszam 21 27 13 4 9 12 13 9 10 118
polimorf helyek szama 19 22 16 7 40 35 0 14 17 55
haplotipusok szama 10 12 8 3 6 4 1 7 9 39
haplotipus diverzitas 0,871(0,892|0,859|0,833 | 0,917 | 0,742 | 0,000 | 0,944 | 0,978 | 0,945
kiilonbségek atlagos szama | 5,990 | 5,538 | 6,923 | 4,000 | 16,556 | 16,106 | 0,000 | 5,389 | 7,467 | 12,50

A 7. tablazat a populaciok bels6 genetikai strukturajanak statisztikai analiziset foglalja 6ssze.
Az egyes populaciok egyedszamat és a populaciokbol kimutatott haplotipusok szamat
mutatja. A polimorf helyek szdma az egy populacion beliil el6forduld dsszes haplotipusban
fellelheté 0Osszes nukleotid eltérést mutatja. Ez Kelet Szatméar-Bereg és Hortobagy
populaciokban magas, ahol 35 és 40 eltérést mutatott. A csupan négy egyedet szamlalé
Viharsarok populécio alacsony értéket mutatott, csupan hét polimorf pozicio volt. Zemplén
kornyéke régidban ez az érték nulla volt, mivel az 6sszes vizsgalt egyed ugyanazzal a
szibériai 6z haplotipussal rendelkezett, ezért itt a haplotipusok szdma is minddssze egy volt.

A legtobb haplotipust a Pilis és Kozép-Dunantul populaciéknal mutattuk ki, azonban a
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haplotipus diverzitds nem ezeknél volt a legnagyobb. A maga 0,978 értékével a Gdcsej
populécid bizonyult vizsgalatunkban a legdiverzebbnek, tekintve, hogy az ott talalhato tiz
egyed kilenc haplotipussal rendelkezett. Magas, 0,9 feletti értékeket mutattak még a Bukk
és Hortobagy populéaciok is. A kulonbségek atlagos szamanak értéke megadja egy
populacion beliil minden haplotipus par k6zott eléforduld nukleotid kilénbségek atlagos
szamét. Ez az érték Hortobdgy populacioban a legnagyobb, a populacié barmelyik két
szekvencidjat 6sszehasonlitva azok atlagosan 16-17 nukleotidban kildnb6znek egymastol.
Hasonl6an magas értéket mutatott Kelet Szatmar-Bereg populacio is, ahol ez atlagosan 16
nukleotid. Kiugréan magas értéket mas populacié nem mutatott. Zemplén kornyéke

populécidban ez az érték nulla volt.
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5.2 A hazai 6zek és a tobbi eurdpai és azsiai orszdg ozeinek viszonya

Az eurdpai viszonylatban végzett 6sszevetést sajat szekvencidinkkal egyutt 1940 db eurdpai
6zszekvenciaval és 126 db szibériai 6zszekvenciaval végeztik 622 bazispar illesztési
hosszUsagon. Ez a szakasz megegyezett a hazai illesztésnél hasznalt 611 bazispar hosszu
szakasszal, azonban t6bb szekvencia inzerciokat tartalmazott. A NETWORK szoftver altal
alkotott grafban (6. abra) az eurdpai 6z haplotipusok a kordbban méar Randi és mtsai. (2004)

altal leirt elklonllést mutattak, tehat a nyugati, centralis és keleti kladokba rendezdédtek.
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6. abra: A sajat és mas hazai haplotipusok 0sszevetése mas eurdpai és szibériai 6z haplotipusokkal. Azokat a
szibériai 6zh6z sorolddo haplotipusokat, amelyekkel csak eurdpai 6zek rendelkeztek kékkel, amelyekkel
szibériai és eurdpai 6zek is egyarant mutattak pirossal jeldltik. A haplotipusokat 4brazolé gocpontok
szinkdddal vannak jeldlve, méretiik egyenesen aranyos a hozzajuk tartoz6 egyedek szamaval. A gdcpontok
szinkodjai a mintak szarmazasi helyét abrazoljak, egy gocponton beliil eléforduld tébb szin esetén azok
aranyosak a mintaszdmmal. A haplotipusok kozotti dsszekottetések hosszai pedig a haplotipusok kozotti
genetikai tavolsagot szimbolizéljak.

