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1 Rövidítések jegyzéke 

AmelX: Amelogenin X 

AmelY: Amelogenin Y 

bp: bázispár 

BSA: szarvasmarha szérum albumin (bovine serum albumin) 

Btk: Büntető Törvénykönyv 

Cc: Capreolus capreolus 

Ce: Cervus elaphus 

CBD: Biológiai Sokféleség Egyezmény (Convention on Biological Diversity) 

CITES: Egyezmény a Veszélyeztetett Vadon Élő Állat- és Növényfajok Nemzetközi 

Kereskedelméről (Convention on International Trade in Endangered Species of Wild Fauna 

and Flora) 

COI: citokróm C oxidázt I. alegység 

CWD: krónikus sorvadásos betegség (chronic wasting disease) 

CytB: citokróm B 

Dd: Dama dama 

D-loop: kontroll régió 

Fst: fixációs index 

Gst: géndifferenciálódási együttható 

Hd: haplotípus diverzitás 

He: várt heterozigozitás (expected heterozygosity) 

Ho: megfigyelt heterozigozitás (observed heterozygosity) 

k: haplotípusok száma 

LAMP: hurokközvetített izotermikus amplifikáció (loop mediated isothermal amplification) 

MAVOSZ: Magyar Vadászok Országos Szövetsége 

mp: másodperc 

mtDNS: mitokondriális DNS 

mtKR: mitokondriális kontroll régió 

n: mintaelemszám 

Na: allélszám (number of alleles) 

nDNS: nukleáris DNS 

Ne: effektív allélszám (number of effective alleles) 
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P(ID): identitás valószínűség érték (probability of identity) 

p: valószínűségi érték (probability) 

PCR: polimeráz láncreakció (polymerase chain reaction) 

PIC: polimorf információtartalom (polymorphic information content) 

π: nukleotid diverzitás 

PRNP: prion protein 

RFU: relatív fluoreszcencia egység (relative fluorescence unit) 

RMP: egyezési valószínűség (random match probability) 

S: polimorf pozíciók száma 

SNP: egypontos nukleotid polimorfizmus (single nucleotide polymorphisms) 

SRY: Y-kromoszomális nemmeghatározó fehérjét kódoló gén (sex-determining region Y 

protein gene) 

STR: rövid tandem ismétlődés (short tandem repeat) 

UV: ultiraviola 

ZFX: X-kromoszómán lévő cink-ujj fehérjét kódoló gén (zinc finger X-chromosomal protein 

gene) 

ZFY: Y-kromoszómán lévő cink-ujj fehérjét kódoló gén (zinc finger Y-chromosomal protein 

gene) 
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2 Összefoglalás 

A Magyarországon élő trófeás fajok mind kulturális mind pénzben mérhető értéke jelentős. 

Közülük is kiemelendőek a nagy testű trófeás fajok, mint az európai őz (Capreolus capreolus), 

európai muflon (Ovis aries musimon), gímszarvas (Cervus elaphus), illetve dámszarvas 

(Dama dama), amelyek hazánkban bírált trófeái világviszonylatban is kimagaslóak. A trófeák, 

valamint a vadhús értéke miatt azonban az orvvadászat és egyéb illegális tevékenységek 

célpontjaivá váltak. Az ilyen jellegű törvényszegések bizonyítása azonban sok esetben 

rendkívül nehéz, mivel nem csak az elkövető személye, de maga a bűncselekmény ténye is 

sokszor kérdéses. Olyan helyzeteknél, ahol morfológiailag már nem felismerhető forrású 

nyomok (darabolt hús, vérfolt, szőrszál stb.) alapján lehetséges csak például összekötni a 

gyanúsítottat a helyszínnel, ott nagy segítséget jelenthetnek a genetikai vizsgálatok. 

A vizsgálati kérdéstől függően más-más genetikai markerek alkalmasak azok 

megválaszolására. Bizonyos esetekben elegendő az ivarazonosítás, míg más esetekben faj-, 

illetve egyedazonosításra lehet szükség. A kutatásom célja olyan módszerek fejlesztése volt, 

amelyek az igazságügyi nyomozások előmozdításában segíthetnek a négy, már említett hazai 

trófeás faj esetében. Ivar-, és fajazonosítási módszereket dolgoztam ki a három agancsos 

fajra, míg a mitokondriális kontroll régiót és különböző nukleáris mikroszatellitákat teszteltem 

mind a négy faj esetében. Az adott fajok genetikai összetétele tükrözi a jelenlegi populációikat 

kialakító tényezők, mint a jégkorszak és az azt követő térhódítás, valamint az ember által 

történő betelepítések és túlvadászat hatásai. 

Az ivarazonosításra AmelogeninX és Y, illetve SRY markereket, míg fajazonosításra a citokróm 

B markert használtam sikeresen. A kontroll régió populációs szintű azonosításra nem volt 

alkalmas, de európai őznél, gím-, illetve dámszarvasnál megfelelőek lehetnek kizáráson 

alapuló vizsgálatokra még annak ellenére is, hogy a dámszarvas más populációkhoz 

hasonlóan hazánkban is alacsony haplotípus diverzitással rendelkezik. A DeerPlex és STRoe 

deer panelek alkalmasnak bizonyultak a hazai gímszarvas és őz populációk egyedi 

azonosítására, a dámszarvasra pedig 99 tetramer mikroszatellitából sikerült 14 polimorf 

markert kiválasztanom hasonló célra. Az európai muflon volt az egyedüli faj, ahol egyetlen 

haplotípus fordult elő a kontroll régió vizsgálata során és mindössze három, alacsony 

heterozigozitást mutató polimorf mikroszatellitát sikerült találnom. Ennél a fajnál kiterjedtebb 

mintavételre és további markerek bevonására lesz szükség. 

Összességében a kitűzött célok négyből három fajnál teljesültek, az eredmények pedig a 

jövőben segítséget nyújthatnak a hazai vadállományt érintő igazságügyi esetek 

megoldásában. 
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3 Summary 

The trophy animals living in Hungary hold significant cultural and economic value. Among 

them, large species such as the European roe deer (Capreolus capreolus), European mouflon 

(Ovis aries musimon), red deer (Cervus elaphus), and fallow deer (Dama dama) are 

particularly noteworthy, as the trophies judged in Hungary from these species are regarded as 

outstanding worldwide. However, due to the high value of both trophies and game meat, these 

animals have become prime targets for poaching and other illegal activities. Proving such 

violations, however, is often extremely difficult, since not only the identity of the perpetrator but 

even the occurrence of the crime itself may be questioned. In cases where suspects can only 

be linked to the scene through morphologically unrecognizable traces (such as cut meat, blood 

stains, or hair), genetic testing can provide valuable support. 

Depending on the research question, different genetic markers are required. In some 

instances, sex determination is sufficient, while in others, species or even individual 

identification is necessary. The aim of my research was to develop methods that advance 

forensic investigations for the four local trophy species mentioned above. Sex and species 

identification techniques were developed for the three antlered species, and both the 

mitochondrial control region and a range of nuclear microsatellites were tested across all four 

species. The genetic composition of each species reflects the historical factors shaping their 

populations, including the ice age and subsequent expansion, as well as human-mediated 

recolonisation and overhunting. 

AmelogeninX/Y and SRY markers proved effective for sex determination, while the cytochrome 

B marker was successfully applied for species identification. The mitochondrial control region 

did not prove suitable for population-level identification, but it may still be valuable for 

exclusion-based studies in European roe deer, red deer, and fallow deer, even though, like 

other populations, fallow deer in Hungary display low haplotype diversity. For individual 

identification, the DeerPlex and STRoe deer panels were effective in local red deer and roe 

deer populations. and in fallow deer, 14 polymorphic markers were selected from 99 tetramer 

microsatellites by the end of testing. In contrast, the European mouflon showed only a single 

control region haplotype and three polymorphic microsatellites with low heterozygosity. For this 

species, more extensive sampling and additional markers will be necessary. 

Overall, the research goals were achieved for three out of four species, and the results will 

support future judicial investigations including wildlife cases in Hungary.  
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4 Bevezetés 

A vadvilág védelme egyre nagyobb figyelmet kap mind hazai, mind nemzetközi szinten, mivel 

a különféle emberi hatások a világ valamennyi részén veszélyeztetik az őshonos állatfajokat 

és ökoszisztémát. Ilyen hatások például az emberiség növekedésével és terjeszkedésével járó 

élőhely beszűkülés, a különféle állatfajok betelepítéséből vagy behurcolásából fakadó 

őshonos állatok kiszorulása, vagy a veszélyeztetett állatokat különösen érintő illegális 

kereskedelem és orrvadászat [1–4]. A vadvilággal kapcsolatos illegális cselekedetek 

nemzetközi jelentőségét és volumenét jól mutatja, hogy anyagi következményeit tekintve az 

első tíz legnagyobb forgalmat lebonyolító bűnágazat közé sorolható a világon [5]. A vadon élő 

állatokat érintő illegális tevékenységek visszaszorítása, megelőzése és a károk mérséklése 

nemzetközi szinten is kihívás [6]. Az ilyen irányú törekvéseket követő tényleges intézkedések 

azonban szinte mindig az adott országra hárulnak, még a nemzetközi egyezmények 

betartatása esetén is. Ebből kifolyólag az egyes országok a vadászat tisztaságának 

megőrzése érdekében többnyire saját módszereket dolgoznak ki [7–12]. 

A magyarországi vadászterületeket nem csak hazai vadászok látogatják előszeretettel, hanem 

külföldi vadászok is nagy számban érkeznek, főleg szervezett vadászatok résztvevőiként. Ezt 

jól mutatja, hogy a tavalyi évben az általam vizsgált négy trófeás faj átlagosan 30 százalékát 

külföldi vadászok terítették le [13]. A vadászatra épülő tevékenységek mára jelentős iparággá 

fejlődtek, komoly bevételt hozva ezzel mind a helyi vadásztársaságoknak, mind az államnak. 

A hazánkban honos vadonélő fajok közül az aganccsal rendelkező állatok különösen kedvelt 

célpontjai a vadászatnak. Az innen kikerülő trófeák világviszonylatban is kiemelkedőek. Az 

elmúlt tíz évben a bírálatra kerülő trófeák átlagosan 94%-át tették ki együttesen az őz, gím-, 

illetve dámszarvas agancsok, valamint a muflon csigák [13]. Mindemellett a trófeákon túl az 

állatok bőre és húsa is komoly értéket képvisel. 

Azonban pont az értékük miatt ezek a fajok gyakori célpontjai az orvvadászatnak és egyéb 

illegális tevékenységeknek.  A magyar vadászat nemzetközi hírű, ezért a vadászat 

tisztaságának megőrzése nem csak etikai kérdés. A szabályoktól való eltérések általában 

jogkövetkezményekkel is járnak. A természetes környezet és a biodiverzitás megóvása 

mellett, vagy éppen azok ellenére felmerülő gazdasági szempontok – mint a vadorzás, 

agancsgyűjtés vagy illegális élelmiszerkereskedelem – szintén büntető- és polgárjogi 

eljárásokat indukálnak. A Büntető Törvénykönyv (Btk.) szerint orvvadászatnak minősül, ha 

valaki nem rendelkezik megfelelő engedélyekkel (fegyverhasználati- és vadászati engedély), 

ha nem vadászati idényben (azaz tilalmi időben), illetve nem engedélyezett napszakban folytat 

vadászatot, valamint, ha tiltott eszközöket vagy módszereket alkalmaz a vad elejtése során 

[14]. Ezen felül a vadászati idény az egyes fajok, illetve azok különböző életkorú és ivarú 



11 
 

egyedeire is eltér. Számos ilyen jogosulatlan vadásztevékenységről adnak hírt évente, 

melyekben vadászíjjal, illetve illegálisan szerzett és tartott lőfegyverrel jutnak vadhúshoz az 

elkövetők (www.police.hu). Ezen cselekedetek tetemes pénzbírsággal, a felszerelés 

elkobzásával vagy akár három évig terjedő szabadságvesztéssel is büntethetőek. 

A jogi eljárások során a genetikai bizonyítékok szerepe hozzáférhetőségük és 

megbízhatóságuk miatt napjainkra nagymértékben felértékelődött, így a megfelelő 

igazságügyi eszköztár kifejlesztése és megalapozása ezen a területen is egyre nagyobb 

mértéket ölt [15]. Az igazságügyi genetika egy alkalmazott tudományág, amely a biológiai 

anyagmaradványokat molekuláris genetikai technikák alkalmazásával vizsgálja. Ezáltal egy 

olyan eszköz, melynek segítségével a kriminalisztikai hipotézisek megerősíthetők, vagy 

elvethetők, igazolva adott esetben a bűncselekménnyel fennálló kapcsolatot. A nagyfokú 

segítséget jelentő, modern igazságügyi genetikai módszerek alkalmazása, valamint az 

adekvát genetikai információk megbízható és szakszerű adatbázisba történő szervezése a 

humán DNS vizsgálatokhoz hasonlóan rendkívül kiszélesíti azon esetek körét, melyek 

tisztázása eddig csak részlegesen vagy egyáltalán nem valósulhatott meg [16]. 

5 Irodalmi áttekintés 

A konzervációbiológiai vizsgálatok során már több trófeás vadonélő faj esetében alkalmaztak 

ivarazonosításra [17–22], vagy egyedi, esetleg populációs szintű határozásra alkalmas 

sejtmagi [23–25] vagy mitokondriális [26–29] genetikai markereket. Azonban, habár a 

konzervációbiológia a vadon élő állatok genetikai vizsgálatában komoly szerepet vállal, a 

jelenleg alkalmazott módszerek és markerek többsége a jogalkalmazói elvárások feltételeinek 

nem, vagy csak részben felelnek meg. A hatósági felhasználás követelményeit a 

jogszabályokon kívül nemzetközi standardok és szakmai ajánlások határozzák meg [30–34]. 

Így mindamellett, hogy a vadon élő állatok genetikai vizsgálata Magyarországon is 

megkezdődött, az igazságügyi célú, a hazai és nemzetközi jogviták rendezésére szolgáló 

vizsgálómódszerek csak részben állnak a hatóságok, illetve a jogi- vagy természetes 

személyek rendelkezésére [12, 25, 35]. A hazai vadállománnyal kapcsolatos adatokkal külföldi 

források nemigen rendelkeznek, az igazságügyi szempontrendszernek megfelelő genetikai 

markerek pedig számos Magyarországon élő fajra nézve kidolgozatlanok. 

Mindezen előzmények megalapozzák a szükségességét olyan genetikai markerkészletek 

kifejlesztésének, amelyek megbízhatóan és könnyen alkalmazhatók, és igazságügyi 

vizsgálatokra is alkalmasak a haza trófeás vadfajok esetében. 

http://www.police.hu/
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5.1 A vizsgált fajok általános bemutatása 

Vizsgálatom alanyául a magyar faunában honos négy trófeás kérődzőt, az európai muflont 

(Ovis aries musimon), és a szarvasfélék (Cervidea) családjába tartozó európai őzet 

(Capreolus capreolus), a gímszarvast (Cervus elaphus), illetve a dámszarvast (Dama dama) 

választottam (1. ábra). A vaddisznót leszámítva ez a négy faj kerül legtöbbször terítékre a 

hazai nagyvadak közül [13]. A trófea, valamint a vadhús értéke miatt mind a négy faj kiemelt 

célpontja az orvvadászatnak és egyéb illegális tevékenységeknek. Mindemellett a vizsgálat 

megkezdésekor még egyik fajra sem állt rendelkezésre DNS alapú, igazságügyi 

felhasználásra alkalmas ivari-, egyedi-, vagy anyai leszármazás megállapítására alkalmas 

módszer, a hozzá tartozó megfelelő elemszámú genetikai adatbázissal. Gímszarvas esetében 

Szabolcsi és mtsai. korábban már összeállítottak egy egyedi szintű azonosításra alkalmas 

genetikai markerszettet, ez azonban akkoriban csak két hazai populációra lett tesztelve [25]. 

Dámszarvasoknál és európai őznél szintén megkezdődött a sejtmagi- illetve mitokondriális 

genom alapú diverzitás felmérése egyes régiókban, ugyanakkor országosan kiterjedt 

vizsgálatok itt sem történtek [36–38]. 

 

1. ábra A négy vizsgált faj: gímszarvas bika (bal felső), dámszarvas bika (jobb felső), őzbak (bal alsó), 

és muflon kos (jobb alsó). 
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A fajok hazai és nemzetközi jelentősége, a belőlük származó trófea, vadhús és bőr értéke, az 

ezekből kifolyóan jelen lévő orvvadászat és egyéb visszaélések kockázata, valamint a 

nemzetközi igazságügyi standardoknak is megfelelő genetikai módszerek hiánya indokolta a 

kiválasztott fajok vizsgálatát célzó módszerek fejlesztését. Az általam kiválasztott fajok 

mindegyikének elterjedését és genetikai állományát különböző tényezők alakították a 

történelem folyamán, amit figyelembe kellett vennem a kutatás során (2. ábra). 

 

 

2. ábra A négy vizsgált faj hazai állománya 2024 tavaszán [13]. 

5.1.1 Dámszarvas 

5.1.1.1 A faj eredete és elterjedése 

A dámszarvas a világ majdnem minden kontinensén jelen van, ezáltal kozmopolita 

elterjedésűnek mondható, azonban jelenlegi elterjedési területét főleg számos emberi 

transzlokációnak köszönheti [39–41]. Korábban a mezopotámiai dámvaddal (Dama 

mesopotamica) együtt alfajként tartották számon, de a genetikai vizsgálatok által 

bizonyosságot nyert a kettő faji elkülönülése [39, 42, 43]. Nevével ellentétben a faj eredetileg 

eurázsiai elterjedésű volt, azonban a Pleisztocén jégkorszakok alatt szinte teljes egészében 

kipusztult Európából, ami akkor a fő elterjedési területét képezte [40, 44, 45]. A kedvezőtlen 

időszakokat a mai kutatások szerint mindössze a déli területeken, név szerint a Balkánon és 

Anatóliában vészelte át [43, 46]. Őshonos populáció csak Törökországban maradt fent, amit 

több genetikai vizsgálat is igazol [46]. Más szarvasfélékkel ellentétben az utolsó jégkorszakot 
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követően a refúgiumokból nem ment végbe a kontinens visszahódítása, amely mögött 

vélhetően az állomány olyan mértékű genetikai beszűkülése állhat, amely miatt elvesztette az 

alkalmazkodó képességét [41]. 

