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ÖSSZEFOGLALÁS
Az európai muflon (Ovis aries musimon) hazánkban csaknem 13 ezres állománnyal 
rendelkezik és jelentős vadgazdálkodási értéket képvisel. Mivel az itt élő muflonok 
genetikai vizsgálatáról nem áll rendelkezésre adat, a szerzők különböző, megbíz-
hatóan tipizálható markertípus alkalmazhatóságának felmérését tűzték ki célul. A 
kutatáshoz 80 darab, a Cevidae családjából származó tetramer szerkezetű nukleáris 
mikroszatellita-markert teszteltek, ill. szekvenálták a mitokondriális kontrollré-
giót. Tíz egyed vizsgálata alapján három polimorf mikroszatellita-lokuszt és egy 
haplotípust kaptak, amely alapján a vizsgált magyarországi állomány vélhetően 
kicsi genetikai diverzitással rendelkezik. 

SUMMARY
Background: The European mouflon (Ovis aries musimon) boasts a population of 
almost 13,000 in Hungary and holds significant value in game management due 
to its game meat and horn trophies. Since there is no data on genetic investiga-
tions of the mouflons in this region, the authors initiated this survey to test the 
usability of various markers.
Objectives:  The authors aim to evaluate cross-specific (Cevidae) tetranucleotide 
microsatellite markers capable of monitoring diversity and individual identifica-
tion. Additionally, they plan to assess maternal lineage diversity based on the 
mitochondrial control region sequence.
Materials and Methods: In this preliminary study, the authors examined ten 
mouflon individuals from the Pilis mountain region. The tested 80 tetranucleotide 
microsatellites originating from the suborder Ruminantia. Published PCR protocols 
were available for all markers in the original species, which were adapted and opti-
mized for mouflon samples. Subsequently, these PCR fragments were analyzed 
by capillary electrophoresis, and polymorphic markers were identified. Regarding 
the mitochondrial marker, the sequence of almost the entire control region was 
determined using the Sanger method using primers previously described in sheep.
Results and Discussion: Only 20 microsatellite markers provided PCR products 
of sufficient quality and quantity, resulting in the detection of three polymor-
phic markers with two alleles each. Regarding the mitochondrial control region, 
only one haplotype was identified. Our pilot study demonstrates the feasibility 
of cross-species markers and their primers in mouflon.  Consistent with other 
international research on the species, our results suggest a potential low genetic 
variation in the Hungarian population, likely due to a genetic bottleneck, founder 
effect, and inbreeding. Given the limited number of polymorphic markers and 
allele polymorphism, the current set should be supplemented with more poly-
morphic markers from closely related species, and testing of mouflon samples 
from different regions is important.
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A hegyvidéki Szardínia és Korzika kivételével Euróbában nem őshonos muflont 
1732-től telepítették a kontinensre, országunk mai területére pedig először 1901-
ben került Gyimesről Füzérradványba [9, 10]. Egészen 1942-ig a további telepítésre 
használt egyedek is mind ezen állományból kerültek ki [11], ekkor a hazai muflo-
nok száma elérte a kb. kétezret [9]. A második világháborút követően azonban az 
egyedszám kb. 50–100 egyedre esett vissza [9, 11]. A helyzet javítása érdekében 
indult betelepítéseknek köszönhetően, a ’70-es években a muflonállomány komoly 
növekedésnek indult [9]. Napjainkban az ország valamennyi középhegységében 
előfordul [12, 13], a populációk azonban általában szigetszerűen vannak jelen [13] 
és a vérfrissítés hiánya miatt az állomány beltenyésztéses leromlásnak van kitéve. 
Egy franciaországi vizsgálat során azt találták, hogy mind a mufloncsigák mérete, 
mind az egyedek testtömege csökkenést mutatott az évtizedekkel korábbi álla-
potokhoz viszonyítva, és ennek okaként a nem szakszerű vadászatot, azaz a jó 
genetikai állományú állatok kilövését jelölték meg [14]. A muflonvadászatra való 
kereslet Magyarországon is folyamatosan nő. Trófeája mellett a húsa és a bőre 
is hasznosításra kerül, azonban a legnagyobb értéket az állat jellegzetes csiga 
alakú visszahajló szarva, az úgynevezett mufloncsiga képezi [15, 16]. Az állomá-
nyunk 1997 óta folyamatosan növekszik – 10 ezer körüli példányszámról 12–13 
ezer példányra emelkedett –, ezzel párhuzamosan a vadaskerti elejtések száma 
szintén egyre több [12].