Akarcsak a hazai 6sszevetésben, a szibériai 6z haplotipussal rendelkez6 6zek (6. abra: kék
nyillal a csak europai 6zbdl kimutatott haplotipusok, piros nyillal az eurdpai és szibériai
6zbol egyarant kimutatott haplotipusok) itt is elkiiloniiltek az eurdpai 6zektdl és a szibériai
6zek haplotipusaival alkottak egy csoportot, szignifikans tavolsagot mutatva az eurdpai 6z
kladok egymashoz viszonyitott genetikai tdvolsagahoz kepest A szibériai 6z csoport a

legszorosabb rokonsagot a keleti klad haplotipusaival mutatta, és egyarant tartalmazott
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szibériai 6zeket és szibériai mtDNS-el rendelkez6 eurdpai ézeket is. Ez 1ényeges kiillonbség
a hazai 0Osszevetéshez képest, ahol a szibériai csoport a centrélis kladdal mutatott
legszorosabb rokonsagot. Eurdpai 6z mtDNS-el rendelkezé szibériai 6z haplotipus nem
fordult el6 a kutatasunkban, igy az eurdpai 6z kladok csak a faj haplotipusait tartalmaztak.
A legtobb haplotipust mutat6 klad a centralis, mig a legkevesebbet mutatd a nyugati volt. A
vizsgélt haplotipusok kozil a hazai 6zallomany a legszorosabb rokonsagot a szerbiai

6zallomannyal mutatja, de genetikai kozelséget mutat olasz haplotipusokkal is.

A magyarorszagi egyedek eurdpai 6znek megfelel6 haplotipusai (az dbran piros szinnel jel6lt
gocpontok) a centralis és a keleti kladba, tartoznak, a nyugatiban nem fordultak el6. Az
Osszes vizsgalt 6zszekvencia koziil 264 haplotipust azonositottunk, azon beliil 194 eurdpai
és 79 szibériai haplotipust. Ezek koziil 6t haplotipus az, amiket kimutattunk mind eurdpai,
mind szibériai 6zekbdl (8. tablazat). A hazai populaciokban, azon belil is Zemplén kérnyéke
és Kelet Szatméar-Bereg populacioban ¢16 szibériai mtDNS haplotipussal rendelkez6 eurdpai
6zek Lengyelorszagban, valamint Oroszorszag nyugati és Szamara régioiban ¢16 6zek egy
része kdzos haplotipussal rendelkezett (6. abra: 9-es szamu piros nyil) a nagy foldrajzi

tavolsag ellenére.

8. tAblazat: A 6. dbra piros nyilakkal jelolt szibériai 6z haplotipussal rendelkez6 egyedeinek szarmazasi
helyei a két vizsgalt faj, az eurdpai 6z és szibériai 6z szerint csoportositva

NYIL SZAMA EUROPAI OZ SZIBERIAI OZ
7 Oroszorszag, Moszkva régio Oroszorszag, Altaj régio,
Szamara régio
8 Oroszorszag, nyugati régioé Oroszorszag, Tuva régio
9 Magyarorszag, Zemplén kérnyéke,  Oroszorszag, nyugati régio,
Kelet Szatmar-Bereg; Szamara régi6

Lengyelorszag, Przemysl

10 Oroszorszag, Moszkva régio Oroszorszag, Szamara régio,
Kurgan régio
11 Oroszorszag, Moszkva régio Oroszorszag, nyugati régiod
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6. KonklUzio és diszkusszio