A faj mesterséges betelepítésének első hulláma már a Neolitikumban megkezdődött, melynek 

folyamán azt elsőként az Égei-tenger egyes szigeteire, mint Kréta és Rodosz vitték magukkal 

az akkor élt emberek, majd később a Bronzkorban a mediterrán területeken nyugat felé 

haladva is betelepítették [40, 46, 47]. Az egyik legnagyobb hatást a faj meghonosítására 

azonban a Római Birodalom gyakorolta, mivel terjeszkedésük során a dámszarvast Nyugat-, 

Észak- és Közép-Európa számos régiójába is magukkal vitték [38]. Ennek eredményeképpen 

a faj elterjedési területének nyugati határa egészen a mai Portugáliáig és a spanyol 

szigetvilágig kitolódott, de olyan területekre is a rómaiak juttatták el az dámvadat, mint 

Britannia [48–50]. Ezt követően a középkorban újabb betelepítési hullámok mentek végbe 

Észak-Európában és a Brit-szigeteken, ahonnan a faj a Római Birodalom bukása után 

kipusztult, ami nagyban hozzájárulhatott a faj jelenlegi ottani állományának kialakításához [38, 

46]. A későbbiekben a 18. és 20. század között további nagyobb transzlokációk történtek, 

melynek eredményeképpen a faj Ázsiát – a Kis-Ázsiai populáció kivételével – és az Antarktiszt 

leszámítva ma már minden kontinensen jelen van [51, 52]. Ebbe beletartoznak olyan eredeti 

elterjedési területétől távoli helyek is, mint Új-Zéland, az Ausztrál szigetvilág vagy a Karib-

tenger térsége [51, 52]. 

Magyarországi betelepítésének pontos ideje és körülményei vitatottak. Mint Európa legtöbb 

térségéről, így hazánkból is kipusztult a faj a Pleisztocén során. Legkorábbi említése IV. Béla 

idejéből származik, majd egy 1504-es királyi rendeletben is felbukkan, valamint Mátyás király 

vadaskertjében is tartották [53, 54]. Azonban számottevő állományról ekkor még nem 

beszélhetünk. A fajt valószínűleg a 17. században hozták be Gyulaj környékére. Nagyobb 

szabadon élő populációról először csak ezt követően tesznek említést. A mai populációk 

kialakulásához a 20. században végbemenő országon belüli betelepítések is nagy mértékben 

hozzájárultak [37, 55]. 

5.1.1.2 A faj állománya és vadászata 

A vadászok által igencsak kedvelt, különleges formájú, egyedi agancsán kívül az állat bőrét és 

húsát is hasznosítják. Vadászatára több országban is komoly ipar épül. Ezt igazolja, hogy 

Európában az állomány 1984 és 2020 között ötszörösére duzzadt, míg ugyanebben az 

időszakban a faj vadászatának mértéke hatszorosára emelkedett [56]. Magyarországon 

jelenleg több, mint 40 ezer egyedet számláló állomány található, melynek mérete 

tendenciózusan növekszik [13]. Ennek minden évben körülbelül 40%-a terítékre kerül [13]. A 

kedvelt vadászterületei a fajnak az ország több különböző térségében elszórtan találhatók 
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[13]. A hazánkból kikerülő trófeái értékesek, a C.I.C (International Council for Game & Wildlife 

Conservation) ranglista első 50 trófeájának 60%-át hazánk adja [57]. Egy tavaly ősszel 

Veszprémvarsány határában elejtett egyed trófeája pedig 242,7 ponttal a világranglista élére 

emelkedett [58]. Az elejtett egyedek bírálatra kerülő trófeái közül az utóbbi tíz évben átlagosan 

34 százalék lett érmes [13]. Csak a legutóbbi, 2024-es vadászati idényben 2241 darab érmes 

trófea született, amiből 975 arany, 643 ezüst és 623 bronz volt [13]. 

5.1.2 Gímszarvas 

5.1.2.1 A faj eredete és elterjedése 

A gímszarvas (Cervus elaphus) eredetileg Kirgizisztán és Észak-India területéről származik 

[59], azonban a késő Pleisztocéntől számítva Európa szerte már az egyik leggyakoribb 

nagyméretű emlős az archeológiai leletek között [60, 61]. Ősi csontmaradványok 

radiokarbonos kormeghatározása alapján ez idő alatt az elterjedési területe dinamikusan 

változott a kontinenst borító jégtakaró kiterjedésének függvényében, a faj visszaszorulását 

majd újra elterjedését eredményezve [60, 61]. A hidegebb, glaciális időszakokat három fő dél-

európai refúgiumban vészelte át, az Ibériai-félszigeten és az ezzel kapcsolatban lévő 

Délnyugat-Franciaországban, a mai Balkán-félsziget és Görögország területén, valamint az 

olasz félszigeten [62–64]. Bár egyes kutatások arra engednek következtetni, hogy a korábban 

feltételezettnél északabbra fekvő refúgiumokban is megmaradt a faj [60, 65]. Az utolsó 

jégkorszak végét követően ezekből történt Európa rekolonizációja [62–64]. A mai populációk 

genetikai képe is jól tükrözi a térhódítás útvonalát és kiterjedését [62–64]. A gímvad jelenleg 

egész Európában elterjedt, bár olyan helyekre, mint például a Brit-szigetek, ember által lett 

visszatelepítve, továbbá vérfrissítés gyanánt többször telepítettek át egyedeket egyik 

populációból a másikba, vagy rekolonizáltak olyan területeket, ahonnan a faj korábban már 

eltűnt [27, 66–71]. Az alfajok száma és azok elkülönítése hosszú ideje vita tárgyát képezik. 

Hazánkban jelenleg egy alfajt ismernek el (Cervus elaphus hippelaphus) [59]. 

Európa szerte különböző tényezők veszélyeztetik a faj génkészletét és így hosszú távú 

fennmaradását. A beltenyésztés [72–74], a szikaszarvassal való hibridizáció [75–78], vagy az 

adott populáció alacsony genetikai variabilitása [27, 79] mellett az emberi behatások, mint a 

nem megfelelő vadgazdálkodás [80, 81], az élettér visszaszorulása vagy fragmentációja [82–

84] jelentik napjainkban a legnagyobb kihívást. 

5.1.2.2 A faj állománya és vadászata 

A gímszarvas, mind Európa szinten, mind hazánkban az egyik legnemesebb vadként ismert. 

A legtöbb európai országban az állománya és az elejtett egyedek száma is növekedést 

mutatott az utóbbi évtizedekben [13, 85]. Az országunkban előforduló szarvasfélék közül a 

legnagyobb termetű, így húsa és trófeája is igen jelentős. A 2023/2024. vadászati évben a faj 
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terítéke tovább növekedett, így minden eddiginél nagyobb mértéket meghaladva a legális 

kilövések száma elérte a 88 501 darabot [13]. Ugyanebben a vadászati évben összesen 21 

124 db trófea került bírálatra, amelyből 6 776 db (32%) volt érmes, 870 arany-, 2 454 ezüst- 

és 3 452 bronzérmes trófeával [13].  

5.1.3 Európai őz 

5.1.3.1 A faj eredete és elterjedése 

Az európai őz (Capreolus capreolus) a kontinens egyik legelterjedtebb nagyvadja. 

Németországban feltárt fosszilis maradványok alapján előalakja, a Procapreolus sp. már a 

késő miocénben megtelepedett Nyugat-Európában [86]. A jégkorszakok folyamán sok más 

európai emlősfajhoz hasonlóan az őzek is a déli refúgiumokba szorultak vissza, majd az 

éghajlat kedvezőbbre fordulásával onnan kiterjedve népesítették be ismét a kontinenst [87]. 

Ezen leszármazási vonalak alapján három nagy kládot különítenek el: a keleti kládot (Balkán-

félsziget, Kelet-Európa és Görögország), a nyugati kládot (Ibériai-félsziget, Közép-, és Kelet- 

Európa), illetve centrális kládot (Észak-, Közép-, és Kelet-Európa, Ibériát is érintve) [87, 88]. 

Ezen felül a filogenetikáját még egy további tényező is alakította: az európai őz és rokonfaja, 

a szibériai őz (Capreolus pygargus) között mind recens [89], mind múltbeli [28, 88, 90] 

hibridizáció végbement. Ez utóbbinak nyomai még mindig jelen vannak egyes egyedek 

mitokondriumában az elterjedési területek ősi találkozási vonalán, mint például Lengyelország 

vagy Magyarország, annak ellenére, hogy az átfedési zóna azóta jóval keletebbre tolódott [28, 

88, 90]. 

Az eredetileg erdős sztyeppes területekhez kötődő fajt az erdőírtás az ősi élőhelyének 

elhagyására és a nyíltabb területek meghódítására késztette [91]. Jelenleg mindenütt 

megtalálható olyan elszigetelt területek kivételével, mint Szardínia, Korzika, Ciprus, Írország 

és a kisebb szigetek [92]. Elterjedési területének ilyen fokú kiterjedése nagyban köszönhető a 

rendkívüli alkalmazkodó képességének, amely lehetővé tette, hogy áttérjen a mezőgazdasági 

környezetre [93]. 

A második világháborút követő alföldi fásítási program jelentősen megváltoztatta az addigi 

tájképet a parcellás gazdálkodással, amely a faj számára új életteret jelentett [94]. A létrehozott 

úgynevezett mezővédő erdősávok és erdőfoltok új búvóhelyként szolgáltak az őzek számára, 

kicsalogatva azokat az erdőségekből a táplálékban bővelkedő és nyugodt nagytáblás 

mezőgazdasági területekre [93]. Erre az időre tehető a faj Duna-Tisza közi és tiszántúli 

térhódítása [94]. Az őz emellett jól tolerálja az új mezőgazdasági fejlesztéseket is, mint a 

gépesítés vagy a növényvédőszerek használata, tovább erősítve ezzel pozícióját más, 

kevésbé alkalmazkodóképes fajokkal szemben [93]. 
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Mindezek ellenére nem elhanyagolható továbbra sem az emberi tevékenységek hatása az 

őzre. Ilyen hatás például a populációk esetleges fragmentációja és izolációja az új, 

mesterséges akadályok (pl. utak, gátak, vasút, kerítések) építése által [95–98]. Az autópályák 

okozta hatást több helyen próbálják a vadak számára létesített alul és felüljárókkal enyhíteni 

[99], azonban ezek az őzek számára továbbra is egyfajta akadályt képeznek és nem képesek 

teljes mértékben kompenzálni az út elszigetelő szerepét [100]. Emellett az olyan területeken, 

mint Svédország, ahonnan a faj majdnem teljesen kipusztult a túlvadászat miatt, és a 

rekolonizáció pár maradvány populációból ment végbe [101], az alacsony genetikai diverzitás 

is problémát jelenthet [102]. 

5.1.3.2 A faj állománya és vadászata 

Az európai őz a legutóbbi jégkorszak óta igen jelentős állománnyal rendelkezik. Egy 

Európában végzett felmérés [92] szerint az egyedszám 1986 és a 2000-es évek között 6,2 

millióról 9,5 millióra, míg a terítékre került egyedek száma 1,7 millióról 2,7 millióra emelkedett, 

azonban lehetséges, hogy ez a szám akár ennek a másfélszeresét is eléri. Frissebb jelentések 

az állományt körülbelül 15 millió egyedre becsülik [92, 93]. Bár a különféle emberi hatások, 

mint a szinte korlátok nélküli vadászat, különösen a két világháború alatt, erősen megtizedelte 

számos ország őzállományát, a XX. század végére a populáció egyedszáma többé kevésbé 

helyreállt [103, 104]. Jelenleg a legnagyobb egyedsűrűségű területek Közép-Európában 

helyezkednek el [92]. 

Európa legkisebb vadászható agancsos fajaként az őz méltán vált hazánkban úgy ismertté, 

mint „mindenki nagyvadja”. Két ökotípusát különítik el a magyar vadászati szakirodalomban, 

az erdei és a mezei típust [93]. Ezek táplálkozásukban, viselkedésükben és 

agancsminőségükben is eltérnek egymástól [105]. Gazdasági jelentőségét a trófeáján kívül 

húsának kiváló minősége és a sportvadászok körében örvendő népszerűsége adja [106]. 

Habár agancsmérete és tömege nem vetekedhet a gím- és dámszarvasokéval, a fél 

kilogrammot meghaladó trófeák így is komoly értékkel bírnak [107]. A trófeáján kívül olykor az 

állat bőre és csökevényes szemfoga is hasznosításra kerül, ami gyöngyfogként is ismert [108]. 

Az első ismert terítékadat 1879-ból származik és 1950 példányt említ [93]. A 19-20. század 

fordulójára az állomány visszaesett az ellenőrizetlen vadászat eredményeképpen [94]. Mint 

sok helyen Európában, a világháborúk alatt a lakosság élelmezésére használt, a háborút 

követően pedig fegyveresen hazatérő katonák orvvadászata nyomán ritkított vadállomány 

egyedszáma erősen lecsökkent [109]. Így 1946-ra mindössze 10 ezer példányra becsülték a 

hazai létszámot [94]. Jelenleg elmondható, hogy még az 1984-ben feljegyzett 219 ezer 

példányhoz képest is jelentős, több, mint 369 ezres állománnyal rendelkezik országunk [13]. 

A növekedés annak ellenére sem állt meg, hogy a nyolcvanas-kilencvenes évekhez 
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viszonyítva ma háromszor annyi őz kerül kilövésre [13]. A hazánkban bírált trófeák mintegy 

kétharmada őzektől származik, amelyekből csak a tavalyi évben 567 arany, 1283 ezüst és 

2038 bronz trófea került ki [13]. 

5.1.4 Európai muflon 

5.1.4.1 A faj eredete és elterjedése 

Az európai muflon eredetét illetően a mai napig több bizonytalanság van, azonban a tudomány 

jelenlegi állása szerint a házi juh (Ovis aries) egy visszavadult alfaja (Ovis aries musimon) 

[110–113], de egyes kutatások különálló fajként, Ovis musimon néven hivatkoznak rá [49, 

114–116]. A juhok ősét körülbelül 11 ezer évvel ezelőtt háziasították az ázsiai muflonból (Ovis 

orientalis) [112, 117, 118]. Ezt követően haszonállatként az ember több térségbe is magával 

vitte, így Szardíniára és Korzikára is [111, 119]. A domesztikáció ezen első hulláma az 

úgynevezett szőrös juhokat eredményezte, azonban amikor a második hullámmal megjelentek 

a gyapjas juhok, azok jobb tulajdonságai miatt nagy mértékben kiszorították a korábbi típust 

[120]. Feltehetően ekkor, kb. 5-6 ezer évvel ezelőtt lett az európai muflon elődje magára 

hagyva, a megmaradt egyedek pedig visszatértek vad gyökereikhez [119, 120]. 

Az európai muflon kialakulásának továbbá része lehetett egy mára már kihalt, eddig ismeretlen 

juh fajjal való hibridizáció, ami a recens Ovis rendbe tartozó fajok között genetikai rokonság, 

és esetleges múltban történt introgresszió vizsgálata során merült fel [110]. Az egyes fajok 

vagy éppen alfajok közötti hibridizációval ma is számolni kell, melyet az európai muflon és házi 

juh esetében már több kutatás is kimutatott [120, 121], és ami tovább nehezíti a muflon 

eredetének vizsgálatát. 

Ami bizonyos viszont, hogy az európai muflon hosszú ideig nem volt jelen a kontinensen. Nagy 

valószínűséggel a neolitikum során a Földközi-tenger partvidékének számos pontjára eljutott 

az emberekkel, de Korzikával és Szardíniával ellentétben innen később kihalt, és egészen a 

18. századig nem is került vissza. Az első betelepítésekre csak az 1700-as években került sor, 

és ezek sem a szabad természetbe, hanem vadasparkokba történtek [122]. A faj 

meghonosításának úttörője egy magyar gróf, Forgách Károly volt, aki először Németországból 

hozatott be muflonokat vadaskertjébe, majd azok közül 100 példányt 1868-69-ben szabadon 

bocsátott a mai Szlovákiában található Ghymesi birtokán [123]. Az ország mai területén 

először 1901-ben, Füzérradványban került sor telepítésre Nagyapponyról, valamint a már 

említett Ghymesről származó egyedeket használva [124, 125]. Egészen 1942-ig a további 

telepítésre használt muflonok is mind ez utóbbi állományból kerültek ki [126]. Ennek 

eredményeként olyan vadaskertekbe jutott el a faj, mint Bakonynána, Bárdibükk, 

Gyarmatpuszta, Fehérvárcsurgó, Kaposmérő és Mátraszele [127], következésképpen az 

állomány az 1940-es évek elejére elérte a 2000 körüli számot [124]. 
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A második világháború azonban komoly hatást gyakorolt a hazai vadállományra, amely alól a 

muflon sem volt kivétel. A korábbi sikerekhez képest a példányszám ekkorra a becslések 

szerint 100 körülire esett vissza [124, 126]. A helyzet javítását célozva a Magyar Vadászok 

Országos Szövetsége (MAVOSZ) egészen a ’80-as évekig jelentős léptékű betelepítéssel 

válaszolt, ennek hatására pedig a ’70-es években a muflon állomány komoly növekedésnek 

indult [124]. Az intenzív telepítési program az ezt követő évtizedben azonban leállt, mivel a 

hatóságok nem adtak ki további engedélyeket. 

Napjainkban az ország valamennyi közép-hegységében előfordul a faj [13, 123]. A populációk 

azonban szigetszerűen vannak jelen [123], ami okot ad az aggodalomra a beltenyésztéses 

leromlás és a vérfrissítés hiánya miatt. Egy franciaországi vizsgálat során azt találták, hogy 

mind a mufloncsigák mérete, mind az egyedek testtömege csökkenést mutatott az 

évtizedekkel korábbi állapotokhoz viszonyítva, és ennek okaként a nem szakszerű 

vadgazdálkodást, és ezáltal a jó genetikai állományú állatok kiesését jelölték meg [121]. 

5.1.4.2 A faj állománya és vadászata 

Bár a muflonvadászatra való kereslet folyamatosan nő, ennek ellenére még az azt tartó 

vadaskertekben sem haladja meg annak aránya az 1-2%-ot [13]. Csak úgy, mint a többi 

kérődző nagyvadnak, a trófea mellett a húsa és a bőre is hasznosításra kerül. Azonban a 

legnagyobb értéket az állat jellegzetes csiga alakú visszahajló szarva képezi, az úgynevezett 

mufloncsiga [128, 129]. Ezek a 2023/2024-as vadászati idényben bírált trófeák közül 

mindössze a 1,9 százalékot tettek ki, ami az előző évekhez viszonyítva viszont növekedést 

jelentett [13]. A bírálatra kerülő 1 370 db mufloncsiga közül több, mint 48% érmes volt, 

összesen 155 arany-, 205 ezüst- és 304 bronzérmes született [13]. Annak ellenére, hogy 1997 

óta az állomány nem növekedett drasztikusan – 10 ezer körüli példányszámról 11-13 ezer 

példányra emelkedett – a kertben tarott muflonok aránya erőteljes növekedést mutatott az 

elmúlt 27 évben, 11%-ról 28%-ra emelkedve [13]. A vadaskerti elejtések aránya úgyszintén 

növekedett, 5 százalékról 12 százalékra, amely több, mint kétszerese a korábbinak [13]. 