EDDIGI GENETIKAI KUTATÁSOK MUFLONBAN ÉS MÁS ROKON FAJOKBAN
A kezdeti, vércsoportantigének és fehérjék azonosításán alapuló kutatásokat [17–21] 
már az ezredforduló előtt felváltották a DNS-szintű vizsgálatok [22]. A muflonok-
ban történt eddigi genetikai tesztek nagyrészt Európában [1, 23–29], azon belül 
is Franciaországban [22, 30–41], Szardínián [14, 35, 36, 42–44], és Cipruson [45, 
46] koncentrálódtak. Ezen kívül Amerikából [47, 48] és Ázsiából [1, 28, 29, 49–52] 
is rendelkezünk számos, muflonokon végzett genetikai kutatással. A különböző 
genetikai markerekkel végzett széles spektrumú, különböző célú kutatást az  
1. táblázatban foglaljuk össze.

Az állományok genetikai összetételének ismerete lényeges információkkal szol-
gál az állományok dinamikájával, fennmaradásával és túlélésével kapcsolatban, 
ill. hozzájárul a populációk fenntartható kezeléséhez, és az emberi tevékenységek 
negatív hatásainak minimalizálásához. A genetikai diverzitás kapcsolatban lehet 
egyes betegségek megjelenésével és a populációk szaporodásbiológiai mutatóival, 
a jerkék és anyajuhok termékenységével, valamint megvilágítják egyes gének örök-
lődésének mechanizmusait. Az igazságügyi célból végzett vizsgálatok kiemelkedő 
fontosságúak lehetnek a muflonokat érintő vadorzás és élelmiszer-hamisítási 
ügyekben. Az összehasonlító genetikai vizsgálatok muflonok és juhok között hoz-
zájárulnak a genetikai hasonlóságok és különbségek feltárásához, a köztük lévő 
hibridizációs hatások, valamint az alfajok/fajták kialakulásának megértéséhez.

GENETIKAI MARKEREK KIVÁLASZTÁSA
A különböző célú genetikai vizsgálatokhoz leggyakrabban a nukleáris mikrosza-
tellitákat (STR: short tandem repeat) és a mitokondriális kontrollrégiót vizsgálják 
(1. táblázat). Gyakori előfordulásuk és a kevesebb genotipizálási hiba miatt mik-
roszatellitákon belül, különösen igazságügyi célokra, javasolt a négy bázispár 

Az európai muflon eredetét illetően több bizonytalanság áll fenn. A tudomány 
jelenlegi állása szerint a házi juh (Ovis aries) egy visszavadult alfaja [1–4], amely 
feltehetően 5–6 ezer évvel ezelőtt, mint szőrös juh, kiszorult a tenyésztésből. 
Egyes kutatások azonban különálló fajként (Ovis musimon) hivatkoznak rá [5–8], 
amely kialakulásának része lehetett egy mára kihalt, eddig ismeretlen juh fajjal 
való hibridizáció [1].

Hazánk mai területére 
először 1901- ben 

kerültek muflonok

Jelenleg a hazai 
állomány 12-13000 

egyedre tehető
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ismétlődésű tetranukleotidokat alkalmazni [53–57]. Az ennél rövidebb ismét-
lődő egységeket tartalmazó di- és trimer mikroszatelliták kevésbé egyértelműen 
meghatározhatók, mivel nagyobb valószínűséggel eredményeznek műterméket 
a PCR-reakció során [53, 56]. Az adott faj genetikai diverzitásának felmérésére 
alkalmas markerkészlet fejlesztésének első lépése a lokuszok keresése. Ez történ-
het a célfaj genomszekvenciájának vizsgálatával [57], vagy korábbi publikációban 
más, rokon fajokra leírt markerek kiválasztásával [43, 54, 56, 58, 59]. Ezt követően 
tesztelni és optimalizálni kell a PCR- programot, hogy a célfajban is specifikus, 
megfelelő mennyiségű és specificitású eredményt kapjunk. Mivel sem a muflonra 
sem a házi juhra nem áll rendelkezésre tetramer mikroszatellita-markerszett, 
a közelebbi rokonfajokban pedig szinte kizárólag csak dinukleotid mikroszatel-
lita-markereket alkalmaznak, így a szarvasfélék családjába (Cervidae) tartozó 
távolabbi rokonfajoknál leírt primerpárokat választottunk tesztelésre. A taxonon 