Az eurdpai 0z jelenlegi geografiai és genetikai mintdzata magaban hordozza a jégkorszakok
glaciélisainak és interglacialisanak hatésat a faj korabbi terjeszkedésere [30], illetve rokon
fajaval a szibériai 6zzel valo introgresszidjanak hatéasat is [5]. Ez a mar kordbban masok altal
[30][31] leirt kladokba vald betagozodas formajaban jelenik meg. Ezek a keleti, a centralis
és a nyugati klad. Ezt a kladrendszert el6szor targyalo cikk a nyugati kladba egy kulonallo,
Kizarolag az Ibériai-félszigeten €16 6zek csoportjat sorolta [30], &m ezt Plis és mtsai (2022)
[31] tanulméanya kibdvitette Kozép- és Kelet-Europdban talalt nyugati kladba tartozo
haplotipusok leirdsaval, ezzel egy megszakitott elterjedésti klad képét adva. Ezt a sajat
kutatadsunkba bevont szekvenciakbol kapott eredmények is megerdsitették, ahol az eurdpai
és szibériai 6zekkel valo 0sszevetése soran a nyugati kladba sorolhatok olasz, svajci, lengyel

és 0rosz eurdpai 6zekb6l nyert haplotipusok is (6. abra).

Az europai 6zek rokon fajukkal, a szibériai 6zzel vald introgressziojuknak koszonhetéen
szamos europai 6z rendelkezik szibériai 6z mitokondridlis DNS-el. Ennek a jelenségnek
koszonhetéen kapcsolddik ebbe a kladrendszerbe a szibériai 6z is. Az emlitett Plis és mtsai.
[31] altal leirt tanulmany szerint a szibériai 6zek csoportja a centralis kladdal mutatott
legszorosabb rokonsagot, de kutatasunk ezzel ellentétesen a keleti kladhoz kapcsolta dket,
azon belil is egy gorog haplotipushoz &lltak a legkdzelebb. Ez a jelenség feltételezhetéen a
két kutatéas altal felhasznalt szekvenciak eltérése miatt adddott, valamint abbdl kifolydlag,
hogy mi a rokoni kapcsolat jobb felderitésére felhasznéaltunk minél tobb szibériai 6zhoz
tartozo kontroll régid szekvenciat is. A két faj dsszevetésénél az is megmutatkozott, hogy
mig nem kevés eurdpai 6z hordozott szibériai 6z mtDNS-t, addig nem talaltunk olyan
szibériai 6zet, ami a kontroll régio alapjan az eurdpai 6zekhez tartozna. Ennek két lehetséges
oka lehet. Az egyik, hogy a nagy szamu eurdpai 6z szekvenciaval ellentétben viszonylag kis
szamu szibériai 6z szekvenciahoz fértiink hozza, és annak is egy jO része olyan tavoli
orszagokbdl szarmazott, mint Korea vagy Kina. A masik lehetséges, és mas kutatasok [87]
[88] altal valoszinisitett magyarazat, hogy a két faj eltéré mérete és viselkedése miatt az
eurdpai ndstények vagy nem parzanak szibériai himekkel, vagy képtelenek a nagyobb
meéretii hibrid utodokat vilagra hozni, esetleg a hibrid borjak holtan jonnek a vilégra, illetve
az F1 generaci6 bakjai infertilisek. Ebbdl kifolyolag egy aszimmetrikus hibridizacio fordul

el a két faj kozott, ahol gyakoribb az eurdpai him és a szibériai néstény kozotti sikeres
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utddnemzés [4]. Ezt a maltbeli hibridizaciot szdmos tanulmany aldtdmasztotta [4][5][31], de

talaltak példat recens hibridizéciora is [3].