5.2 Vadorzás és egyéb illegális tevékenységek 

Vadászati tevékenységet csak és kizárólag az arra jogosult személy, a törvény által vadászati 

célra engedélyezett eszközzel, és a meghatározott vadászati idényben végezhet. Hazánkban 

a vad védelméről, a szakszerű vadgazdálkodásról, és magáról a vadászatról az 1996. évi LV. 

törvény (ld. 1996. évi LV. törvény 37/A. §, 37/B. §), míg az orvvadászatról és annak bűntetőjogi 

következményeiről a Btk. 245. paragrafusa (Btk. 245. §) rendelkezik [14, 130]. Ezekben 

meghatározásra kerülnek a jelenleg engedélyezett vadászati formák, a vadászatra jogosult 

személyek köre és a kötelezettségeik, ezen kívül a vadászati jog haszonbérlésének módját is 

megadják. 
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Magyarországon a vad az állam tulajdonát képezi, így a vadászterületen elfogott, elejtett vagy 

begyűjtött vad, beleérte ebbe az állat különböző részeit is (úgymint a trófea, hullott agancs 

vagy elhullásból származó tetem), a területen vadászatra jogosult személy tulajdonát képezik 

[130]. Amennyiben a vad elejtése vagy befogása nem vadászterületen történik, úgy 

tulajdonilag vagy az élőhelyének megfelelő vadászterülethez tartozó vadászatra jogosult 

személyhez tartozik, vagy amennyiben ilyen nem igazolható, úgy a tulajdonjog a begyűjtés 

helyéhez legközelebbi vadászatszerületre száll [130]. Amennyiben ezen feltételek bármelyike 

is sérül, abban az esetben illegális tevékenységről van szó. Az orrvadászat ezek közül olyan 

vadelejtéseket foglal magába, amelyeknél az elkövető illegális módszerekkel vagy 

eszközökkel, fegyverhasználati engedély nélkül, az előírt vadászati idények kívül, 

vadászvizsga hiányában, vagy az adott vadászterületen jogosulatlanul történt [130]. 

Hazánkban az illegális vadászat gyökerei a 12-13. századra nyúlnak vissza, amikor a hűbérúr 

rendszer első alkalommal korlátozta a vadászatot, ezzel nehezítve az egyre növekvő 

népesség élelmezését, akik az éhezés nyomására orvvadászathoz folyamodtak [131]. 

Jelenleg azonban a vadorzás és egyéb, ebbe a körbe tartozó illegális tevékenységek döntő 

többsége gazdasági indíttatású, és nem megélhetési célú. 

Az ilyen jellegű elejtések során sokszor felmerül az állatkínzás problémája is, mivel az 

orvvadászok által használt eszközök vagy módszerek gyakran okoznak az állat számára 

szükségtelen szenvedést annak súlyosbításával vagy megnyújtásával [132, 133]. Ilyenek 

például a különféle hurkoló-, vagy lábfogó csapdák, esetleg mérgek, valamint olyan illegális 

eszközök, mint a hőkamerás távcső vagy az éjjellátó, melyek a segítségével az orvvadász az 

állatot annak bioritmusának nem éber szakaszában veszi célba, amikor az nem számít 

támadásra [134]. 

Az orvvadászat éppen ezért hatalmas károkat okozhat a populációra nézve, amelynek mind 

vagyoni, mind élelmiszerbiztonsági vonzata jelentős. Az anyagi kár forrásai többek között a 

kieső vadászati turizmus, valamint az értékes vadhús és trófeák eltulajdonítása, ami akár több 

száz milliós költségvetési kiesést is jelenthet, míg az élelmiszerbiztonsági kockázatot a 

bevizsgálatlan vadhús legtöbbször fekete piaci értékesítése okozza [135–137]. Az elmúlt 

évtized során több kutatás hívta fel a figyelmet a vadorzás növekvő tendenciájára az ország 

területén, de pontos számadatokat a bűncselekmény jellege miatt nehéz megállapítani [25, 

138]. 

Bár az orvvadászat, mint fogalom, pontosan meghatározható, a bűncselekmény való életben 

történő megállapítása már sokkal nagyobb kihívás. Az emberi bűncselekményekkel 

ellentétben, ahol általában az elkövető vagy elkövetők kiléte a kérdés, az illegális vadászat 

lehetőségének felmerülésekor az első kérdés, hogy egyáltalán történt-e bűncselekmény. Még 

ha az elejtett vad teteme hiánytalanul meg is van, azt nehéz megmondani, hogy a legális 

vadászat feltételei közül legalább az egyik nem teljesült. A legtöbb esetben azonban az állat 
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feldolgozása már megkezdődött (zsigerelt, nyúzott tetem, hűtőszekrényben darabolt hús), a 

vadorzás tényének megállapításához szükséges morfológiai bélyegek nem állnak 

rendelkezésre (pl. nincs meg a tetem), és csupán biológiai maradványok (vér, agancs, szőr 

stb.) képezik egy-egy vizsgálat kiindulási alapját [133, 139]. 

A trófeás nagyvadak különösen kedvelt célpontjai az orvvadászatnak, hiszen egyetlen 

kilövésből jelentős mennyiségű hús, értékes trófea és vadászati élmény nyerhető. Az ország 

területéről kikerülő dámszarvas trófeák közül több világranglistás [57], hasonlóképpen a hazai 

őzhöz és a gímszarvashoz, melyek a vadászati turizmus fő célfajai, míg a muflon szintén egy 

előszeretettel keresett különlegességnek mondható [13]. 

A törvényszéki vizsgálatokat nagyban segíthetik olyan genetikai módszerek, amelyek 

alkalmasak ivarazonosításra, egyedazonosításra, populációszintű elkülönítésre, esetleg 

kizárásos vizsgálatokra az adott ügy kérdésköre és a bizonyítékok által nyújtott lehetőségek 

szerint. Ilyen módszerek azonban a kérdéses fajra sokszor nem állnak rendelkezésre, vagy 

még nem lettek tesztelve az adott populációra. Az utóbbi azért jelenthet problémát, mert a más 

országokban található populációra optimalizált genetikai markerek nem feltétlenül hatékonyak 

a hazai állomány vizsgálatára, így egy előzetes tesztelés a gyakorlati alkalmazás előtt 

mindenképp szükséges. 

5.3 Igazságügyi genetikai vizsgálatok 

Az igazságügyi genetika legfőbb célja a biológiai maradványok vizsgálata és elemzése a 

különféle bűncselekményekkel kapcsolatos nyomozások megoldása érdekében. Bár ez a 

tudományterület elsődlegesen a humán bűnesetek megoldására irányulva alakult ki, és az 

emberi DNS-t felhasználva mind a bűnügyi nyomozások, mind a polgári peres ügyek 

megoldását kívánta lehetővé tenni, napjainkban a különböző, nem-humán DNS-re irányuló 

vizsgálatok is egyre elterjedtebbek, így az állati eredetű mintáké is [11]. Az ilyen jellegű 

bizonyítékok felhasználása sokrétű, emberek vagy állatok ellen elkövetett, de akár köz- vagy 

magántulajdon károsításával kapcsolatos bűnesetek felderítésében is bizonyítékul 

szolgálhatnak, és akár döntő erejűek is lehetnek az ítélet meghozatalában (pl. gyanúsított és 

gyilkosság helyszínének összekapcsolása macskaszőr alapján) [140]. 

Az állatokkal kapcsolatos bűncselekményeket többféle módon feloszthatjuk, például állatok 

ellen elkövetett cselekmények, mint állatkínzás (pl. kilőtt fehér gólya [35]; éheztetett ló, 

állatviadalok [141]), orvvadászat [12, 142], vagy természetkárosítás (mérgezett ragadozó 

madarak [143, 144]) kategóriákba. Az állat azonban lehet elkövető is állattámadások esetén 

(pl. kutyatámadás, közúti baleset okozása [83]), vagy passzív résztvevő, ha mondjuk illegális 

kereskedelemről (pl. egzotikus állatok, trófeák csempészése, ázsiai medicina) [145, 146] vagy 

élelmiszerhamisításról, (pl. hús és tejkészítmények hamisítása [147–149]) van szó. 
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Az elkülönítés másik lehetséges módja a haszon- (pl. szarvasmarha, ló, sertés, baromfi), és 

kedvtelésből tartott állatokat (pl. kutya, macska) érintő esetek, illetve a vadonélő állatokkal 

(farkas, medve, gímszarvas stb.) kapcsolatos esetek szerinti felosztás. A háziállatok 

vonatkozásában leggyakrabban egyedi azonosításra vagy leszármazásvizsgálatra van 

szükség [150–152], míg a vadonélő állatok kapcsán az illegális kereskedelem és az 

orvvadászat a leggyakrabban elkövetett bűncselekmény [153], de nem ritka a hústermékek 

hamisítása (a feltüntetett összetételtől való eltérés) [21, 154], továbbá előfordulnak 

vadgázolásos esetek is [155]. 

A vadonélő állatokat célzó illegális tevékenységek visszaszorítása, illetve felszámolása 

érdekében mind helyi, mind nemzetközi szinten történtek kezdeményezések. Az első ilyen a 

vadvilág védelme érdekében az 1973-ban létrehozott Washingtoni Egyezmény (CITES) volt, 

amely az élőlényeket kategóriákba sorolva szabályozza a velük és részeikkel való nemzetközi 

kereskedelmet. Ezt az egyezményt továbbiak követték, mint a Biológiai Sokféleség 

Egyezmény (CBD, 1992) vagy a Rámszari egyezmény (1975). 

A megfelelő rendelkezéseken és törvényeken túl ezek hatékony betartatásához azonban 

szükség van egy átfogó rendszer kiépítésére, továbbá technológiai fejlesztésekre. Erre a célra 

alakult meg a nemzetközi „The Society for Wildlife Forensic Science” szervezet (2009), amely 

különféle, a vadvilág védelme érdekében alkalmazott igazságügyi tudományterületekkel 

foglalkozik. Újabb mérföldkő volt az első vadvilági és halászati esetekkel foglalkozó forenzikus 

laboratórium megalapítása az Egyesült Államokban (National Fish and Wildlife Forensics 

Laboratory, 1989). 

A nemzetközi alkalmazáson túl az igazságügyi genetikai módszereit már több hazai esetben 

sikeresen alkalmazták bűncselekmények felderítésére és a megalapozott ítélethozatalra [11, 

12, 25, 141]. Az adott eset függvényében több vizsgálati típust vagy ezek kombinációt 

alkalmazzák. Hentesáru húsösszetételének vizsgálatánál például fajazonosításra van 

leggyakrabban szükség [156]. Egy közlekedési balesetet okozó állatnál, amely a helyszínt 

elhagyta, és maradványait csak később találták meg, vagy ahol a gázoló eltulajdonította a 

tetemet [157], ezzel bűncselekményt követve el, fajazonosításra és egyedazonosításra is 

szükség lehet. Ugyanez igaz olyan esetekben is, amikor a feltételezett orvvadásztól elkobzott, 

fajazonosításra alkalmas morfológiai bélyegekkel már nem rendelkező, feldolgozott vagy 

feldolgozás alatt lévő állati maradványokról kell megállapítani azt, hogy nem háziállatoktól 

származó legálisan birtokolt húsról van szó (fajazonosítás) [158], illetve, hogy hány egyedtől 

származnak a lefoglalt bizonyítékok (egyedazonosítás). A különböző ivarú egyedek eltérő 

vadászati idényei miatt emellett szükség lehet ivarazonosításra is hűtőházba leadott zsigerelt 

testek esetében, máskor pedig az anyai mitokondriális vonalak használók kizárásos 

vizsgálatra. Ez különösen olyan ügyeknél igaz, ahol a bizonyítékokat képező biológiai 

maradványokban található DNS degradáltsága (a DNS szál töredezettsége UV, pára, hő, vagy 
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különféle kemikáliák hatása) miatt nukleáris markerek alkalmazása, és így az egyedi 

azonosítás már nem lehetséges. Ezen kívül még a különböző fajok, alfajok kereszteződését 

kimutató hibridazonosítás [77], és a földrajzi eredetet vizsgáló populáció szintű azonosítás 

[159–165] is szükséges lehet. Az ezredforduló óta több módszer került kidolgozásra 

fajazonosítási [21, 154, 166–168], ivarazonosítási [7, 17, 19, 169, 170] és egyedi szintű 

azonosítás céljából [25, 170–175]. 

5.3.1 Ivarazonosítás 

Az aganccsal rendelkező vadonélő fajokra nézve már a 90-es évektől kezdve megindult a 

különböző ivarazonosítási módszerek kidolgozása, hogy lehetővé tegye az ivar megismerését 

olyan esetekben is, amikor az állat morfológiai alapú ivarmeghatározása nehézkes, vagy nem 

megbízható. Ilyen például, amikor a külső szőrzet takarja az ivarszervet, az egyed az éves 

életciklusának azon szakaszában jár, amikor nem visel agancsot, esetleg elfut, vagy a vizuális 

vizsgálata nem lehetséges, például amikor az állat nincs jelen, és csak egyéb hátrahagyott 

biológiai maradványok (szőr, csont, vér, ürülék) képezik az ivarazonosítás alapját [18, 19, 176, 

177]. A ritka, de már több ízben kimutatott rendellenességek (pl. hermafroditizmus) is tovább 

nehezítik az ivar megállapítását [178], mivel a vadászok sokszor nem minden esetben objektív 

tényezők alapján határozzák meg az ivart, úgymint a testméret, az agancs megléte vagy 

hiánya, vagy a külső ivarszervek milyensége. Ezek a jellegek azonban itt keverednek, így 

biztos eredménnyel csak a genetikai ivarhatározás tud szolgálni [179, 180]. 

Egyes populációknál azok jelentős túlszaporodása és az azzal járó gazdasági és környezeti 

károkozása szorgalmazta az ivar azonosítását [17, 20, 176, 177], míg más területeken vagy 

fajoknál pont ellenkezőleg, az állomány vészes fogyása indokolta azt [22, 181]. Mindkét 

esetben igaz, hogy az ivararány ismerete segíthet az állománydinamika jobb megértéséhez, 

és így nagyban megkönnyítheti a megfelelő vadgazdálkodási vagy konzerváció biológiai terv 

kialakítását [17, 20, 176, 177, 182]. 

Az igazságügyi szempontból legjelentősebb probléma az orvvadászat és az egyéb 

törvényszegéssel járó tevékenységek. Ilyen például az olyan ivarú állat elejtése, amelyre 

tilalmi időszak van, és annak az ellenkező, éppen idényben lévő ivarúként való regisztrálása. 

Mivel a morfológiai bélyegek (fej, belső szervek és ivarszervek) eltávolításra kerülnek, a gyanú 

felmerülése esetében az ivar igazolásának szinte egyetlen módja a genetikai ivarhatározás. A 

genetikai módszerek ezen túl sokszor gyorsabbak és megbízhatóbbak is, mint a csupán 

morfológiai alapon történő ivarhatározás [183, 184]. Szarvas- és őzfélékre nézve a PhD 

kutatásom kezdetekor az addig publikált módszerek vagy nem voltak teljeskörűen 

megbízhatóak [19], vagy csak célzottan egy fajra lettek fejlesztve [174]. 

A genetikai ivarazonosítás többféle módon lehetséges, de szinte minden esetben szükséges 

hozzá a cél DNS amplifikálása. Ez történhet például hagyományos polimeráz láncreakcióban 
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(PCR) [170, 174], ún. „nested” PCR (két egymást követő PCR reakció egy elegyben két 

primerpár alkalmazásával) alkalmazásával [176, 185], estleg hurokközvetített izotermikus 

amplifikáció (LAMP) módszerrel [186–189]. Ezek közül a hagyományos PCR a legelterjedtebb 

[170], de mindegyikre igaz, hogy egy reakción belül akár több ivarspecifikus marker vizsgálata 

is lehetséges, megnövelve ezzel az eredmények megbízhatóságát [18, 22, 182]. 

Az emlősállatokban a genetikai ivarhatározás alapja legtöbbször a hím ivarban megtalálható 

valamely Y kromoszómához kötődő gén. Így például az Amelogenin Y (AmelY), az Y-

kromoszómás ivarmeghatározó fehérjét kódoló gén (SRY), valamint az Y-kromoszómán lévő 

cink-ujj fehérjét kódoló gén  (ZFY) [22, 190]), melyeket alkalmazhatnak önmagában, illetve egy 

ivarra nem specifikus, X kromoszómához kötődő kontrol génnel, mint az Amelogenin X 

(AmelX), az X-kromoszómán lévő cink-ujj fehérjét kódoló gén (ZFX) [190], vagy egybekötve 

mikroszatelliták illetve egy nukleotidos polimorfizmusok (SNP) vizsgálatával [191]. Az 

Amelogenin gén fontos tulajdonsága, hogy jelen van mindkét ivari kromoszómán (általában 

eltérő hosszúságban), így míg az Y marker csak hímek esetében amplifikálódik, az X marker 

egyfajta kontrollként mindig ad terméket. Azonban előfordulhat, hogy a primerkötő régióban 

mutáció történik, ezzel akadályozva a termékképződést, és így a hím egyedek kimutatását 

[192, 193]. A két Y kromoszómás markert alkalmazó diplex ivarhatározási módszerek 

megbízhatósága ezért nagyobb, mivel például allélkiesés esetén is az egyik marker még jó 

eredményt ad, lecsökkentve ezzel a fals negatív eredmények gyakoriságát [22]. Ebből 

következőleg az AmelX/Y markerek és egy másik Y kromoszómához kötött marker egyidejű 

alkalmazása két fronton is biztosítja az eredmények pontosságát és megbízhatóságát. 

Kutatásom kezdetekor a szarvasfélékre nézve a hazai és nemzetközi irodalomban egyaránt 

csupán egy Y-kromoszómás markert alkalmaztak. A legtöbb esetben ez az SRY vagy az AmelY 

volt egybekötve egy autoszomális vagy mitokondriális kontroll szakasszal, kivétel a 

pézsmaszarvasnál (Moschus moschiferus), ahol a ZFY Y-kromoszómás markert használták 

[18, 19, 174, 181, 194]. Egyedül a mocsári szarvas esetében alkalmaztak két Y kromoszómás 

gént (AmelY és SRY) együttesen [22]. 