1. TÁBLÁZAT. Genetikai vizsgálatok muflonban és rokonfajokban

TABLE 1. Genetic studies in mouflon and related species

EM: európai muflon, AM: ázsiai muflon, CipM: ciprusi muflon, KorM: korzikai muflon

EM: European mouflon, AM: Asian mouflon, CipM: Cypriot mouflon, KorM: Corsican mouflon

Vizsgált markerek Vizsgált fajok Vizsgálat célja Referencia

Mikroszatelliták
EM, CipM, kőszáli kecske, 

háziasított juhfajták

fajmegőrzés, 
parazita rezisztencia, 

igazságügyi vizsgálatok, 
introgresszió, hibridizáció

[14, 22, 25–27, 31, 37–40, 
43–50]

MHC gén EM, háziasított juhfajták
parazita rezisztencia, 

fajmegőrzés
[34, 39]

Y-STR, Y-SNP, SRY
EM, háziasított juhfajták, kanadai 

vadjuh, urial, argali
Y kromoszómához kötött 
öröklődés, introgresszió

[24] 

MT1 melatonin-
receptor gén

EM szaporodásbiológia [42]

Endogén retrovírus 
markerek

EM, háziasított juhfajták introgresszió, hibridizáció [26, 27]

mRNS, mikroRNS EM, háziasított juhfajták termékenység [80]

SNP-k (kazein 
génekben, teljes 

genomban)

EM, ÁM, muflon-juh hibridek, 
háziasított juhfajták

fajták eredete, introgresszió [28, 51, 52, 78]

Mitokondriális DNS 
(Cytb, kontroll régió, 

12S rRNS)

EM, CipM, KorM, kőszáli kecske, 
zerge, urial, argali, háziasított 

juhfajták

húsvizsgálat, fajmegőrzés, 
igazságügyi vizsgálatok

[14, 23, 35, 40, 41, 44–46]

Teljes genom 
szekvenálás

EM, AM, urial, szibériai juh, 
alaszkai vadjuh, argali

genomi információk kutatáshoz [1, 29]

Az adott faj genetikai 
diverzitásának 

felmérésére alkalmas 
markerkészlet 

fejlesztésének első 
lépése a lokuszok 

keresése
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belül a markerek primerkötő régiója gyakran konzervált, ennek köszönhetően 
pedig sok primerpár több fajban is fel tudja sokszorosítani ugyanazt a szakaszt. 
Ehhez egy korábbi közleményben publikált 80 darab markert kívántuk első körben 
tesztelni, mivel ezek már legalább két szarvasfajra működtek, utalva konzervatív 
jellegükre, valamint mindhez rendelkeztünk a szükséges jelölt primerekkel és 
kiindulási PCR-protokollal [60]. A mitokondrális kontrollrégió vizsgálatára a házi 
juhban (Ovis aries) működő primerpárok tesztelését terveztük.

ANYAG ÉS MÓDSZER

MINTAGYŰJTÉS ÉS DNS-KINYERÉS
A vizsgálatokhoz 10 muflonegyedtől származó izom- vagy szőrösbőr-szövetmintát 
használtunk fel, amelyek 2019 és 2023 között kerültek kilövésre a Pilisi Parkerdő 
Zrt. területén. A DNS kinyerése FavorPrepTM Tissue Genomic DNA Extraction Mini 
Kittel (Favorgen Biotech Corp, Ping-Tung, Taiwan) történt a gyártó által megadott 
protokoll szerint. A DNS tisztítását követően annak minőségét 150 Volton 40 percig 
futtatva GelSafe (Danagen, Barcelona, Spanyolország) gélfestékkel festett 1%-os 
agarózgélen elektroforézissel ellenőriztük. Az egyedeket kétfajta markertípussal, 
nukleáris mikroszatellitákkal és a mitokondriális kontrollrégióval vizsgáltuk.