A hazai 6zek esetében el0szor egy hosszabb szakaszon, 877 bazisparon illesztettiik a sajat
szekvenciainkat, aminek elemzeésével 0©sszesen 31 haplotipust taldltunk, amihez
hozzdadddott egy 32. rovidebb illesztésen is jol elkiiloniild haplotipus, ami a hosszabb
illesztés vizsgalatabol a rovidsége miatt kimaradt. Erre a vizsgalatra azért volt sziikség, mert
az Osszehasonlitasra felhasznalt kutatasok jelentds tobbségében a kontroll régid egy joval
rovidebb szakaszét szaporitottak fel. A révidebb vizsgalt szakasz pedig ltalaban kevesebb
variabilis poziciot, igy kevesebb haplotipust is jelent. Ez jol latszik abbol, hogy a 611 bp
hosszu illesztésnél mar csak 21 haplotipus kertilt el az altalunk szekvenalt 6zekbdl, mivel
sok szekvencianal a haplotipusokat elvalasztd varidbilis szakasz levagodott. A rdvid
illesztésen dsszesen 39 haplotipust talaltunk, amibél 13 ujnak szamitott hazankra nézve, tiz

pedig elétte még le nem irt haplotipus volt.

Magyarorszag foldrajzi elhelyezkedése alapjan atmenetet képez Kozép- és Kelet-Eurdpa
kozott, ennek megfelelden a NETWORK szoftver altal alkotott grafok a hazai allomany
mitokondrialisan eurdpai 6zekhez tartozo részét a centrélis és a keleti kladokba sorolta (5.
abra). A hazai vizsgalt 6zek tobbsége a centralis kladba tartozott, kevesebb egyedet lett a
keleti kladhoz rendelve, a két klad még sem mutat radikalis regionalis elkilonulést. Az egyes
haplotipusok tdbb, akar egymastdl relativan tavol elhelyezkedd populacidban is
el6fordultak.

A vizsgalt 6zek egy része a szibériai 6znek megfelel haplotipust mutatott. Ezek az 6zek az
altalunk vizsgalt populaciok alapjan gyakrabban fordultak elé az orszag keleti részében,
akércsak a nagy Eurdzsiai osszevetésben, ahol inkabb keleti iranyba né a gyakorisaguk,
kozeledve a szibériai 6z mai elterjedéséhez. Ez a korabban Plis és mtsai. [31] altal leirt
tanulmanyban feltételezett terjedésiiket tamasztja ala, miszerint az eredetileg Azsiaban
eléforduld szibériai 6z nyugat felé iranyuld kolonizacidja miatt jelent meg a szibériai
haplotipus. Feltételezhetéen a szibériai 6zek, vagy a szibériai haplotipussal rendelkez6
eurdpai Ozek terjedésében a természetes akadalyok, mint a folyok, hegyek nem feltétlen
jelentenek akadalyt, ugyanis egyes szibériai haplotipusok olyan eurdpai és szibériai 6zekben
voltak egyarant megtalalhatoak, melyek kozott nagy volt a foldrajzi tavolsag. Ez a 8.
tablazatban lathatd adatokbol jol latszik, hiszen példaul kelet Magyarorszagon es

Lengyelorszagban el6forduld szibériai mtDNS-el rendelkezé eurdpai 6z haplotipus
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eléfordult Oroszorszag nyugati régidjaban, valamint Szamara régidban ¢16 szibériai

Ozekben.

Az europai 6zek posztglacialis terjedését az emlitett Plis és mtsai. altal irt tanulmany [31]
szintén részletezi. A sikeres rekolonizécié egy valtozatos demografiai képet eredményezett
Eurdpa szerte, ahol az egyes haplotipusok tobb orszégban is el6fordulnak. Ez a kép hazankra
is jellemz6, ahol nem mutatkozik az egyes haplotipusok regiondlis elktlonilése a legtobb
populéaciondl. Erésen szignifikans kilonbséget a populaciok kozott csak a Kelet Szatmar-
Bereg és Zemplén kornyéke régiok és a tobbi populécié kozott, szignifikans kilonbséget
pedig a Viharsarok régid €s a Duna nyugati oldalan 1év6 vizsgalt régiok kozott mutattunk ki
(6. tablazat). Az elobbi valosziniileg a szibériai haplotipus keletfelé novekvé eléfordulasa
miatt alakult ki, valamint mert a Zemplén kornyéki populacié csupan egy haplotipussal
rendelkezett (7. tablazat). Az utobbi esetben (Viharsarok régid) a kiilonbség adédhat a
geografiai akadalyok miatt fellép6 valds izol&cids hatasbdl — eme populécié esetében
ugyanis a Duna és Tisza is akadalyként van jelen ellentétben a tdbbi, szignifikans

kilonbséget nem mutat6 populéacioval -, de lehet akar a kis mintaclemszam miiterméke is.