5.3.2 Fajazonosítás és haplotípus diverzitás 

Egy minta eredetfajának meghatározásakor a genetikai fajazonosítás sokszor a leggyorsabb, 

legmegbízhatóbb, vagy bizonyos esetekben az egyetlen alkalmazható módszer. Alapja egy 

vagy több olyan genetikai marker, amely a célfaj és legközelebbi rokonfajai között elegendő 

különbséget mutat ahhoz, hogy az alapján a fajok elkülöníthetők legyenek, de megfelelően 

alacsony fajon belüli változatossággal rendelkezik bármely, a taxonhoz tartozó egyednek a 

célfajba sorolásához [195]. Erre több különböző markertípus létezik jelenleg, köztük a sejtmagi 

SNP-k [196] és mikroszatelliták [197], valamint a mitokondriális markerek (SNP-k és 

inzerciós/deléciós polimorfizmusok), melyek a mai napig szélesebb körben alkalmazottak. 
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A mitokondriális DNS (mtDNS) számos előnnyel rendelkezik mind forenzikus, mind egyéb célú 

vizsgálatok szempontjából. A kevésbé hatékony hibajavító mechanizmusok miatt a nukleáris 

DNS-nél (nDNS) általában magasabb mutációs rátával rendelkezik [198]. A magas mutációs 

rátán túl uniparentális (anyai) öröklődést mutat [199], és nem megy végbe rekombináció a 

sejtosztódás során [200]. Ezen tulajdonságai miatt alkalmas az anyai vonalak elkülönítésére, 

kizárásos vizsgálatokra, és olyan populációknál, ahol egyes haplotípusok fixálódtak, akár 

populációk elkülönítésére [201, 202], vagy földrajzi eredet meghatározására is [38]. 

A mtDNS további előnye, hogy rendkívül ellenálló az nDNS-hez viszonyítva. Ez egyfelől azért 

van, mert a sejtmaggal ellentétben, amiből sejtenként csak egy kópia van, mitokondriumok a 

sejt citoplazmájában nagy számban vannak jelen, emellett pedig az egyes mitokondriumokon 

belül is a DNS több kópiaszámban fordul elő [203]. Ezen felül a genom cirkuláris szerkezete 

is védelmet jelenthet [204]. A mtDNS vizsgálata különösen akkor fontos, amikor környezeti 

hatások, például a baktériumok okozta bomlás [205], nedvesség [206], hő vagy különféle 

kemikáliák miatt a genetikai anyag erősen degradálódott. Mindezek ugyanis ellehetetleníthetik 

a PCR technika során végbemenő célzott DNS-szakaszok felszaporítását a DNS 

fragmentációja miatt [207]. 

Különféle vizsgálatokra különböző mtDNS szakaszokat használnak. Fajazonosításra 

leggyakrabban a citokróm B-t (CytB) [114, 208, 209] és a citokróm C oxidázt (COI) [210, 211] 

alkalmazzák [195], míg fajon belüli elkülönítésre, mint alfaji elkülönítés, populációs vagy 

földrajzi eredet meghatározás a kontroll régió (D-loop vagy KR) a legalkalmasabb [212–215]. 

Ez utóbbi az mtDNS nem kódoló szakasza, amely két perifériásan elhelyezkedő hipervariábilis 

régióból, és egy közéjük ékelődő konzervatív szakaszból áll [216, 217]. Több kutatás is úgy 

találta, hogy ez a marker hatékonyan képes kimutatni inter- és intraspecifikus különbségeket 

egyaránt [200, 218–220]. 

Nukleáris és mitokondriális markereket összehasonlítva azt találták, hogy az utóbbiak 

általában hatékonyabbak fajazonosításra [221]. A nukleáris markereknek leginkább akkor van 

szerepe, amikor recens [222, 223], vagy egy múltbéli hibridizáció [90, 224, 225] miatt a faj 

egyes egyedei a rokonfaj mitokondriumát hordozzák. Továbbá probléma lehet, amikor két 

közeli rokon faj egyedeit mitokondriális markerek alapján egy fajba sorolnánk a genetikai 

variabilitás hiánya miatt, vagy pont ellenkezőleg, egy adott faj egyes egyedeit nem tudnánk a 

fajhoz rendelni, mert azok mitokondriális genomja jelentősen különbözik egymástól [226]. 

Ilyen esetekben a már említett nukleáris SNP és mikroszatellita markereket alkalmazzák, mivel 

diploid öröklődésük miatt az utódban megjelennek mind a két szülőtől örökölt allélok, így a 

recens vagy múltbéli hibridizáció kimutathatóvá válik. A markernek ebben az esetben is elég 

homogénnek kell lennie fajon belük, hogy az azonos faj vagy populáció egymástól genetikailag 

távol álló egyedeit is megbízhatóan egybe sorolja, azonban elég változatossággal kell 
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rendelkezni, hogy a közeli rokon fajokat vagy populációkat szétválassza. Mind az SNP, mind 

a mikroszatellita markerek egy hosszú szelekciós folyamaton esnek át a kutatás során, 

amelynek a végén a kritériumoknak megfelelő markerek kiválogatásra kerülnek [25, 170, 174]. 

5.3.3 Egyedazonosítás 

Előfordul, hogy a különböző vadonélő állatokat érintő bűncselekmények megoldásához nem 

elegendő az ivari vagy faji szintű azonosítás, hanem egyedi szintű azonosításra van szükség 

[25, 171–174]. Erre jelenleg a legelterjedtebb módszer a mikroszatelliták alkalmazása, 

melyeket STR-eknek (rövid tandem ismétlődés, short tandem repeat) is neveznek. Ezek olyan 

DNS szakaszok, amelyek 1-10 bázispár hosszúságú egységekből (pl. ATG-ATG) álló, egymás 

után többször ismétlődő szekvenciákat tartalmaznak [227]. A mikroszatelliták magas mutációs 

rátával rendelkeznek, így általában nagy mértékű polimorfizmust mutatnak, és nagy számban 

fordulnak elő a genomban [228]. Ez a polimorfizmus a bázismotívum ismétlődésének 

számában, tehát hosszpolimorfizmus formájában mutatkozik meg [171]. 

Egy adott STR lókuszon minden eltérő számú ismétlődést mutató variáns egy-egy allélt jelent. 

Egy faj adott populációján egy markeren belül nagy számú allél is előfordulhat, de egy egyeden 

belül maximum két különböző allél lehetséges, egy anyai és egy apai [229]. Mivel a 

komplexebb élőlények genomjában nagy számú STR található, melyek egyenként is sok 

alléllal rendelkezhetnek populációs szinten, így több marker kombinálásával egyedi szintű 

genetikai „mintázatot”, úgynevezett genotípust kapunk [230], amely kimutatása fontos része a 

forenzikus célú vizsgálatoknak [171]. A mikroszatellitákat mindemellett alkalmazzák például 

populáció struktúra [27, 90, 231] és genetikai diverzitás vizsgálatához is [24, 232, 233]. 

Az alapján, hogy hány bázispárból áll az ismétlődő motívum, megkülönböztetünk mono-, di-, 

tri-, tetra-, penta-, és hexanukleotid mikroszatellitákat [234]. Ezek amplifikációs 

megbízhatósága, variabilitása és száma a genomban eltér egymástól. Forenzikus 

vizsgálatokhoz a mikroszatellitákon belül is a tetramer szerkezetűek alkalmazása javasolt, 

vagyis azon markereké, amelyek négy bázispárból álló ismétlődő motívummal rendelkeznek 

(pl. TACA-TACA) [25, 170–174]. Az ennél hosszabb penta- és hexamer mikroszatelliták 

ugyanis kevésbé gyakoriak az élőlények genomjában, valamint általában kevesebb alléllal 

rendelkeznek rövidebb motívumú változataiknál, ami sokszor alkalmatlanná teszi ezeket 

egyedi azonosításhoz [171]. A rövidebb di- és trimer mikroszatellitáknál ezzel szemben a 

probléma forrása a PCR során gyakran előforduló, a valós terméknél kevesebb vagy több 

ismétlődést tartalmazó műtermék képződése, az ún. „dadogás” [25, 171], ami nagy mértékben 

megnehezíti és bizonytalanná teszi a kevert mintákból az allélhosszak leolvasását, és ezzel 

az egyedek azonosítását [235]. A dadogás (angolul stutter) abból adódik, hogy a DNS szál a 

PCR során felhurkolódik („hairpin” képződés), ami miatt megszakad az új DNS szálat 
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szintetizáló enzim, a DNS polimeráz működése [236, 237]. A szintetizálás újra indulásakor a 

hurkolódott rész vagy kimarad, tehát rövidebb lesz a termék, vagy többször szintetizálódik és 

hosszabb termék képződik. Ez a szintetizálási hiba jelen van in vitro és in vivo DNS másolásnál 

egyaránt [237]. Mivel az igazságügyi vizsgálatoknál kiemelten fontos az eredeti mikroszatellita 

ismétlődés számának megállapítása, különösen például több egyedet tartalmazó, kevert 

minták esetében, így ezen markerek alkalmazását lehetőség szerint a kriminalisztikában 

kerülik. Ezzel szemben a tetramer markerek általában még eléggé polimorfak, és kevésbé 

vagy egyáltalán nem dadognak , ideálissá téve ezeket a forenzikus felhasználáshoz [238]. 

A mikroszatellitákkal való hatékony munka része a markerek multiplex PCR-ben való 

sokszorosítása is [174, 230, 239], ahogy az valamennyi validált markerszett esetében elvárt 

[25, 170, 174, 175]. A multiplex PCR lényege, hogy több marker párhuzamosan amplifikálódik 

egy reakció elegyben, egy időben, az átfedő allélhosszúságú markerek különböző színű 

jelölésének biztosításával az azonosíthatóság érdekében [171]. Ez a költség- és 

időhatékonyság szempontjából fontos módszer azonban nem mindig lehetséges, mivel egyes 

esetekben olyan dolgok akadályozzák a markerek egy reakcióban való alkalmazását, mint 

például a primer-dimerizáció [240], vagy a primer klaszter képződés [241], ami gátolja a PCR 

reakció során a termékképződést [172]. 

A PCR amplifikáció során sokszorosított, markertől és alléltól függően különböző méretű DNS 

fragmentek hosszát a reakciót követően azt valamilyen módon leolvashatóvá kell tenni. Erre 

a legszélesebb körben alkalmazott módszer a kapilláris elektroforézis, amely egy bázispár 

különbség kimutatását is lehetővé tevő precíz technika [242]. Ehhez a PCR során a keletkező 

terméket fluoreszcens jelöléssel kell ellátni [243], hogy az amplifikációt követően azok a 

fluorofór segítségével detektálhatóvá váljanak a lézeres gerjesztés során. A jelölésre 

leggyakrabban alkalmazott módszer a forward primerek 5’ végének fluorofórral történő 

jelölése, ami által a PCR során keletkező termékek is jelölődnek [244]. 

A forward primereket fluoreszcens jelöléssel ellátni azonban jelentős költségeket jelent a 

kutatás során, különösen nagy mennyiségű primer tesztelése esetén. Ezzel szemben az 

univerzális primereket alkalmazó „farkazásos” (másnéven tailing) technika maximum négy 

univerzális primer fluorofórral való jelölését követeli meg, nagyban csökkentve ezzel a 

költségeket. Az univerzális primer, másnéven farok szekvencia tartalmazza a fluoreszcens 

jelölést, a forward primerhez pedig az 5’ végén ugyanezzel a szekvenciával van kiegészítve, 

míg a reverz primer változatlan marad. Ennek segítségével a PCR első ciklusaiban a farok 

szekvenciával megtoldott forward primer kapcsolódik a DNS-hez, és végbemegy a 

polimerizáció (3. ábra). Ezt követően az új szálhoz a reverz primer a következő ciklusban egy 
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komplementert készít, amin rajta lesz a farok szekvencia komplementere is. Ehhez tud majd 

a jelölt univerzális primer kapcsolódni, létrehozva ezzel a floureszcensen jelölt terméket [245]. 

 

3. ábra Univerzális primerekkel történő jelölési technika működése (a szerző saját ábrája). 

Az adott genetikai vizsgálathoz megfelelő mikroszatelliták több forrásból származhatnak. A 

markerszelekció történhet a teljes genom szekvencia vizsgálatával [171, 172, 174, 175], a 

fajban korábban publikált markerek felhasználásával [38], vagy más fajra leírt markerek 

tesztelésével [8, 25, 173], amennyiben a primerkötő régió konzervált a genetikailag közelálló 

fajok között [246]. A markerkiválasztás módja mindig az adott fajra korábban végzek kutatások, 

és a rendelkezésre álló információk függvényében történik.  Ezekre alapozva kidolgozásra 

kerültek már olyan genetikai módszerek, amelyek potenciálisan alkalmasak bármilyen 

szövetből történő tesztelésre, köztük orrvadászoktól lefoglalt maradványok, hús és 

húskészítmények, valamint trófeák vizsgálatára, esetleg egy tetem sorsának nyomon 

követesére [166]. A mikroszatellitákat, mint genetikai „ujjlenyomat” [229], már sok hasonló 

esetben, mind a kontinensen kívül, mind azon belül sikeresen alkalmazták bűnesetek 

felderítésére [9, 247–249]. 
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5.4 Eddigi genetikai kutatások a célfajokra 

5.4.1 Dámszarvas 

A dámszarvas a szarvasfélék közül az egyik legszéleskörben betelepített faj, mind Európában, 

mind a világon, így mára már kozmopolita elterjedésűnek tekinthető [39, 250]. Ebből kifolyólag 

több ország kutatói is érdekeltek a populáció genetikai vizsgálatában (pl. Írország [251], 

Ausztrália [252], Horvátország [253], Magyarország [37]). Számos területen végeznek 

kutatásokat, köztük evolúcióbiológia [219], populáció struktúra [38], egészségügy [254], 

diverzitás [37], vagy éppen igazságügyi [255] felhasználást célozva. Valamennyi 

dámszarvassal kapcsolatos kutatás a faj alacsony genetikai diverzitását mutatta ki [37, 38, 

201, 251, 252, 254, 256–258], a többféle, egymástól nagyban eltérő marker használata 

ellenére is. 

Több vérből és egyéb szövetből származó protein és enzim is monomorfnak bizonyult a 

tesztelések során, egyedül a kataláz enzim [201, 257], és a peroxidáz enzim [201] mutattak 

némi polimorfizmust két-két alléllal, de más fajokhoz képest ez is alacsony variabilitásnak 

tekinthető. A proteinek és enzimek vizsgálatát később felváltotta a genetikai markerek 

tesztelése. A nukleáris markerek közül a prion protein gén (PRNP gén) azonban hasonlóan 

monomorfnak bizonyult [254]. Ennek a génnek az egyes alléljai a krónikus sorvadásos 

betegség (CWD) megjelenési esélyéhez köthetőek, ami szorgalmazta a gén spanyol populáció 

egyedein való felmérését, de variabilitás nem mutatkozott, mivel minden vizsgált állat ugyanazt 

az allélt mutatta. Ezzel egyetértésben, a mikroszatelliták sem mutattak jelentősebb 

polimorfizmust a fajon belül annak ellenére, hogy az STR markerek általában magas 

variabilitással rendelkeznek, és több mint 40 dinukleotid mikroszatellita került tesztelésre ír, 

illetve tasmán populációkban [251, 252]. Bár a maximális allélszám öt volt, a legtöbb marker 

mindössze csak két-három alléllel rendelkezett [252], amíg a rokon fajokban ugyanezek a 

markerek magas polimorfizmust mutattak [259]. Hasonló eredményeket kaptak, amikor 

ugyanazzal a 12 STR markerrel vizsgáltak németországi őzeket, gím-, és dámszarvasokat, 

ahol szintén a dámok rendelkeztek a legalacsonyabb allélszámmal [255]. 

A mitokondriális markerek vizsgálata is hasonló eredményeket mutatott. Egy 2017-es kutatás 

során [38], melynél kilenc mikroszatellita markerrel együtt a mitokondriális kontroll régiót is 

vizsgálták tíz európai országra, valamint Kanadára nézve, lokálisan alacsony diverzitást 

mutattak ki. A különböző populációk között azonban esetenként nagy volt az eltérés. A vizsgált 

országok körében Magyarország is szerepelt 14 mintával két dél-magyarországi területről. 

Emellett még egy 2018-as kutatás [37] vizsgálta a hazai állományt a kontroll régióra, 41 

mintából az ország észak-keleti részén. A két kutatásban három, illetve öt haplotípust találtak 

a hazai dám populációkban, utóbbinál az egyiket mindössze egy egyedből mutatták ki. Ez 
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alapján a hazai dámszarvasok polimorfabbnak mutatkoztak a külföldi társaiknál, azonban más 

agancsos fajokhoz képest a genetikai változatosságuk továbbra is alacsony. 

A populációkon belüli alacsony, de közöttük lévő magas diverzitás mögött az egyik ok az 

átvándorlás, tehát a génáramlás hiánya feltételezhető [38]. Ezen felül a pleisztocénben történt 

széleskörű kihalás révén kialakult palacknyak hatás lehet az oka a már kezdeti populációkban 

jelen lévő alacsony genetikai változatosságnak [38, 45]. Ezt követően az emberek általi kis 

egyedszámmal történő transzlokációk szintén tovább ronthatták a helyzetet [260], 

érvényesítve az alapító hatást, valamint a kis kezdeti populációk miatt egyes allélek eltűnését 

a genetikai sodródás révén [38, 251, 252]. Ezen felül több kutatás is populáción belüli 

beltenyészettséget állapított meg [37, 41, 251]. 

A helyzetet tovább árnyalja a szarvasfélékre, így tehát a dámra is jellemző párzási rendszer, 

a poligínia. A domináns hímek a kevésbé domináns hímeket háttérbe szorítva több nősténnyel 

is párosodnak, ezzel csökkentve az effektív populációméretet, amelynek következménye a 

nem domináns hímekben lévő ritka allélek kiesése a populációból [251]. Mindezek miatt a 

hazai populációk és a faj egészének az alacsony genetikai diverzitása kontextusba helyeződik. 

5.4.2 Gímszarvas 

A gímszarvas, mint Európa legikonikusabb agancsos faja, mind kulturális, mind vadászati 

jelentősége miatt kiemelt alanya a genetikai kutatásoknak. A populációgenetikai kutatások 

főleg az egyes területeken élő állomány genetikai diverzitását [23, 64, 74, 202, 261–269], a 

populációk közötti génáramlást, vagy annak hiányát, valamint a más populációktól való 

izoláció mértékét [262, 270–274] próbálják feltárni. Több nukleáris SNP-t [82, 268, 269, 275] 

és STR-t [23, 262, 263, 268, 271, 276–279], valamint mitokondriális markert, mint a citokróm 

B [64, 202, 280] vagy a kontroll régió [64, 271, 276, 279, 281] alkalmaztak már a cél 

függvényében. A filogenetikai vizsgálatok a többi, Cervidae családba tartozó fajjal való 

rokonságán túl [160, 282, 283] a különböző jégkorszaki refúgiumok elhelyezkedésével [61, 62, 

64, 283], és a belőlük leszármazó vonalak rekolonizációs határaival, illetve keveredésével, 

valamint az alfajok közötti rokoni kapcsolatok [64, 283–286] feltárásával is foglalkoznak.  