MIKROSZATELLITA-VIZSGÁLATOK
A 80 STR marker tesztelését első körben a hozzájuk leírt PCR beállítások alapján 
kíséreltük meg [60]. Amennyiben a kapott termék minősége (pl.: melléktermék 
jelenléte) vagy mennyisége nem volt megfelelő, abban az esetben az eredeti 
protokollt módosítottuk. Ehhez különböző anellációs hőmérsékleteken teszteltük 
a PCR során sokszorosított fragmenseket, segítve így a hőmérsékleti optimum 
megállapítását. A további vizsgálatokban alkalmazott két optimalizált protokoll 
kizárólag az primertapadási hőmérsékletben tér el: 60 (mp) másodperc 94 °C-on, 
majd 32 ciklus 30 mp denaturáció 94 °C-on, 60 mp primertapadás 58 °C vagy  
63 °C-on, 40 mp elongáció 72 °C-on, ezt követően pedig 20 perc végső elongáció 
72 °C-on. Az optimalizált PCR-t követően az allélek elválasztása és detektálása 
kapilláris elektroforézissel ABI Prism3500 GeneticAnalyzer készüléken (AppliedBi-
osystems, Foster City, USA), GeneScan™-500 LIZ™ méret standard segítségével 
történt. Ehhez a termékek floureszcens jelölésére volt szükség, amihez az úgyne-
vezett „farkazásos” jelölési módszert alkalmaztuk [61]. Az eredmények kiértékelé-
sére az OSIRIS programot 2.16 (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/osiris/) használtuk.

A leolvasott allélhosszak alapján a GenAlEx v6.5 szoftver segítségével meg-
határoztuk a genotípusokat, ill. a poliporfizmust mutató lokuszok esetében a 
megfigyelt és várt heterozigozitást [62, 63].

MITOKONDRIÁLIS KONTROLLRÉGIÓ VIZSGÁLATA
A kontroll régió sokszorosítására a korábban házi juhokra leírt primereket (MtOA_
F15400 5’-ACACCCAAAGCTGAAGTTCTAC-3’ és MtOA_R592 5’- AGAAGGGTATAAAG-
CACCGCC -3’) és a hozzá tartozó PCR-protokollt alkalmaztuk [64, 65].

A sikeres amplifikációt követően a PCR-termékeket GenEluteTM PCR Clean-Up 
Kit (Sigma–Aldrich, St. Louis, USA) segítségével tisztítottuk, majd mindkét 
irányban szekvenáltuk a BigDye® Terminator v.3.1 Cycle Sequencing Kittel (App-
liedBiosystems, Foster City, USA). A szekvenált termékek kimutatása ABI Prism 
3130XL Genetic Analyzer (Applied Biosystems, Waltham, MA, USA) készüléken 
történt. A forward és reverz szekvenciákat illesztettük és szükség esetén kor-
rigáltuk a SequencherTM 5.4.6 szoftver (Genes Codes Corp, Ann Arbor, MI, USA) 
segítségével. A konszenzus szekvenciákat ezután a GenBankban (https://www.
ncbi.nlm.nih.gov/genbank/) tárolt más kutatásokból származó szekvenciákkal 
hasonlítottuk össze.

Szarvasfélék, ill. juhok 
genetikai vizsgálatára 

kifejlesztett markereket
teszteltek 

10 muflon mintáján

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/
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EREDMÉNYEK

A mikroszatelliták tesztelése során a 80 darab markerből 20 eredményezett 
megfelelő minőségű és mennyiségű terméket az optimalizált PCR beállításokat 
követően (2. táblázat). A kapilláris-elektroforézises detektálással az egyik marker 
(ApoV43) három termékcsúcsot eredményezett, amelyet a PCR beállítások változ-
tatásával sem tudtunk kiküszöbölni, így ezt a lokuszt kivettük az elemzésekből.

A megmaradt 19 markerből három bizonyult polimorfnak két-két alléllal  
(2. táblázat). A tíz egyedből ezek alapján két-két genetikai profil egyezett. A vár-
ható heterozigozitás 0,18 és 0,49 között, míg a megfigyelt heterozigozitás 0,2 és 
0,5 között alakult.

A kontrollrégió esetében mind a tíz egyed ugyanazt a haplotípust mutatta, 
amelyet PP782052 kódszámmal feltöltöttünk a GenBank adatbázisába. A Gen-
Bankban elérhető szekvenciákkal való összehasonlítás során három 100%-os 
egyezést találtunk, amelyek közül kettő (AY091487 és HM236185) németországi 
európai muflonokból, míg a harmadik (KF938360) egy kazahsztáni ázsiai muflon-
ból lett kimutatva.