A legtdbb populécié kozotti alacsony kilonbség adodhat az 6zek rendkiviili adaptacios
képességébdl [17] és a természetes akadalyok lekiizdésébol a terjeszkedéstk sordn. A
vizsgalt hazai haplotipusok kozott csak a szibériai haplotipusokban talalhatd keleti
eurdpai 6zekben vald eléfordulasanak novekedése nyugatrol kelet felé haladva, &m eredhet

abbdl kifolyodlag is, hogy viszonylag alacsony mintaelemszammal dolgoztunk.

Mindezek alapjan igazsagugyi peres esetekben, mint az orvvadéaszat, a vadgézolas, a
trofeakkal vald visszaélés soran talalt allati maradvanyok geografiai beazonositasa és
populéaciokba valo rendelése kizardlag a kontroll région alapulé modszerrel nem lehetséges.
A kutatdsunkban azonban megmutatkozott az Gzpopulaciok nagyfokti haplotipus
diverzitasa. A Magyarorszagi 6zek Osszesitett haplotipus diverzitasa 0,945-nek adodott.
Osszehasonlitasképpen Olano-Marin és mtsai. (2014) [5] munkajaban a lengyelorszagi 6zek
0,714 és 0,844 kozotti haplotipus diverzitasa mar magasnak szamitott, egy olasz
populéaciokkal foglalkozo kutatasban [76] ez az érték 0,404 és 0,935 kdzott valtakozott, mig
egy egész Eurdpat feloleld vizsgalatban [30] a haplotipus diverzitasa 0,280 es 0,970 kozott
mozgott. A hazai gimszarvasokndl Skog és mtsai. (2009) [89] Altal talalt haplotipus

diverzitas minddssze 0,23 volt, ellentétben a teljes eurdpai populécio egyiittes vizsgalatanal

25



kapott magas, 0,96 értékkel. Mindezekbdl latszik, hogy a vizsgalt kontroll régio alapjan a
hazai Ozpopulacié kifejezetten valtozatosnak mondhaté a Zemplén kornyéki populécio
kivételével. Az eredmények arra mutatnak, hogy a kontroll régi6 alkalmas lehet kizarasos
vizsgalatokra, igy egy értékes kiegészité marker lehet a blinligyi nyomozas soran. Kilénosen
olyan esetekben, ahol a helyszinr6l szarmazo6 allati szovetek és maradvanyok degradalodtak,
vagy csak kis mennyiségben allnak rendelkezésre, igy mas modszerek kevesbe vagy

egyaltalan nem vezetnek eredmenyre (pl. nuklearis DNS vizsgalatok).

A kutatds nagyobb mintaszammal valé folytatasa és tobb régiobol szarmazo minta gytjtése
egy még részletesebb képet mutatna a hazai 6zallomany genetikai 6sszetételérdl és annak

kiilonb6z6 kutatdsokban vald hasznosithatosagarol.
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7. Osszefoglalo

Az eurdpai 6z (Capreolus capreolus) széles korben elterjedt, Magyarorszagon is nagy
szdmban ¢l0 faj, amely szdmos esetben esik vadgazolds, orvvadaszok altal elkovetett
illegalis elejtés és trofedval vald visszaelés aldozatava, illetve kozlekedési balesetek

okozojavéa, aminek bizonyitasa sokszor csak genetikai modszerekkel lehetséges.