A genetikai strukturáltság mögött rejlő okokat kutatva a faj viselkedésökológiáját, például a két 

ivar migrációs hajlandóságát [270, 274, 287], és egyedi viselkedés jegyeit [287–289] is 

vizsgálták. Ezen felül a gímszarvas kutatások több markert is találtak, amelyek kapcsolatba 

hozhatóak olyan tulajdonságokkal, mint például az agancsfejlődés [290–292], vagy a születési 

súly [293]. Történt módszerfejlesztés ezen kívül a populáció egyedszámának nem invazív 

módon gyűjtött mintákból való becslésére is [294]. 

Más vizsgálatok az idegenhonos egyedek illegális betelepítéséről, és szarvastelepről 

származó tetemek vadászati kvóta teljesítéséhez való felhasználásáról [295], vagy az 
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idegenhonos szikaszarvassal (Cervus nippon) való hibridizációjáról [75–77, 224, 281, 296, 

297] számoltak be. A tervezett, kontrollált telepítésekkel ellentétben [67] az engedély nélküli 

telepítések új patogéneket hozhatnak egy arra nézve „naív” populációba [298], a kisebb, 

rosszabb agancsminőséggel rendelkező fajjal való hibridizáció pedig az állomány leromlásával 

járhat [75]. Egyes kis létszámú vagy genetikailag korábban drasztikusan beszűkült 

populációknál probléma lehet emellett a beltenyésztés is [74]. Ezekkel az eredményekkel a faj 

jelen állapotban való megőrzéséhez elengedhetetlen információkat nyert a tudomány.  

A hosszútávú veszélyek mellett a rövidtávú veszélyeztető tényezőkkel is számolni kell 

azonban. Több genetikai vizsgálat [166, 255, 299] keresett megfelelő markereket például 

igazságügyi alkalmazásra, közülük kiemelendő a hazai gímszarvas állományra tesztelt és 

validált DeerPlex marker szett [25], amely az igazságügyi standardoknak megfelelő 

megbízhatósággal képes az egyedi szintű azonosításra. 

5.4.3 Európai őz 

Az európai őz széleskörű elterjedésének és nagy egyedszámának köszönhetően több európai 

országban is a genetikai kutatások kedvelt alanya. Az alkalmazott markerek között 

mitokondriális és nukleáris markerek egyaránt vannak, sok esetben kombinálva. Mitokondriális 

markereket alkalmaztak többek között filogenetikai vizsgálatokhoz [300, 301], a pleisztocén 

refúgiumok és azokból kiinduló leszármazási vonalak feltérképezéséhez [36, 87, 90, 302–305], 

a populáció struktúra és genetikai diverzitás felméréséhez [36, 87, 302, 305–307], valamint a 

szibériai őzzel való múltbeli [90, 300, 308] introgressziót felmérő vizsgálatokhoz. 

Sikeresen használtak mikroszatellitákat recens hibridizáció felméréséhez [89], filogeográfiai 

vizsgálatokhoz [87, 307], genetikai diverzitás feltérképezéséhez [87, 97, 309–311], populációk 

eredetének és kapcsolatainak felderítéséhez [101, 312], allélgyakoriság változások időbeni 

követéséhez [310], valamint, hogy felmérjék egyes markerek igazságügyi felhasználhatóságát 

[166, 174, 255]. Ez utóbbiak közül kiemelendő egy 2021-es svájci kutatás [174], amelyben 

egy, az igazságügyi standardoknak is megfelelő markerszettet fejlesztettek őzekre. 

5.4.4 Európai muflon 

A muflont, főleg az eredeti előfordulási területein konzerváció biológiai célból, de olykor, mint 

trófeás vadat állománymegőrzés céljából is már számos vizsgálatnak alávetették. A kezdeti 

tesztelések során vércsoportantigéneket és fehérjéket alkalmaztak [313–317], ezeket viszont 

már az ezredforduló előtt felváltották a DNS alapú vizsgálatok [318]. A muflonokban történt 

eddigi genetikai tesztek nagyrészt Európában [21, 110, 119, 319–325], azon belül is 

Franciaországban [318, 326–337], Szardínián [121, 332, 338, 339] és Cipruson [8, 331, 340, 

341] koncentrálódtak. Ezen túl még egy sarkköri szigeten [342–344] és Ázsiában [110, 120, 
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324, 325, 345–347] végeztek a muflon genetikájának megismerését célzó kutatásokat mind 

mitokondriális, mind pedig nukleáris markerek segítségével. 

Valamennyi eddigi kutatás a muflonpopulációk alacsony genetikai diverzitását állapította meg. 

Kivételt képez ez alól a szubantarktikus Kerguelen szigetcsoport Haute-szigetére telepített 

muflonpopuláció, ahol a két alapító egyed (egy kos és egy jerke) ellenére a sajátos populáció 

dinamikának köszönhetően fennmaradt a vizsgált mikroszatelliták heterozigozitása [342, 344]. 

A helyi populációk genetikai összetételének ismerete lényeges információkkal szolgál az 

állományok múltjával, jelenlegi dinamikájával, fennmaradásával és túlélésével kapcsolatban. 

Segítségével a populációk fenntartásához, és az emberi tevékenységek negatív hatásainak 

felméréséhez és azok minimalizálásához szükséges tervek dolgozhatók ki. Az alacsony 

genetikai diverzitás magával vonhatja egyes betegségek megjelenését és a populációk 

szaporodásbiológiai mutatóinak romlását, például a jerkék és anyajuhok termékenységének 

csökkenésével. Az igazságügyi célú vizsgálatok kiemelkedő fontosságúak lehetnek a 

muflonokkal kapcsolatos orvvadászat és élelmiszerhamisítási esetek felderítésében, a 

muflonok és juhok közötti összehasonlító genetikai vizsgálatok pedig hozzájárulnak a 

genetikai hasonlóságok és különbségek feltárásához, így az alfajok/fajták kialakulásának 

megértéséhez, valamint a hibridizáció felméréséhez. 

Kiemelendő két esettanulmány [8, 339], ahol annak megállapítására volt szükség, hogy a 

lefoglalt tetem legálisan leölt házi juhtól vagy a helyi védettséget élvező, illegálisan elejtett 

muflontól származik-e, utóbbi esetben bizonyítva az orvvadászat tényét. Mindkét esetben a 

házi juhtól származó dinukleotid mikroszatellitákat és egy mitokondriális markert alkalmaztak 

fajazonosítás céljából. 
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6 Célkitűzések 

6.1 Ivarazonosítás 

Az ivarazonosítás esetében a célom egy olyan DNS alapú, magyarországi agancsos fajokra 

(gímszarvas, dámszarvas, illetve őz) alkalmazható módszer fejlesztése volt, amely két Y 

kromoszómás markert (SRY, AmelX/Y) tartalmaz, ezzel növelve annak megbízhatóságát. 

Ezek közül az egyik marker (AmelX) egyben X kromoszómás kontroll funkciót is betölt, további 

biztosítékot nyújtva a fals eredmények ellen. 

6.2 Fajazonosítás 

A fajazonosítás esetében a célom egy, a forenzikus célú vizsgálatoknak is megfelelő, 

mindhárom Magyarországon előforduló agancsos fajra (gímszarvas, dámszarvas, illetve őz) 

egyaránt alkalmazható DNS alapú fajazonosító módszer fejlesztése volt a CytB marker 

felhasználásával. 

6.3 Populációgenetikai vizsgálatok 

Az elvégzendő vizsgálatokhoz a mintagyűjtést olyan hazai területekről terveztem, ahonnan 

még nem állt rendelkezésre genetikai információ. 

6.3.1 A mitokondriális kontroll régió (mtKR) vizsgálata 

A három hazai agancsos fajnál és muflonnál a mtKR igazságügyi célú vizsgálatokban történő 

alkalmazásának felmérése volt a célom. Ehhez az alábbi lépések elvégzését terveztem: 

- Minták gyűjtése olyan hazai területekről, ahonnan még nem áll rendelkezésre genetikai 

információ. 

- Haplotípus diverzitás, az anyai vonalak alapján való kizárás, valamint a populációkhoz 

való hozzárendelés lehetőségének felmérése. 

- A GenBank adatbázisban található hazai és külföldi kontroll régió szekvenciákkal való 

összevetés a hazai állomány kontextusba helyezéséhez. 

6.3.2 Egyedi szintű azonosítás 

Dámszarvasnál és európai muflonnál olyan tetramer mikroszatellita markerkészlet 

kiválogatása volt a célom, amely alkalmas az igazságügyi standardoknak is megfelelő egyedi 

szintű azonosítására. Ehhez az alábbi lépéseket terveztem: 

- Minták gyűjtése olyan hazai területekről, ahonnan még nem áll rendelkezésre genetikai 

információ. 
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- Valamennyi jelenleg hozzáférhető, a dám esetében szarvasfélék (Cervidae), a muflon 

esetében juhfélék (Ovidae) genetikai vizsgálatára korábban használt tetranukleotid 

marker összegyűjtése publikációkból, valamint a GenBank adatbázisából. 

- Költséghatékonyság céljából a kiválasztott mikroszatelliták PCR sokszorosításához 

alkalmazott primerek fluoreszcens jelölése az úgynevezett „farkazásos” (tailing) 

módszerrel. 

- A markerek monoplex tesztelése korábban leírt protokollok, illetve szükség esetén 

módosított vagy új protokollok alapján. 

- A megfelelő minőségű és mennyiségű PCR-terméket produkáló markerek vizsgálata 

kapilláris elektroforézissel; az allélhosszak megállapítása. 

- Polimorf markerek kiválogatása és statisztikai elemzése. 

Gímszarvas esetén szintén rendelkezésre állt egy validált tetramer markerszett (DeerPlex I és 

DeerPlexII), amellyel a hazai állományok nagy részének felmérése már megtörtént, így az 

eddig nem vizsgált populációk vizsgálatát tűztem ki célul. Ehhez az alábbi lépések voltak 

szükségesek: 

- Mintagyűjtés két hazai, eddig nem vizsgált területről. 

- DeerPlex I és II multiplexek tesztelése; az eredeti PCR protokollal, vagy szükség 

szerint annak módosított változatával. 

- A PCR-termékek kapilláris elektroforézissel való vizsgálata; az allélek leolvasása. 

- Az eredmények statisztikai elemzése. 

Európai őznél célom egy, az igazságügyi sztenderdeknek megfelelően kidolgozott tetramer 

mikroszatellita markerkészlet (STRoe deer) tesztelése volt a magyar állományra. Ehhez az 

alábbi lépéseket terveztem: 

- Minták gyűjtése olyan hazai területekről. amelyekről még nem áll rendelkezésre 

genetikai információ. 

- Költséghatékonyság céljából a mikroszatelliták PCR sokszorosításához alkalmazott 

primerek fluoreszcens jelölése az úgynevezett „farkazásos” (tailing) módszerrel. 

- A STRoe deer multiplex tesztelése az eredeti, illetve szükség esetén módosított PCR 

protokollal. 

- A multiplex rendszerben sokszorosított PCR-termékek kapilláris elektroforézissel való 

elválasztása és az allélhosszak leolvasása. 

- Az eredmények statisztikai elemzése. 
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7 Módszertan 

7.1 Mintavétel 

Az összes rendelkezésemre álló minta 2019 és 2023 közötti, vadászok által végzett legális 

kilövésekből származó izom vagy szőrösbőr szövetdarab volt. A különböző vizsgálatokra 

eltérő számú mintát használtam az adott vizsgálat mintaigénye, illetve a rendelkezésemre álló 

minták függvényében. Ez az ivar- és fajazonosító vizsgálat esetében 30 gímszarvast, 47 

dámszarvast és 38 európai őzet, a mitokondriális kontroll régió tesztelésénél 27 gímszarvast, 

138 dámszarvast, 43 európai őzet és tíz darab muflont, míg a mikroszatellitákat felhasználó 

kutatásoknál 16 gímszarvast, 20 dámszarvast, 43 európai őzet és tíz darab muflont jelentett. 

Mivel a különböző vizsgálatok nem egy időben történtek, valamint a minták 

hozzáférhetőségének és a faj sajátosságaira való tekintettel olykor eltérő területi felosztást 

tekintettem célszerűnek, ezért a mintavételi területek elnevezése és kiterjedése nem mindig 

azonos, ahogy a hozzájuk tartozó minták sem. A forráspopulációkra vonatkozó adatokat az 1. 

táblázatban tűntettem fel, míg azok elhelyezkedését a 4. ábra mutatja be. 

1. táblázat A különböző vizsgálatok mintavételi helyei és mintaszámai. Más publikációból származó 

minták forráspublikációi felsőindexszel jelölve a következők szerint: 1: [37], 2: [38], 3: GenBank-i 

azonosító: EU436765-EU436840, 4: [348], 5: [349], 6: [88]. 

Faj Mintavételi hely Saját Faj Mintavételi hely Saját Más Összesen 

Ivar- és fajazonosítás db Kontroll régiós vizsgálatok db db db 

Dám Budai-hegység 23 Dám Északnyugat-Mo. 34  34 
 Gödöllői-dombvidék 17  Északkelet-Mo.  411 41 
 Mezőföld 6  Északközép-Mo. 42  42 
 Dunántúli-dombság 1  Délközép-Mo. 31  31 

Gím Budai-hegység 19  Délkelet-Mo. 1 62 7 
 Hortobágy 1  Délnyugat-Mo. 30 72 37 
 Bakony 6 Gím Budai-hegység 15  15 
 Zalai-dombság 2  Gemenc  903,4 90 
 Dunántúli-dombság 2  Bükk-hegység  333 33 

Őz Budai-hegység 36  Dunántúli-dombság 12  12 
 Hortobágy 1  Zemplén-hegység  414 41 
 Maros-Kőrös köze 1 Őz Közép-Dunántúl  215 21 

Egyedi szintű azonosítás db  Budai-hegység 27  27 

Dám Budai-hegység 8  Kiskunság 12 16 13 
 Gödöllői-dombvidék 6  Maros-Kőrös köze 3 16 4 
 Vértes-hegység 3  Hortobágy 1 86 9 
 Kiskunság 2  Nyírség és környéke  126 12 
 Gemenc 1  Zemplén környéke  136 13 

Gím Budai-hegység 14  Bükk-hegység  96 9 
 Kiskunság 10  Zalai-dombság  106 10 

Őz Budai-hegység 15 Muflon Budai-hegység 10  10 
 Dunántúli-dombság 13      

 Kiskunság 15      

Muflon Budai-hegység 10      
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4. ábra A vizsgált populációk elhelyezkedése a térképen a mintavételi helyek feltüntetésével, kivétel a 

Közép-Dunántúli régió, ahol a forrás nem jelölte meg a pontos mintavételi helyet csak a régiót. *: mind 

a négy vizsgált fajból (a muflont is beleértve) származott minta minden markertípusvizsgálatához a 

Budai-hegység régióból. BAK: Bakony, BUH: Budai-hegység, BÜH: Bükk-hegység, DKe: Délkelet-

Magyarország, DKö: Délközép-Magyarország, DNy: Délnyugat-Magyarország, DTD: Dunántúli-

dombság, ÉKe: Északkelet-Magyarország, ÉKö: Északközép-Magyarország, ÉNy: Északnyugat-

Magyarország, GEM: Gemenc, GÖD: Gödöllői-dombvidék, HOR: Hortobágy, KIK: Kiskunság, MEF: 

Mezőföld, MKK: Maros-Kőrös köze, NYK: Nyírség és környéke, VEH: Vértes-hegység, ZAD: Zalai-

dombság, ZEH: Zemplén-hegység, ZEK: Zemplén környéke. 

7.2 DNS preparálás 

A DNS kinyerését a FavorPrepTM Tissue Genomic DNA Extraction Mini Kit (Favorgen Biotech 

Corp, Ping-Tung, Taiwan) felhasználásával a gyártó által megadott protokoll szerint végeztem. 

A DNS tisztítását követően annak minőségét 150 Volton 40 perces agarózgél elektroforézissel 

ellenőriztem, a gélhez 1% GelSafe (Danagen, Barcelona, Spanyolország) gélfestéket adtam 

a DNS láthatóvá tételének érdekében. A DNS mennyisségi ellenőrzését Qubit 2.0 Fluorometer 

(Life Technologies Corporation, Carlsbad, CA, USA) készülékkel végeztem. A sikeresen 

kinyert DNS mintákat ezután -20°C fokon tároltam. 

7.3 Alkalmazott módszerek 

7.3.1 Ivar- és fajazonosítás 

7.3.1.1 Primertervezés 

A három fajnál az SRY, AmelX és Y, valamint a CytB szekvenciáit az NCBI GenBank 

adatbázisból elérve (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/, 2021. november 28-án) töltöttem 

le. A kiválasztott homológ szekvenciákat ezután a MEGA szoftver (Molecular Evolutionary 

Genetics Analysis across computing platforms) [350] segítségével illesztettem. Az ivari 

markereknél a célom az volt, hogy azonosítani tudjam a konzervatív régiókat. A mindhárom 
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fajra nézve egyező régiókat felhasználva univerziális primereket terveztem a Primer Designer 

4 software (http://www.scied.com, hozzáférés 2021 november 18-án) segítségével. A 

kiválasztott primerek hossza 18 és 20 bázispár között volt, és nem mutattak az amplifikációt 

akadályozó strukturális problémákat, mint a primerek közötti vagy primereken belüli (hairpin) 

komplementer képzés (2. táblázat). 

2. táblázat A markerek, a hozzájuk tartozó primerszekvenciák (F: forward primer, R: reverz primer, R-

univ: univerzális reverz primer) a megfelelő fluoreszcens jelöléssel, a primer koncentrációkkal, fajonként 

értendő termékhosszabbak (Ce: Cervus elaphus, Dd: Dama dama, Cc: Capreolus capreolus), valamint 

GenBank-i azonosító számokkal. A primerszekvenciákban kis betűvel jelzett részek a lehetséges 

polimorf pozíciók. 

Marker Primerszekvencia 5’-3’ 
Konc. 