2. TÁBLÁZAT. A muflonokban működő 20 keresztspecifikus marker adatai

TABLE 2. Data of 20 cross-specific markers operating in mouflons

*: a markerek fluoreszcens jelölése a [61] alapján történt, T: anellációs hőmérséklet, Na: allélok száma, Ho és He: megfigyelt és 
várt heterozigozitás, Ref: a markereket először leíró cikkek referenciái és a származási faj

*: fluorescent labeling of the markers was done according to [61], T: annealing temperature, Na: number of alleles, Ho and He: 
observed and expected heterozygosity, Ref: references of the articles describing the markers for the first time and the species 
of origin

Jelölés Anell. T Na Ho He Eredeti faj Ref.

C229 A 63 °C 2 0,20 0,18

Cervus elaphus [56]T108 C 63 °C 1 0,00 0,00

T156 C 63 °C 1 0,00 0,00

T507 D 63 °C 1 0,00 0,00

Mgou19 A 58 °C 1 0,00 0,00
Mazama gouazoupira [81]

Mgou21 C 58 °C 1 0,00 0,00

OheH B 58 °C 1 0,00 0,00

Odocoileus hemionus [53]OheI A 58 °C 2 0,50 0,49

OheK D 58 °C 1 0,00 0,00

C105 C 58 °C 1 0,00 0,00
Cervus canadensis [58]

T115 A 63 °C 1 0,00 0,00

Capcap15 C 63 °C 1 0,00 0,00 Capreolus capreolus [57]

SBTD04 A 58 °C 1 0,00 0,00
Odocoileus hemionus sitkensis [82]

SBTD06 B 58 °C 1 0,00 0,00

ApoV43 A 58 °C 1 0,00 0,00

Axia porcinus [83]

ApoV47 B 63 °C 1 0,00 0,00

ApoV53 D 63 °C 1 0,00 0,00

ApoV94 D 58 °C 2 0,20 0,42

ApoV135 B 58 °C 1 0,00 0,00

ApoV145 D 58 °C 1 0,00 0,00

A mikroszatelliták 
tesztelése során a 

80 darab markerből 
20 adott megfelelő 

PCR-terméket
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MEGVITATÁS

A kutatás keretein belül olyan rendelkezésre álló, rokon kérődzőfajokban működő 
mitokondriális és nukleáris markereket teszteltünk, amelyek potenciálisan alkal-
masak lehetnek a muflon populációk diverzitásának felmérésére, monitorozására, 
ill. az egyedi és anyai leszármazási vonalak azonosítására. 

A nukleáris mikroszatellitáknál a 80 vizsgált markerből mindössze 20 adott 
megfelelő PCR-terméket az optimalizáció után, amely a markerek forrásfaja és 
a muflon közötti genetikai eltéréseknek tudható be. Ezen mutációk a primerkötő 
régió szekvenciájának megváltozását és ezáltal a primer DNS-hez való kötődésének 
optimum változását okozhatják [66, 67]. A tíz egyeden 19 markerből kapott poli-
morfizmusadatok alapán a vizsgált muflonok csekély genetikai diverzitással ren-
delkeznek, hasonlóan más, szigetszerűen izolált muflonpopulációk vizsgálatának 
eredményeihez [34]. Azonban azzal a megfigyeléssel is számolni kell, hogy a 
hosszabb repetíciós (tetra-, penta-, hexamer) egységekből álló mikroszatelliták 
kisebb mértékű polimorfizmussal rendelkezhetnek a di-, ill. trimer szerekezetű 
társaiknál [53]. A viszonylag nagyobb távolság a muflonok és a szarvasfélék ‒ ame-
lyekből a tesztelt markerek származtak ‒ között, szintén magyarázhatja, hogy a 
szarvasokban változatosságot mutató lokuszok muflonban limitált polimorfizmust, 
ill. monomorf (egy allélos) tulajdonságot mutatnak.