Mivel a hazankban ¢él6 6zekrdl jelenleg csak korlatozott genetikai informéacio all
rendelkezésre, célunk egy szélesebb korli hazai feltérképezés volt a mitokondrialis genom
genetikai kapcsolatat a tobbi europai populéacitéval, figyelembe véve a faj kozeli rokonaval,
a szibériai 6zzel (Capreolus pygargus) valo introgressziojat. Felmértiik tovabba a kontroll
régio alkalmazhatésagat a populaciok elkilonitésére és az egyedek régidkhoz valo
rendelésére, valamint az anyai vonalak kizarasos vizsgalatokra valé alkalmassagat.

crer

elejtett 6zekbdl vett szovetmintakat (n=43) hasznaltunk fel. A kivont DNS-t a mitogenom
kontroll ~ régidjara tervezett primerpar segitségével polimerdz lancreakcidban
sokszorositottuk, tisztitottuk majd  szekvenaltuk. A  kapott szekvencidkat a

referenciagenomra illesztettiik €s meghataroztuk az egyes mintak haplotipusat.

A sajat szekvenciainkat kiegészitettik a GenBank-bol letoltott, mas hazai teriiletekrél
szarmazo egyedek szekvenciaival (n=75), igy 6sszesen 38 haplotipust talaltunk a hazai
dzeknél. Ezek koziil 13 0 volt hazankra nézve, illetve tiz még eddig le nem irt haplotipus.
Eddigi eredményeink alapjan az egyes haplotipusok tobb, egymastol tavol esd populdcioban
is eléfordulnak. Igy a kontroll régi6 alapjan nem lehet a populaciokat elkiiloniteni — amit
statisztikai modszerrel (F statisztika) is alatdmasztottunk — és az egyedek geografiai

meghatarozasa sem lehetséges.

Ugyanakkor, mivel az anyai vonalak nagy diverzitast mutatnak, a kontroll régié vizsgalata
alkalmas lehet kizarasra, ezaltal pedig bizonyos, igazsagugyi szempontbdl is relevans
kérdések megvalaszolasara. A kutatds folytatdsaként tervezziikk a hazai 6zallomany
autoszomas genetikai markerekkel (mikroszatellitak) torténd felmerését, amely az egyedi

szintli azonositas mellett az allomanyok régionként valdo megkiilonbdztetését is eldsegitheti.
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8. Summary

The European roe deer (Capreolus capreolus) is a widespread and abundant species in
Hungary, which is frequently the victim of poaching and trophy abuse, as well as they may
cause traffic accidents, which can often be proven only by genetic methods.

As recently only limited genetic information is available on roe deer in our country, our aim
was to conduct a widespread mapping using the control region of the mitochondrial genome
(mitogenome). In addition, the genetic relationship of the domestic deer population with
populations in other European countries was investigated, taking into consideration the
introgression of its relative species, the Siberian deer (Capreolus pygargus). We also aimed
to assess the applicability of the control region for determining the population origin and
assignment of individuals to certain regions, and the suitability of maternal lines for

exclusion testing.

In our research, we used tissue samples (n=43) taken from legally harvested deer by
professional hunters from several regions of the country. The extracted DNA was amplified
by polymerase chain reaction (PCR) using a primer pair designed for the whole control
region of the mitogenome. PCR products were purified and sequenced and the obtained
sequences were aligned to the reference genome and the haplotype of each sample was

determined.

Our own sequences were supplemented with the sequences of individuals from other
domestic areas (n=75) downloaded from GenBank, so a total of 38 haplotypes were found
in the Hungarian roe deer populations. Among these haplotypes, 13 were newly detected in
Hungary, of which ten have not been described before. Based on our results, the same
haplotypes can occur in several populations far apart from each other. Hence, it is not
possible to distinguish populations based on the mitochondrial control region alone, nor to
determine individuals geographically, which was supported by statistical methods (F

statistic) as well.

At the same time, since maternal lines show great diversity, investigation of the control
region can be suitable for exclusion and thus for answering certain questions that are also
relevant from legal point of view. As a continuation of this research, we plan to survey the
domestic deer population with autosomal genetic markers (microsatellites), which, in
addition to identification at the individual level, may also help to distinguish herds by

geographic region.
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