(μM) 

Méret (bp) 

(fajonként) 

GenBank-i 

azonosító 

AmelX/Y 

F: 6-FAM_CAACACCACCAGCCAAAC 

1 

X: 194 (Ce, Dd, Cc) 
MW876193-

MW876195 

R: AATATcGGAGGCAGAGGT 
Y: 140 (Ce) 

149 (Dd, Cc) 

MW876196 

MW876197-

MW876198 

SRY 
F: 6-FAM_TCAGCAAGCAGCTGGGGTAT 

0.4 113 (Ce, Dd, Cc) 
MW876187- 

MW876189 R: ATAGCCCGGGTATTTGTCTC 

Cytb 

F: GGgGCATCAATatTTTTcATcTGtcTgTTtA 0,5 
176 (Ce) 

162 (Dd) 

218 (Cc) 

MW876190 

MW876191 

MW876192 

F: CTTTATCTGCCTATTCATCCATGTT 0,5 

F: GACGTcAACTATGGtTGAATTATCCGATAtATACAT 0,5 

R-univ: 6-FAM_GTTGCTCCTCAaAATGATATTTGTCC 1.5 

 

A fajazonosításnál ezzel szemben a célom az volt, hogy fajspecifikus SNP-ket keressek, majd 

ezek azonosítása és összevetése után az adott fajra specifikus forward primereket tervezzek. 

A reverz primerhez ezzel szemben, az ivari markerekhez hasonlóan, egy mindhárom fajra 

egyező, konzervált régiót választottam. A primertervezés az ivarazonosító primerekével 

megegyezően zajlott annyi eltéréssel, hogy a kiválasztott primerek hossza itt 25 és 36 bázispár 

között volt (2. táblázat). A primereket ezen felül úgy terveztem, hogy azok rövid (<220 

bázispár) terméket adjanak, így degradált minták esetében is alkalmazhatóak legyenek, 

valamint úgy, hogy az adott multiplexben együtt alkalmazott markerek eltérő hosszúságú 

terméket produkáljanak, ezzel lehetővé téve az agaróz és kapilláris gélelektroforézissel (5.3.3 

Egyedazonosítás alfejezetben bővebben) történő elkülönítésüket és együttes detektálásukat. 

Annak érdekében, hogy felmérjem a módszer korlátait vagy lehetséges további felhasználási 

területeit, a primerkötő régiók szekvenciáit összehasonlítottam más, a szarvasfélék családjába 

tartozó fajok szekvenciáival, amiket szintén a NCBI GenBank adatbázisból töltöttem le és 

MEGA szoftver segítségével illesztettem. Ezen kívül minden marker esetében vizsgáltam a 

populáción belüli változatosságot a primerkötő régióra nézve. 

7.3.1.2 Monoplex tesztelés 

Első körben a markereket monoplex PCR formájában teszteltem a három fajból származó 

DNS mintákon, hogy meggyőződjek azok működőképességéről. A 25 µl össztérfogatú PCR 
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elegyeket a következők szerint állítottam össze: 12,5 µl DreamTaq™ Green PCR Master Mix 

(ThermoFisher Scientific, Waltham, MA, USA), 1 µl szarvasmarha szérum albumin (BSA) (10 

mg/ml, Sigma-Aldrich, St. Louis, MO, USA), 0,5 µmol jelöletlen forward és 0,5 µmol jelöletlen 

reverz primer, 5 ng DNS és PCR minőségű H2O a megfelelő térfogatra való kiegészítéshez. A 

reakciót az AppliedBiosystems 2720 Thermal Cycler készülékkel végeztem az alábbi protokoll 

szerint: 95°C-on 30 mp kezdeti hőmérséklet, majd 36 ciklus 94°C-on 25 mp denaturáció, a 

markernek megfelelő hőmérsékleten (a következő szekcióban részletezve) 25 mp anelláció és 

72°C-on 25 mp elongáció, majd 72°C-on történő 20 perces végső elongáció. A keletkezett 

termékeket 2,5%-os agaróz gélen választottam el, majd a kiválasztott terméksávokat kivágtam 

a gélből és a Gel AdvancedTM Gel Extraction System kit (Viogene, Sunnyvale, CA, USA) 

segítségével tisztítottam. A reamplifikációt a korábban leírt protokoll paraméterei szerint 

hajtottam végre, azonban az eredeti 36 ciklus helyett 26 ciklust használva. Ezt követően a 

PCR terméket GenEluteTM PCR Clean-Up Kittel (Sigma–Aldrich, St. Louis, MO, USA) 

tisztítottam. A szekvenálás a BigDye® Terminator v.1.1 Cycle Sequencing Kittel (Thermo Fisher 

Scientific, Waltham, MA, USA) történt a gyártó által megadott protokoll szerint. A szekvenciák 

detektálása az ABI Prism 3130XL Genetic Analyzer (Applied Biosystems, Waltham, MA, USA) 

készülékkel történt, követve a gyártó utasításait. A szekvenciákat a Sequencing Analysis 5.1 

szoftver (Applied Biosystems, Waltham, MA, USA) segítségével analizáltam, és SequencherTM 

4.1.2 szoftverrel (Gene Codes Corp, Ann Arbor, MI USA) illesztettem. Ezt követően a GenBank 

adatbázisban BLAST® (Basic Local Alignment Search Tool) segítségével kerestem homológ 

szekvenciákat. 

7.3.1.3 Multiplex tesztelés 

A két ivarhatározó markert egy diplexben (DeerSex-plex), míg a három fajspecifikus cytB 

forward primert és az univerzális reverz primert egy triplexben (DeerSpec-plex) egyesítettem. 

A PCR protokollt a három faj hím- és nőivarú egyedeinek DNS mintáin optimalizáltam. 

Kezdetben a primereket egyenlő arányban adtam az elegyekhez, majd a termékintenzitás 

alapján módosítottam ezt az arányt a kiegyenlített termékképződés érdekében. Negatív 

(templát DNS nélküli) kontrollokat használtam minden egyes lépésnél az esetleges 

kontamináció kiszűrésére. 

Az amplifikációt 10 µl reakció térfogatban végeztem, és az elegy az alábbiakat tartalmazta: 5 

µl DreamTaq™ Green PCR Master Mix, 0,5 µl BSA (10 mg/ml), 1,5 µl primer mix, 2 ng DNS 

és PCR tisztaságú H2O a megfelelő térfogatra való kiegészítéshez. A DeerSex-plex esetében 

touch-down PCR-t alkalmaztam az Applied Biosystems 2720 Thermal Cycler eszközzel a 

következők szerint: 95°C-on 30 mp kezdeti hőmérséklet, majd 20 cikluson keresztül 94°C-on 

20 mp denaturáció, 54°C kezdeti hőmérséklettel 20 mp anelláció, ami ciklusonként 0,2°C fokot 

csökkent, majd 72°C-on 20 mp elongáció, ezt követően pedig 14 cikluson keresztül 95°C fokon 
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20 mp denaturáció, 50°C fokon 20 mp anelláció és 72°C fokon 20 mp elongáció, végül pedig 

72°C-on 20 perc végső elongáció. A DeerSpec-plex esetében a protokoll a következő volt: 

95°C-on 30 mp kezdeti hőmérséklet, majd 34 ciklus 25 mp 94°C-on denaturáció, 25 mp 64°C-

on anelláció és 25 mp 72°C-on elongáció, majd 72°C-on 20 perc végső elongáció. 

A PCR termékeket 2%-os agaróz gélen választottam el egymástól és vizualizáltam a már 7.2 

DNS preparálás alfejezetben leírt módon. Ezt követően a DNS fragmenseket kapilláris 

elektroforézissel detektáltam a 5.3.3 Egyedazonosítás alfejezetben leírt módszerrel. A 

detekciós küszöbértéket 150 RFU (relative fluorescence unit) értékre állítottam az 

elemzésekhez, melyeket a GeneMapper® ID-X version 1.4 szoftverrel (Life 

Technologies/Thermo Fisher Scientific) végeztem. Az alkalmazott sávszélesség 1 bp volt, 

amelyet minden egyes vizsgált marker alléljelölésére a szekvenálással ellenőrzött allélok 

allélmérete alapján állítottam be. 

7.3.1.4 Validálás 

A vizsgálat megbízhatóságának és korlátainak becslésére a nemzetközi ajánlásoknak [34, 

351] megfelelően az alap módszerfejlesztési validálás lépéseit hajtottam végre. A multiplex 

(DeerSex-plex és DeerSpec-plex) lehetséges kereszt amplifikációját rokon fajokból, például 

szarvasmarhából (Bos taurus), takinból (Budorcas taxicolor), bölényből (Bison bison), 

muflonból (Ovis aries musimon) és juhból (Ovis aries), valamint forenzikus relevanciával bíró 

fajokból, például emberből, sertésből (Sus scrofa), kutyából (Canis lupus familiaris) és 

macskából (Felis catus) származó hímivarú és nőivarú mintákon teszteltem 2 ng DNS 

bevitelével. A fajon belüli amplifikáció sikerességét több hazai populációból származó 

összesen 115 mintán – gímszarvas (n = 30), dámszarvas (n = 47) és őz (n = 38) – teszteltem. 

Az érzékenységet 1,0, 0,5, 0,25, 0,125 és 0,062 ng DNS-templát felhasználásával mértem fel.  

Annak érdekében, hogy a DeerSex-plex esetében megbecsüljem a hím specifikus markerek 

érzékenységét, 5 ng nőivarú őz, gím- és dámszarvas DNS-t kevertem össze 1, 0,5 és 0,33 ng 

hímivarú őz, gím- és dámszarvas DNS-sel, külön-külön csövekben. A DeerSpec-plex esetében 

egy mintakontamináció tesztelést is végrehajtottam, ahol a vizsgálati keverék elkészítéséhez 

azonos mennyiségű gím- és dámszarvas DNS-t (1-1 ng) használtam. Ezenkívül 5 ng humán 

DNS-t kevertem 0,5, 0,25 és 0,125 ng őz, gím- és dámszarvas DNS-sel külön csövekben. A 

DNS-amplifikáció a 7.3.1.3. Multiplex tesztelés alfejezetben leírt módon történt. 

7.3.2 A kontroll régió vizsgálata 

A mitokondriális kontroll régió polimorfizmusának felméréséhez a vizsgálatok menete a három 

hazai agancsos fajnál és a muflonnál nagy mértékben megegyezett. A három agancsos fajnál 

saját tervezésű primerekkel kíséreltem meg a kontroll régiót a teljes hosszában 

felsokszorosítani, melyeket a Primer Designer 4 szoftver [http://www.scied.com] segítségével 



40 
 

terveztem. A tervezésnél felhasznált mitogenomok GenBank-i azonosítóit és a tervezett 

primereket a 3. táblázatban tüntettem fel. A primerek tervezésekor a primer elnevezési 

konvenciót alkalmaztam, ahol a primer neve az 5’ bázis pozícióját jelzi. Ettől a muflonnál volt 

eltérés, ahol új primerek tervezése helyett egy korábbi, juhokban leírt primerpárt alkalmaztam 

[352, 353]. 

3. táblázat A négy fajban használt primerek nevei (F: forward, R: revez), szekvenciája, valamint a 

mitogenom szekvenciák GenBank-i azonosító száma, amelyeket a tervezéshez felhasználtam (a muflon 

kivételével, ahol az eredeti cikkben használt szekvencia szerepel). 

Faj Primernév Primer szekvenciája GenBank-i Azonosító 

Dámszarvas 

Dama dama 

F15,386 

R16,330 

5’-ACCCCACTATCAACACCC-3’ 

5’-TATGCATAATTAGAGAAAAATTGG-3’ 
NC_020700 

Gímszarvas 

Cervus elaphus 

F15,386 

R19 

5’-GCCCCACTATCAACACCC-3’ 

5’-TTCAGTGCCTTGCTTTGC-3’ 
KT290948 

Európai őz 

Capreolus capreolus 

F15,430 

R16,240 

5’-TGCGTTATTAATATAGTTCCAAAAA-3’ 

5’-AAAATGGCGCTTAAATACTTACC-3’ 
MN485773 

Európai muflon 

Ovis aries musimon 

F15,400 

R592 

5’-ACACCCAAAGCTGAAGTTCTAC-3’ 

5’-AGAAGGGTATAAAGCACCGCC-3’ 
AF010406 

 

Az amplifikációt 25 μl reakciótérfogatban végeztem, amely a 7.3.1.2. Monoplex tesztelés 

alfejezetben leírtakhoz hasonlóan 12,5 μl DreamTaq™ Green DNS polimerázt, 1 µl BSA-t (10 

mg/ml), 0,5 μmol forward primert, 0,5 μmol reverz primert, és PCR minőségű H2O-t 

tartalmazott annyi különbséggel, hogy a DNS templát 1-10 ng közötti koncentrációjú volt. A 

PCR-t a már korábban leírt készülékkel végeztem a következő beállításokkal az agancsos 

fajok esetében: kezdeti denaturálás 10 mp 94°C-on, 36 ciklus 40 mp 94°C-on, 40 mp 56°C-on 

(dámszarvas/őz) vagy 54°C-on (gímszarvas), 60 (dám/gím) vagy 80 (őz) mp 72°C-on, és egy 

végső elongáció 2 percig 60°C-on. A muflon esetében a forráspublikációban leírt protokollt 

használtam [352, 353]. 

Ezt követően a PCR termékek tisztítása, illetve a fragmentek szekvenálása a 7.3.1.2. 

Monoplex tesztelés alfejezetben leírtak szerint zajlott. A kapott szekvenciákat a megfelelő 

referencia szekvenciákhoz (megegyeznek az 3. táblázatban szereplő szekvenciákkal) 

illesztettem a SequencherTM 5.4.6 szoftverrel (Gene Codes Corp) az egyedi haplotípusok 

azonosítása érdekében. 

Az eredményeimet az összehasonlítás végett az agancsos fajok esetében kiegészítettem az 

NCBI adatbázisból letöltött más szekvenciákkal, amelyeket az 1. táblázatban tűntettem fel. A 

muflon esetében nem álltak rendelkezésre hazai szekvenciák. A letöltött és a saját 

szekvenciákat MEGA11 szoftverrel illesztettem a ClustalW alapértelmezett beállításaival [354]. 

Ha lehetséges volt, a statisztikai teszteket az összes szekvencia együttes vizsgálatával 

végeztem. Amennyiben az eltérő szekvencia hosszak ezt nem tették lehetővé, úgy a 
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statisztikai vizsgálatot külön elvégeztem a kevesebb szekvenciát tartalmazó hosszabb, és a 

több szekvenciát tartalmazó rövidebb szakaszokon egyaránt, majd kiválasztottam az 

informatívabb verziót. A szekvenciákat populációkra külön is elemeztem, ahol a populációk 

közötti határokat főként természetes akadályok, például folyók és tavak, vagy ezek hiányában 

az egymástól való fizikai távolság alapján állapítottam meg. 

A Wright-féle F-statisztikát és a populációk páronkénti Fst értékeit az Arlequin 3.5.2.2 

szoftverrel [355], míg a Gst értékeit a DNA Sequence Polymorphism (DnaSP) szoftverrel 

számítottam ki [356]. Ezenkívül meghatároztam a szekvenciákban található polimorf pozíciók 

és haplotípusok számát mintavételi helyenként, valamint a haplotípus diverzitás (H) és a 

nukleotid diverzitás (π) értékeket is. 

Az egyes fajoknál a magyar populáción belül véletlenszerűen kiválasztott haplotípus egyezési 

valószínűségének (vagy véletlen egyezési valószínűségét, RMP) becsléséhez az RMP=∑pi2 

képletet használtam, ahol p a megfigyelt haplotípus gyakorisága. Az RMP-t vagy az egyezés 

valószínűségét (PM) úgy definiálják, mint annak valószínűségét, hogy véletlenszerű egyezést 

figyelünk meg két nem rokon egyed között [357]. Ez megmutatja a statisztikai egyezés 

szignifikanciáját a referencia és az eseti szekvenciák között kriminalisztikai esetekben. 

7.3.3 Egyedi szintű azonosítás 

A gímszarvas és európai őz esetében már rendelkezésre állt a fajra specifikus tetramer 

mikroszatellitákat tartalmazó validált markerszett, így esetükben a (szélesebb körű) hazai 

populációkon való tesztelést végeztem el (a 7.1 Mintavétel alfejezetben leírt egyedszámokon). 

A gímszarvasnál a Szabolcsi és munkatársai 2014-es cikkében leírt két DeerPlex 

markerszettet [25], míg az őznél a Morf és munkatársai által 2021-ben publikált STRoe deer 

markerszettet [174] teszteltem. Az STRoe deer markereknél egy költséghatékony módszer 

tesztelése végett az úgynevezett „farkazásos” módszert alkalmaztam (erről bővebben az 5.3.3 

Egyedazonosítás és a 7.3.3.1 Markerszelekció és primertervezés alfejezetekben). 

Dámszarvas és európai muflon esetében nem állt rendelkezésre ilyen tetramer markerkészlet, 

szükségessé téve ezzel új mikroszatelliták keresését és azok tesztelését. 

7.3.3.1 Markerszelekció és primertervezés 

Mivel a dámszarvas esetében a kutatás során még nem állt rendelkezésre nukleáris 

genomszekvencia, ezért a Cervidae családba tartozó tetramer egységekkel rendelkező STR 

markereket kerestem korábbi publikációkból és az NCBI GenBank adatbázisából 

(https://www.ncbi.nlm. nih.gov/genbank/, elérve 2023. február 14-én) az előzetes in silico 

vizsgálatokhoz. Muflon esetében a dámszarvasra megfelelő minőségű és mennyiségű 

terméket produkáló markereket teszteltem, mivel a közelebbi rokon fajokból sem álltak 

rendelkezésre tetramer markerek. 
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Ezt követően az adatbázisból elérhető markerszekvenciákat a BLAST® 

(https://www.blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi, elérve 2023. február 14-én) segítségével 

ellenőriztem, hogy elkerüljem többszöri tesztelését ugyanannak a lókusznak, amely különböző 

neveken jelenhet meg az eltérő publikációkban. Ezeknél a duplikátumoknál, amennyiben 

eltérő primerszekvenciák álltak rendelkezésre, a lókuszokat az összes leírt primerpárral 

teszteltem, majd az optimálisan működőt választottam ki további vizsgálatokra. Három 

szempontot vettem figyelembe: ne legyen melléktermék képződés, megfelelő mennyiségű 

terméket adjon és a keletkező amplikon minél rövidebb legyen. 

Az NCBI GenBank adatbázisból származó markerszekvenciák alapján a primereket a Primer 

Designer 4 szoftver segítségével terveztem olyan markerekhez, amelyeknél nem álltak 

rendelkezésre publikált primerszekvenciák. Az amplikon méretét, a primer GC-tartalmát és az 

önkomplementaritás (hajtűk vagy hairpin), vagy a másik primerpárral (több mint négy bázispár 

a 3' végén) való komplementaritás hiányát vettem figyelembe a tervezése során. 

A teszteléshez használt összes forward primert a négy univerzális adapter egyikével rendeltem 

meg, amelyek lehetővé tették a PCR során keletkező termékek fluoreszcens jelölését a 

későbbi elemzésekhez (4. táblázat) [245]. A megfelelő adapterek kiválasztásakor figyelembe 

vettem több marker későbbi párhuzamos detektálásának lehetőségét is. 