A mitokondriális kontrollrégió esetében mindösszesen egy haplotípust találtunk 
mind a tíz vizsgált egyednél. Kis haplotípusdiverzitás-eredményeket kaptak más 
országokban végzett hasonló  jellegű kutatások is [14, 24]. Mivel a kontrollrégió 
mint mitokondriális marker anyai öröklődésű, így a nőivarú egyedek migrációs 
képessége jelenti az egyetlen átmozgási lehetőséget a populációk között [30, 
38]. A legtöbb kérődzőre jellemzően főként a hímek vándorolnak, így az eltérő 
anyai vonalak keveredése egymáshoz közeli populációk között sem feltétlenül 
megy végbe [30, 38]. A változatosságot így főként a beltenyésztés mértéke és 
az alapító egyedek kezdeti változatossága alakítja ki, amelyek közül egyikről sem 
állt rendelkezésre információ.

Az összességében kimutatott csekély genetikai változatosság mögött azon-
ban több egyéb tényező együttes hatása állhat. Ilyen pl. a faj viszonylag nagy 
területhűsége [68–71]. Bár a kosok nagyobb migrációs hajlandóságot mutatnak a 
jerkéknél, ennek mértéke mégis kicsi más fajokhoz viszonyítva [72–74]. A muflon 
más populációiban több kutatás is azt mutatta ki, hogy a nőivarú egyedek azon 
a területen maradnak, ahol nevelkedtek, míg a hímek a szaporodási időszak alatt 
kis mértékben ugyan, de átvándorolhatnak egyik területről a másikra a párzási 
kényszer miatt [14, 30, 38]. Abban azonban eltérés lehet, hogy egyes populációk 
kosai mekkora távolságot hajlandóak átmozogni két előfordulási terület között. 
Magyarországon az állomány általában szigetszerű elterjedést mutat [13], amely 
a különféle betelepítések során alakult ki [9–11, 75]. Bár a számára kedvező élőhe-
lyeken a szabadjára engedett egyedek képesek fennmaradni és gyarapodni, a 
tapasztalat azt mutatja, hogy az új területek meghódítására kevéssé képesek [9]. 
A másik ok az alapító egyedek kis száma lehet, ami telepítésenként legtöbbször 
csak pár tucat egyedet jelentett [11], és azok is sokszor hasonlóan kis kezdeti 
számból felgyarapítot forráspopulációkból származtak [76], ezzel tovább csök-
kentve a génállomány változatosságát. A ma Európában megtalálható muflonok 
szinte kizárólag Szardíniáról és Korzikáról származnak [77]. A korábbi Habsburg 
birodalomhoz tartozó legtöbb területre Németországból vitték be a fajt [11], 
így ennek az alapító populációnak a szűkös készleteiből merített a magyar és a 
feltételezhetően a többi környékbeli populáció is [9, 11], ráadásul az eredetinek 
számító szardíniai és korzikai populációk genetikai változatossága is kicsi jelenleg 
[14, 78]. Ugyanakkor a napjainkban fellelhető változatosság nem feltétlen árulkodik 
a telepítési hullámok során meglévő génkészletről. Az eredeti élőhelyén védelmet 
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élvező faj több konzervációt célzó kutatás alanya [14, 40, 43, 78], és ezek alapján 
mindkét szigeten a túlvadászat és területvesztés következtében egy vagy több 
genetikai beszűkülésen (ún. palacknyak-hatás) ment át a populáció, amelyek 
pontos idejét nehéz megállapítani.

A muflon ezen faktorok és kombinációik eredményeképpen a nemzetközi vizs-
gálatok alapján kisebb genetikai diverzitást mutat más vadászható fajokhoz képest 
[53, 56, 57]. Ez megnehezíti a megfelelő, polimorf markerek szelekcióját, de nem 
teszi lehetetlenné, és semmiképp nem indokolatlanná. Éppen a faj beszűkült 
genetikai változatossága szorgalmazza még inkább a széleskörű vizsgálatára és 
monitorozására alkalmas markerkészlet kifejlesztését, amely segítségével akár 
telepítési tervek is kidolgozhatóak a jövőben. Az eddigi 19 működő markert érde-
mes ezért más populációkban is tovább vizsgálni, mivel a kismértékű átjárás miatt 
az egyes populációkban monomorf lokuszok polimorfak lehetnek a területenként 
eltérő allélfixáció miatt. A jövőben szintén fontos lenne további, közelebbi rokon 
fajokból származó tetramer szerkezetű mikroszatelliták tesztelése.
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