4. táblázat A négy univerzális primer adatai. Tm: olvadási hőmérséklet Celsius fokban. Ref: referencia. 

Univerzális 

primerek Szekvencia (5'-3') 
Fluoreszcens 

jelölés 
Hossz 

(bázispár) 
(Tm) Ref 

A GCCTCCCTCGCGCCA 6-FAM 15 63°C 
[358] 

B GCCTTGCCAGCCCGC VIC 15 57°C 

C CAGGACCAGGCTACCGTG NED 18 59°C 
[245] 

D CGGAGAGCCGAGAGGTG PET 17 59°C 

 

7.3.3.2 Monoplex PCR amplifikáció, optimalizáció és primer újratervezés 

A kiválasztott markereket két-két dámszarvas mintán amplifikáltam monoplex reakcióban a 

funkcionalitás meghatározására. Az amplifikációs reakciót 10 μl térfogatban végeztem, amely 

2 μl DreamTaq™ Green PCR Master Mixet, 0,1 μl BSA-t (10 mg/ml), 0,25 μmol markernek 

megfelelő univerzális primert, 0,25 μmol forward és 0,5 μmol jelöletlen reverz primert, 1 ng 

DNS templátot, valamint PCR minőségű H2O-t tartalmazott a végtérfogatra történő 

kiegészítéshez. Az eredeti forrásfajokra publikált PCR protokollokat használtam, amennyiben 

azok rendelkezésre álltak. Ezek hiányában a markereket több különböző PCR beállítással 

teszteltem. Az amplikonok minőségi ellenőrzése a 7.3.1.2. Monoplex tesztelés alfejezetben 

leírt módon történt. 
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A dámszarvas mintákon kapott eredmények alapján ezután két-két muflon mintán is teszteltem 

a dámokra működő markereket a korábban megállapított protokollokat használva, szükség 

esetén azok módosításával. A PCR elegy összeállítása és az amplikonok ellenőrzése a 

dámszarvasnál leírtak szerint történt. 

Amennyiben az eredeti PCR-beállítások nem megfelelő amplikonokat eredményeztek, akkor 

a PCR beállítások megváltoztatásával optimalizáltam a protokollokat a Mastercycler Nexus 

GX2 (Eppendorf) gradiens PCR készülék segítségével. Ilyen eset például, amikor 

melléktermék képződött, számottevő eltérés volt a várt mérettől, a termék nem volt megfelelő 

mennyiségű, illetve nem képződött amplikon. A módosított beállításokkal kapott összes PCR-

terméket 2%-os agarózgélen vizualizáltam. 

Ha a PCR-beállítások módosítása nem vezetett megfelelő eredményre dámszarvasnál, a 

primereket a Primer Designer 4 szoftverrel a 7.3.1.1 Primertervezés alfejezetben leírt 

szempontok figyelembevételével újra terveztem, és monoplex PCR segítségével a jelen 

alfejezetben leírtakat követve teszteltem. 

7.3.3.3 A funkcionális markerek polimorfizmus szintjének becslése 

További analízishez a megfelelő amplikonokat eredményező markereket teszteltem, hogy 

megbecsüljem a polimorfizmusuk szintjét. A funkcionális mikroszatellit markereket 20 db 

dámszarvas és 10 db muflon mintán amplifikáltam monoplex reakciókban a 7.3.3.2 Monoplex 

PCR amplifikáció, optimalizáció és primer újratervezés alfejezetben leírtak szerint. 

7.3.3.4 Kapilláris elektroforézis 

Kapilláris elektroforézissel 4-8 különböző méretű vagy eltérő fluoreszcens jelölésű PCR 

termék párhuzamos detektálása volt lehetséges. Az amplikonok keverési arányát a 

szemikvantitatív agaróz gélen detektált hozamuk alapján határoztam meg. Az amplifikált 

fragmenskeverékekből az allélek detektálása kapilláris elektroforézissel történt. A minimális 

kimutatási küszöböt 150 RFU-ra állítottam be az OSIRIS szoftver 2.16-os verziójával 

(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/osiris/, elérve 2023. február 2-án) végzett fragmentanalízis 

során. 

7.3.3.5 Allélszekvenálás a polimorf mikroszatellitáknál 

A Sanger-szekvenálást alkalmaztam annak ellenőrzésére, hogy a polimorf markereknél 

valóban a célzott mikroszatellita lókuszt sikerült-e amplifikálni dámszarvas mintákban. Polimorf 

lókuszonként egy homozigóta allélt sokszorosítottam fluoreszcens jelölés nélküli 

lókuszspecifikus primerekkel. Az amplifikáció a 7.3.1.2 Monoplex tesztelés alfejezetben leírtak 

szerint zajlott, és mindegyik reprezentatív allélt egymástól függetlenül amplifikáltam monoplex 

PCR során. A termékek visszaellenőrzését, tisztítását, szekvenálását, a szekvenciák 
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illesztését és korrekcióját, valamint az ismétlődő szekvenciamotívum ellenőrzését szintén a 

már 7.3.1.2 Monoplex tesztelés alfejezetben leírt módon végeztem. 

7.3.3.6 Multiplex tesztelés 

A gímszarvas, valamint az európai őz esetében a már korábban hivatkozott publikációk alapján 

teszteltem a multiplexeket, első körben az ott leírt PCR beállításokat és primer keverési 

arányokat alkalmazva, amin szükség esetén módosítottam. A PCR elegy összesen 15 μl volt, 

ami 3 μl DreamTaq™ Green PCR Master Mixet, 0,3 μl BSA-t (10 mg/ml), 5 μl primer mixet, 1-

5 ng DNS templátot, valamint PCR minőségű H2O-t tartalmazott térfogatra töltéshez. A sikeres 

reakciót ezután agaróz gélelektroforézissel teszteltem a 7.2 DNS preparálás alfejezetbe leírt 

módon. A kapilláris elektroforézis és a fragmentek leolvasása a 5.3.3 Egyedazonosítás 

alfejezetben bemutatott módszer szerint történt. 

7.3.3.7 Statisztikai analízis 

Az allélgyakoriságokat, a polimorf információtartalmat (PIC), a várható és megfigyelt 

heterozigozitást (He, Ho) minden fajnál és lókusznál a GenAlEx v6.5 szoftverrel határoztam 

meg [359, 360]. Az egyedi azonosításához szükséges statisztikai megbízhatóság elérését az 

identitás valószínűség érték (P(ID): probability of identity) kiszámításával ellenőriztem, amely 

annak valószínűségét adja meg, hogy egy populációból véletlenszerűen kiválasztott két egyed 

a vizsgált lókuszokra ugyanazzal a genotípussal rendelkezik [361, 362]. Az elméleti várható 

P(ID)-t minden, legalább két alléllal rendelkező lókuszra kiszámítottam a populációs mintából 

származó allélgyakoriságok és a következő egyenlet felhasználásával: 

P(ID) = 2 x [∑(pi2)2] - ∑(pi)4, ahol pi az i-edik allél gyakorisága. 

  



45 
 

8 Eredmények 

A DNS kivonás sikeres volt az összes 7.1 Mintavétel alfejezetben feltüntetett mintából. 

8.1 Ivar- és fajazonosítás 

8.1.1 Markerszelekció és primertervezés 

Az SRY, AmelX és AmelY lókuszokat választottam az ivar meghatározására, ehhez pedig 

összesen négy primert terveztem a két génrégió amplifikálásához, melyek mindhárom célfaj 

esetében alkalmasnak bizonyultak. A hozzáférhető GenBank-i szekvenciák vizsgálata során 

csak egy SNP pozíciót figyeltem meg az AmelX/Y reverz primer kötőhelyén európai őz 

szekvenciákban. 

Egyik fajnál sem figyeltem meg mutációt a 3’ végen a tervezett primerszekvenciákon belül. 

Mivel a GenBankban a fajok széles választékából elérhetőek szekvenciák, a szarvasfajok 

közötti hasonlóságokat a MEGA szoftverrel végzett in silico elemzések során is vizsgáltam 

(M1-M3. ábra). Az eredményeim azt mutatják, hogy az ivarmeghatározásra tervezett primerek 

több más szarvasfajban is használhatók az SRY és az Amelogenin X/Y gének esetében (M1. 

és M2. ábra), míg a fajspecifikus forward primerek kötőhelyei a célfajokra egyediek (M3. ábra). 

A fajazonosításra három fajspecifikus forward és egy univerzális reverz primert terveztem az 

őz, valamin a gím- és a dámszarvas CytB génjének SNP mintázata alapján. A fajokon belüli 

és a fajok közötti specifitást a GenBankból elérhető szekvenciák felhasználásával mértem fel 

in silico elemzések segítségével (5. táblázat). Itt egy SNP pozícióban találtam eltérést a reverz 

primer kötőhelyén dámszarvasban, még két pozícióban gímszarvas és őz szekvenciák 

esetében. A forward primer kötőhelyén őznél három SNP pozíciót találtam 135 letöltött 

szekvencia alapján, míg gímszarvasnál 435 szekvenciából kilenc SNP pozíciót mutattam ki, 

melyek közül ötnek 1% alatti volt a gyakorisága. Egy primerszekvencián belül a leggyakoribb 

SNP szám kettő volt az őz és a gím mintákban. 
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5. táblázat A tervezett primerek fajon belüli variációjának in silico vizsgálata az NCBI GenBank 

adatbázisból letöltött szekvenciák felhasználásával. Ce: gímszarvas, Dd: dámszarvas, Cc: európai őz. 
a-m: GenBank-i azonosítószámok és a hozzájuk tartozó információ. 

Primernév 

(illesztés hossz 

bázispárban) 

A letöltött 

szekvenciák száma 

Polimorf pozíciók 

száma 

Polimorf pozíció 

maximum száma egy 

szekvencián belüli 

 Ce Dd Cc Ce Dd Cc Ce Dd Cc 

AmelX/Y F (18) 3 a 2 b 2 c 0 0 0 0 0 0 

AmelX/Y R (18) 6 d 2 b 2 c 0 0 1 0 0 1 

SRY F (20) 22 e 1 f 5 g 0 0 0 0 0 0 

SRY R (20) 22 e 1f 5 g 0 0 0 0 0 0 

Cytb Ce F (31) 435 h - - 9 - - 4 - - 

Cytb Dd F (25) - 4 i - - 0 - - 0 - 

Cytb Cc F (36) - - 135 j - - 3 - - 3 

Cytb R (26) 266 k 5 l 135 j 2 1 2 2 1 2 

a: FJ946989, KJ542362, KJ542367; b: KJ542361, KJ542366; c: KJ542360, KJ542365; d: AY453391, 

FJ946989, FJ946990, KJ542362, KJ542367, XM043895580; e: DQ888682-96, EF062527-28, 

EF100133-35, EF693906-07; f: DQ888701; g: DQ888700, HG326979, KJ558344-46; h: hozzáférhető 

Cervus elaphus szekvencia (taxid:9860, hozzáférve: 20.12.2021.), ami tartalmaz Cytb Ce F primerkötő 

régiót; i: AJ000022, JN632629, NC020700, MN746794; j:, KJ558288-333, KJ681491, KT964391, 

KT964393-94, KT964396-402, KT964404-09, KT964411-12, KT964414, KT964419-27, KT964431-42, 

KU845311, MT297579-624, Y14951; k: összes hozzáférhető Cervus elaphus szekvencia (taxid:9860, 

hozzáférve: 20.12.2021.), ami tartalmaz Cytb Ce R primerkötő régiót; l: AJ000022, JN632629, 

KM224369, NC020700, MN746794. 

8.1.2 Monoplex PCR és szekvenálás 

Az egyes markerek PCR-termékeit szekvenálással ellenőriztem, amelyek homológiát mutattak 

más őz, gím-, valamint dámszarvas Amelogenin X és Y, SRY és Cytb génjeivel. A szekvenciák 

a GenBank adatbázisában MW876187-MW876198 azonosító számon érhetők el. A primer 

szekvenciákon belüli lehetséges SNP pozíciók az eredmény specificitását nem befolyásolták, 

mivel a primerek középső szakaszán a teljes illeszkedés nem szükségszerű (2. táblázat). 

8.1.3 PCR alapú multiplex tervezés és detektálás 

Az eredeti célom az volt, hogy az összes ivar és faj kimutatására kiválasztott markert egy 

multiplex reakcióban lehessen amplifikálni. Az optimális anellációs hőmérsékletek közötti 

jelentős különbség miatt azonban, amelyek allél/lókusz kiesést és műtermékcsúcsokat 

okoztak, ez nem valósult meg. Ennek megfelelően az ivar- és fajdetektáló markereket két 

különálló multiplexbe rendeztem és optimalizáltam. Az ismert ivarú és fajú kontroll mintákból 

sokszorosított PCR termékeket agaróz gélen detektáltam, és amint az várható volt, a hím ivarú 

mintákból mind az X és Y-kromoszómás (AmelX, SRY és AmelY) szegmenseket detektáltam, 

míg a nőivarú mintákból csak az AmelX-et mutattam ki (5. ábra). Bár néhány aspecifikus 
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fragmens is keletkezett, a műtermékek nem befolyásolták az ivar meghatározását, mivel 

méretük jelentősen nagyobb volt, mint a specifikus Amelogenin X allél. 

 

5. ábra Multiplex PCR amplifikáció a három agancsos fajra. A DeerSex-plex panel Amelogenin (194 

bp X és 140/149 bp Y allél esetén) és SRY (113 bp) markereket tartalmaz, a hímivarú minták három, a 

nőivarú minták pedig egyetlen specifikus sávot mutatnak az agaróz gélen. A DeerSpec-plex panel a 

fajspecifikus citokróm B markert tartalmazza őzre (218 bp), gím- (176 bp) valamint dámszarvasra (162 

bp), és egyetlen fajspecifikus sávot mutat az agaróz gélen. L: létra, m: hímivarú minta, f: nőivarú 

minta. 

A DeerSpec-plex mindhárom fajspecifikus primerje csak a célzott faj cytB régióját amplifikálta 

az optimalizált multiplex PCR-profil segítségével (5. ábra), amely amplikonok mérete alapján 

egyértelműen meghatározható a minta faji eredete. A cross-species és a nem specifikus 

amplifikáció elkerülése érdekében a tesztelés során az anellációs hőmérsékletnek el kellett 

érnie a 64°C-ot. 

A DeerSex-plex és DeerSpec-plex panelekben sokszorosított amplikonok különböző 

hosszának köszönhetően megvalósítottam a két vizsgálatból származó egyes PCR-termékek 

kapilláris elektroforézissel történő párhuzamos detektálását, 6-FAM fluoreszcens festékkel 

jelölt primerek segítségével (2. táblázat, 6. ábra). 
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6. ábra A DeerSex-plex és DeerSpec-plex vizsgálatokkal kapott PCR-termékek párhuzamos 

detektálása kapilláris elektroforézisessel a három szarvasfaj esetében. AmelY Ce: gímszarvasra 

specifikus Amelogenin Y marker, AmelY Cc Dd: őzre és dámszarvasra specifikus Amelogenin Y 

marker, Cytb Dd: dámszarvasra specifikus citokróm b marker (Dama dama), Cytb Ce: gímszarvasra 

specifikus citokróm b marker (Cervus elaphus), Cytb Cc: európai őzre specifikus citokróm b marker 

(Capreolus capreolus). 

Ehhez a keverési mennyiségeket a szemikvantitatív agaróz gélen megjelenő amplikonsávok 

erőssége alapján állapítottam meg, ami körülbelül 1:1 keverési arányt jelentett. A hímivarú 

állatok két Y-kromoszómás csúcsot (SRY, AmelY) és az AmelX-et mutatták, valamint egy 

fajspecifikus csúcsot (Cytb); a nőivarú egyedek egyetlen ivari kromoszómás csúcsot (AmelX) 

mutattak, valamint egy fajspecifikus csúcsot (Cytb). Néhány műtermékcsúcsot itt is 

kimutattam, azonban ezek nem befolyásolták az eredmények kiértékelésének 

megbízhatóságát a méretükből kifolyólag. 

Ahogy az várható volt, a DNS templát nélküli reakciókontroll minták mindegyik reakcióban 

negatívak voltak gélelektroforézissel és kapilláris elektroforézissel egyaránt. 
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8.1.4 Fajspecificitás 

A DeerSex-plex panellel a fajspecifitást külön teszteltem hím- és nőivarú mintákon, hogy 

megvizsgáljam azt, hogy a kimutatott specifikus vagy aspecifikus PCR-termékek 

összefüggésben vannak-e az ivarral. Muflon és juh esetében három amplikont detektáltam az 

SRY, AmelY és AmelX alléltartományban a hímivarú mintákon, egy amplikont pedig az AmelX 

alléltartományban a nőivarú mintákon. Nem figyeltem meg specifikus AmelX allélt más 

fajokból, sem hím-, sem nőivarú mintákon. Hímivarú szarvasmarha mintából SRY és AmelY 

markerek PCR termékeit mutattam ki a megfelelő alléltartományban. Bölény, kutya és macska 

mintákból az SRY PCR-terméke fejeződött ki a hímivarú egyedeknél, azonban nőivarú 

mintákból más, AmelY alléltartományon belüli vagy tartományon kívüli amplikonokat is 

megfigyeltem. Ember, sertés és ló esetében csak egy amplikon jelent meg az AmelY 

alléltartományban vagy ahhoz nagyon közel, nő- és hímivarú mintáknál egyaránt. A kapilláris 

elektroferogramon a megadott alléltartományon belül nem figyeltem meg amplikonokat takin 

DNS használatával, sem hím-, sem a nőivarú egyedekből származó mintákon (7. ábra). 

 

7a. ábra Fajspecificitás vizsgálata hím- és nőivarú mintákon DeerSex-plex multiplexszel, agaróz 

gélen. 
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7b. ábra Fajspecificitás vizsgálata hím- és nőivarú mintákon DeerSex-plex multiplexszel kapilláris 

elektroforézissel. 

A DeerSpec-plex panel fajspecifikusságát különböző fajú nőivarú mintákon vizsgáltam (8. 

ábra). A citokróm b génszegmensekre tervezett primerek korlátozott fajspecificitást mutattak, 

mivel két termékcsúcs megjelenését tapasztaltam nagyon közel a marker-specifikus 

mérettartományhoz muflon és juh esetében, és egy amplikont kaptam bölény DNS-t 

használatával (8. ábra). Ember, macska-, ló-, sertés-, takin-, szarvasmarha- vagy kutya DNS 

mintákból azonban nem mutattam ki PCR-terméket. Az összegyűjtött populációs minták 

elemzésén alapuló fajon belüli specificitási vizsgálatnál azt mutattam ki, hogy a DeerSpec-

plex-szel amplifikált összes vizsgált minta tiszta PCR terméket adott agaróz gélen (M4. ábra). 

A DeerSex-plex multiplex használatával egy kivételével minden minta ivarát egyértelműen 

meg tudtam határozni agarózgél elektroforézis segítségével (M5. ábra). 
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8. ábra Fajspecificitás vizsgálata nőivarú mintákon DeerSpec-plex multiplexszel, agaróz gélen és 

kapilláris elektroforézissel. 

A multiplexek érzékenységét DNS koncentrációval teszteltem 1 és 0,06 ng hígítási 

intervallumba eső minták felhasználásával. Jól látható specifikus sávokat figyeltem meg 

mindhárom fajban 0,125 ng-os hígításig a DeerSpec-plex multiplexnél és 0,5 ng-os hígításig 

a DeerSex-plex alkalmazásakor. Ez alatt a DNS-mennyiség alatt az AmelX/Y vagy az SRY 

lókusz kiesését figyeltem meg (9. és M6. ábra). 

 

9. ábra Érzékenységvizsgálat hím- és nőivarú mintákon DeerSex-plex és DeerSpec-plex multiplexszel 

agaróz gélen végzett vizsgálatokkal. 

Európai őz, gím-, illetve dámszarvas DNS-keverékeinek felhasználásával mindhárom faj 

kimutatható volt 0,06 ng-os hígításig a fajazonosító teszt segítségével. A hím specifikus 
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markerek kimutathatósága elég érzékenynek bizonyult ahhoz, hogy 5 ng nőivarú és 0,33 ng 

hímivarú gím- és dámszarvas DNS felhasználásával agaróz gélen látható különbségeket 

figyeljek meg. Az őz esetében 5 ng nőivarú és 0,5 ng hímivarú DNS keveréknél tapasztaltam 

értékelhető eredményt a DeerSex-plex alkalmazásánál várt allélok mindegyikéről (10. ábra). 

 

10. ábra Kevert minták vizsgálata: gímszarvas (Ce), európai őz (Cc) és dámszarvas (Dd) nőivarú 

minták, melyeket változó mennyiségű hímivarú DNS-sel amplifikáltam a DeerSex-plex multiplexszel. 
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8.2 A kontroll régió vizsgálata 

8.2.1 Dámszarvas 

Korábbi hazai és nemzetközi kutatások és a GenBank adatbázisból letöltött szekvenciák 

alapján meghatároztam a kontroll régió eddig vizsgált szakaszait és azokon belül a polimorf 

pozíciók gyakoriságát a különböző országokba betelepített dámszarvasokon. Az eredeti 

őshonos vagy ősi populációkból, például Törökországból vagy Rodoszról származó 

szekvenciákat eltávolítottam az elemzésből, mivel sokkal több polimorf pozíció volt található 

bennük, mint a többi területről származó szekvenciákban. 

A 11. ábra a mitokondriális kontroll régió teljes hosszán, valamint az azt követő szakaszon 

elhelyezkedő SNP-k elhelyezkedését mutatja, amelyek a különböző haplotípusokat 

határozzák meg (M1. és M2. táblázat). Ezen információk alapján a teljes kontroll régiót 

tartalmazó 945 bp hosszúságú szakaszt amplifikáltam a tervezett primerpárral, amely 

szekvenálásával kb. 900 bázispár hosszúságú szakaszt találtam megbízhatóan 

kiértékelhetőnek. Az öt mintavételi helyről vett összesen 138 dámszarvas mintánál négy 

haplotípust detektáltam, amelyek közül hármat korábbi kutatások már leírtak [37, 38]. Új 

haplotípus szekvenciát mutattam ki az Északközép-Magyarország (ÉKö) régióból (11. és 12. 

ábra), amelyet feltöltöttem a GenBank adatbázisába (azonosító: PP558272). A 

szekvenciaillesztések alapján standardizáltam a haplotípusok elnevezését a jelenlegi és 

korábbi magyar dámszarvasból nyert eredmények alapján (11. ábra), és a továbbiakban 

ezeket az elnevezéseket használtam.
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11. ábra A mitokondriális kontroll régió (KR) polimorf pozícióinak összehasonlítása a referenciaszekvenciával (NC_020700) a vizsgált szegmens hossza 

alapján a betelepített dámszarvas állományokban. Referenciák: korábbi tanulmányok és szekvenciák a GenBank adatbázisból (GB) letöltve. Színkódok: 1 2 3 

4 5 6 polimorfpozíciók száma 10 bázispáronként; N: szekvenciák száma, O: országok száma, ahonnan a minták származtak, S: polimorfpozíciók száma, k: 

haplotípusok száma, Ref1: [40]; Ref2: [363]; Ref3: [38]; Ref4: [37], GB1: MK473448-50; GB2: ON321840-41; GB3: OQ535577-79; GB4: OR220344-89; GB5: 

OR232305-17; ni: nincs információ.
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Elemeztem a megfigyelt haplotípusokat és azok gyakoriságát, kiegészítve azokat korábbi 

kutatásokból származó hazai dámszarvas szekvenciákkal (n = 54) [37, 38]. A 12. ábra a hat 

vizsgált populációt mutatja be, amelyek mindegyikén belül három haplotípust detektáltam, 

kivéve az északnyugati (ÉNy) régiót, ahol csak két haplotípus fordult elő. 

 

12. ábra A Magyarországon eddig vizsgált dámszarvas populációk Hun1-Hun6 haplotípusainak 

megoszlása a hat régió között. n: mintaelem szám, ⁎: hét, illetve hat szekvencia az DNy és DKe 

populációkból egy korábbi vizsgálatból származik [38], **: 41 szekvencia egy korábbi kutatásból [37]. 

 

A Magyarországon eddig összesen vizsgált 192 egyed alapján hat haplotípus fordul elő hat 

polimorf pozíció kombinációjaként (M7. ábra). Mindegyik SNP szubsztitúció eredménye volt, 

inzerciókat és deléciókat nem figyeltem meg. A haplotípusok gyakoriságára vonatkozólag 66 

egyednek volt Hun1 (34%, korábban H1 vagy Hap17 [37, 38]), és 108 egyednek Hun2 (56%, 

korábban H2 [37]) haplotípusa. Egy-egy egyednek volt Hun3 (korábbi nevén H3 [37]) illetve 

Hun4 haplotípusa (egyenként 0,5%). Kilenc egyednél találtam Hun5 (4,7%, korábban Hap5 

[38]), és hét egyednél Hun6 (3,6%, korábban Hap9 [38]) haplotípust az eddig vizsgált 192 

magyar dámmintában (12. ábra). 

A molekuláris diverzitás indexeit a 6. táblázatban tüntettem fel. A populáció párokra számolt 

Fst értékek alapján csak két déli régió (DKö és DKe) mutatott jelentős vagy nagyon jelentős 

genetikai különbséget (Fst értékek 0,176-0,517) az összes többi magyarországi mintavételi 

helyhez képest. A populációméreteket is figyelembe vevő Gst érték alapján azonban 

mindössze négy populációpárnál mutattam ki jelentős (DKe-ÉNy, DKe-ÉKe, ill. DKö-DNy) vagy 

nagyon jelentős (DKe-DKö) genetikai eltérést. Nem figyeltem meg jelentős különbséget sem 

az Fst, sem a Gst alapján a többi mintavételi helypárra kapott értékek vizsgálatakor, és a 
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negatív érték (valójában: nulla), amit ÉKö és ÉKe között kaptam, azt jelezte, hogy nincs 

észlelhető genetikai elkülönülés ezen populációk között. 

6. táblázat Az elemzett hat mintavételi helyhez tartozó dámszarvas szekvenciák paraméterei. ÉNy: 

Észak-Nyugat, ÉKö: Észak-Közép, ÉKe: Észak-Kelet, DNy: Dél-Nyugat, DKö: Dél-Közép, DKe: Dél-

Kelet, n: mintaelemszám, S: polimorf pozíciók száma, k: haplotípusok száma, Hd: haplotípus diverzitás, 

π: nukleotid diverzitás, RMP: véletlen egyezés valószínűsége, Fst: fixációs index (szürke háttérszínnel), 

Gst: géndifferenciálódási együttható (kék háttérszínnel), p: valószínűségi érték. Kékkel szedve a 

jelentős genetikai eltérést (0,15-0,24), pirossal szedve a nagyon jelentős genetikai eltérést (0,25≤) 

mutató Fst és Gst értékek. 

Regió ÉNy ÉKö ÉKe [37] DNy DKö DKe    Összesített 

n 34 42 41 37 31 7 192 

S 1 2 2 3 2 4 6 

k 2 3 3 3 3 3 6 

Hd 0,428 0,529 0,526 0,611 0,333 0,667 0,565 

π 0,00095 0,00123 0,00123 0,00221 0,00076 0,00423 0,00162 

RMP 0,585 0,484 0,487 0,617 0,677 0,429 0,547 

ÉNy   0,024 0,016 0,082* 0,176* 0,517** 

Fst 
 
p<0,05 = * 
p<0,001 = **  

ÉKö 0,010   -0,022 0,028 0,290** 0,514** 

ÉKe 0,006 -0,012   0,029 0,278** 0,511** 

DNy 0,072 0,015 0,019   0,281** 0,310** 

DKö 0,050 0,111 0,104 0,189   0,510** 

DKe 0,211 0,148 0,151 0,100 0,265   Gst 

 
A jelen és korábbi tanulmányok összesített haplotípus gyakoriságai alapján a véletlenszerű 

egyezési valószínűség értékre a hat területen 0,429 (DKe) és 0,677 (DKö) közötti értékeket 

kaptam. 
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8.2.2 Gímszarvas 

Összesen 191 egyed szekvenciáit elemeztem a hazai vizsgálat során (27 db saját, 68 db 

GenBank adatbázisból letöltött és 96 db Frank és mtsai. 2017-es közleményéből [348] vett 

szekvencia). Mivel korábban hazánkban 39 haplotípus már meghatározásra került, ezért 

ennek számozását követve, de az elkülönítés megkönnyítése végett „H” helyett „Hun” előtagot 

alkalmazva neveztem el/át a hazánkban előforduló haplotípusokat. Így összesen 73 magyar 

haplotípust sikerült elkülönítenem a vizsgált 921 bp hosszú szekvenciák illesztése alapján, 

melyeket az M3. táblázatban tűntettem fel. Az ezen a szakaszon előforduló 84 polimorf 

pozícióból 74 szubsztitúció, tíz pedig indel típusú (inzerció/deléció) polimorfizmus volt. A saját 

mintákból összesen három új, eddig még ki nem mutatott haplotípust kaptam.Ezt követően a 

haplotípusok közötti kapcsolatot vizsgálva a NETWORK szoftver (http://www.fluxus-

engineering.com) segítségével, a neighbor joining modellt alkalmazva egy gráfot hoztam létre 

(M8. ábra). A felhasznált publikáció és a saját adatok alapján itt az egyes haplotípusokhoz 

tartozó egyedszámokat is módomban állt a gráf gócpontok méretével megjeleníteni. A 

haplotípusok egyes területek közötti megoszlását a 13. ábrán tüntettem fel, ahol a különböző 

színek egy-egy haplotípust jelölnek (mutatva ezzel, hogy egyes haplotípusok több 

populációban is előfordulnak). Az egyes populációkhoz tartozó haplotípusok megoszlását az 

M4. táblázat tartalmazza. 

 

13. ábra A Magyarországon eddig vizsgált gímszarvas populációk Hun1-Hun73 haplotípusainak 

megoszlása az öt régió között. n: mintaelem szám. A vizsgált szekvenciák egy része egy korábbi 

vizsgálatból származott: 1: [348]; 2: EU436765-EU436840. A minták forrásának pontos megoszlását 

az 1. táblázat tartalmazza. 

A populációkat ezt követően külön-külön, egymással összevetve, és egy populációként 

kezelve is analizáltam. A populációk mindegyike magas, 0,7 és 0,95 közötti haplotípus 

http://www.fluxus-engineering.com/
http://www.fluxus-engineering.com/
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diverzitást mutatott (7. táblázat). A polimorf pozíciók száma, a haplotípus szám és a nukleotid 

diverzitás esetében szintén magas értékeket kaptam az összes populáció esetében (7. 

táblázat). A populációpárok Fst értékeinek összevetésénél a Gemenc/Bükk-hegység és 

Dunántúli-dombság/Zemplén-hegység pároknál kaptam jelentős genetikai eltérést (0,15-0,24), 

a Gemenc/Budai-hegység, Gemenc/Zemplén-hegység, Bükk-hegység/Budai-hegység és 

Budai-hegység/Zemplén-hegység pároknál pedig nagyon jelentős genetikai értékeket (0,25<) 

figyeltem meg. A mintaelemszámok populációk közötti nagy mértékű eltérése miatt 

kiszámítottam a Gst értéket is, amelynél már egyik populáció párra sem kaptam jelentős 

genetikai eltérést. 

7. táblázat Az elemzett öt mintavételi helyről származó gímszarvas kontroll régió szekvenciák 

paraméterei. GEM: Gemenc, BÜH: Bükk-hegység, BUH: Budai-hegység, DTD: Dunántúli-dombság, 

ZEH: Zemplén-hegység, n: mintaelemszám, S: polimorf pozíciók száma, k: haplotípusok száma, Hd: 

haplotípus diverzitás, π: nukleotid diverzitás, RMP: egyezési valószínűség, Fst: fixációs index (szürke 

háttérszínnel), Gst: géndifferenciálódási együttható (kék háttérszínnel), p: valószínűségi érték. Kékkel 

szedve a jelentős genetikai eltérést (0,15-0,24), pirossal szedve a nagyon jelentős genetikai eltérést 

(0,25≤) mutató Fst és Gst értékek. 

Régió GEM BÜH BUH DTD ZEH Összesített 

n 90 33 15 12 41 191 

S 56 46 17 38 61 84 

k 35 18 5 7 23 73 

Hd 0,910 0,919 0,705 0,894 0,952 0,966 

π 0,00849 0,01404 0,00274 0,00923 0,01928 0,01352 

RMP 0,100 0,109 0,342 0,181 0,071 0,040 
GEM   0,206** 0,392** 0,120** 0,287** Fst  

 
p<0,05 = * 
p<0,001 = **  

BÜH 0,034   0,204** 0,046 0,119** 

BUH 0,056 0,090   0,133* 0,355** 

DTD 0,032 0,029 0,021   0,201** 

ZEH 0,029 0,029 0,075 0,034   Gst  

 

Annak érdekében, hogy az eredményeimet nemzetközi viszonylatban is értelmezni lehessen, 

a hazai szekvenciákat összevetettem a GenBank adatbázisból letöltött külföldi szekvenciákkal. 

Mivel a különböző kutatások eltérő hosszúságú kontroll régiót vizsgáltak, ezért az elemzéseket 

itt egy átfedő, rövidebb szakaszon tudtam végrehajtani. Összesen 315 db szekvenciát 

illesztettem 591 bp hosszon, ennek eredményeképpen pedig 219 db haplotípust találtam. 

Az M5. táblázatban a hazai szekvenciák ezen a szakaszon vizsgált egyezéseit tűntettem fel 

mind a külföldi szekvenciákkal, mind pedig egymással (amennyiben a vizsgált szakasz 

rövidülésével polimorf pozíciókat vesztettek és így a korábban elkülönülő haplotípusok egy 

haplotípusba kerültek). A Magyarországról kimutatott haplotípusok közül így egyezést kaptam 

spanyol (H16), skót (hap4, hap64), cseh (HT01, J378E, J309E, J9E, J320E), dán (H4), lengyel 

(H26, H28, H29, H32, H33), német (HT01, HT03), olasz (H21, H34, AF291886), és görög 

(CP8, CP12) haplotípusokkal is. Hasonlóan a hazai mintákhoz, az európai gímszarvas 
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szekvenciák összevetésénél is a NETWORK szoftver segítségével készített gráf ábrával 

vizualizáltam az eredményeket (14. ábra). Jól látható a három leszármazási vonal 

elkülönülése, melyekből kettő (A és C) megtalálható Magyarországon is. Egyes haplotípusok 

több országban is előfordulnak, ilyenkor az adott körcikk több, a mintaelem számmal – pontos 

egyedszám adatok hiányában – nem arányos, az országoknak megfelelő színre oszlik. 

 

14. ábra Gímszarvas haplotípusok előfordulása Európában a mitokondriális kontroll régió 591 bp 

hosszú illesztése alapján. A gócpontok egy-egy haplotípust ábrázolnak. A különböző országokból 

származó haplotípusokat különböző színekkel jelöltem. A gócpontok közötti ágak a genetikai 

rokonságot, az ághosszak pedig az adott haplotípusok közötti genetikai távolságot mutatják. A 

vonalak az egyes elkülönülő leszármazási vonalakat jelölik. 
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8.2.3 Európai őz 

A 41 db hazai őzből származó 887 bp hosszú kontroll régió szekvenciát vizsgálva összesen 

31 haplotípust találtam (M6. táblázat). Egy további haplotípust is elkülönítettem, amit csak egy 

rövidebb, 611 bp hosszú szakaszon sikerült sokszorosítanom, azonban ezen rövidebb 

szakasz alapján is jól elkülönült a többi haplotípustól. Az így együttesen 32 haplotípust adó 

szekvenciákon összesen 63 polimorf pozíciót találtam, amelyből 49 szubsztitúció volt, 14 pedig 

indel típusú (inzerció/deléció) polimorfizmus. 

Az általam vizsgált őz szekvenciákat ezután a GenBank adatbázisból letöltött más 

publikációkból származó magyar szekvenciákkal kiegészítve, összesen 118 egyed adatait 

elemeztem. A gímszarvas szekvenciákkal ellentétben, ahol a saját szekvenciákból történő 

haplotípusok kimutatásai és az összes hazai haplotípus kimutatása egy lépésben kivitelezhető 

volt a szekvenciák hosszából eredően, európai őznél ugyanez nem volt lehetséges az 

információvesztés miatt. Ennek eredményeképpen a 611 bp hosszú illesztett szakaszon 

összesen 39 haplotípust mutattam ki, ahol több, korábban külön haplotípusba tartozó 

szekvencia egy haplotípusba került ezen a rövidebb vizsgált szakaszon. Az általam kimutatott 

haplotípusok közül a legtöbbet korábban már más publikációk is leírták magyarországi vagy 

külföldi populációkból, amely egyezéseket az M7. táblázatban tüntettem fel. Összesen 13 

olyan haplotípust találtam, amely hazai populációból még nem lett kimutatva, ebből tíz olyat, 

melyeket más populációkból sem mutattak még ki. A tíz új haplotípus 24 polimorf pozícióját az 

M8. táblázatban tüntettem fel. 

A hazai őz szekvenciák NETWORK szoftverrel történő elemzése során a haplotípusok három 

egymástól jól elkülönülő csoportot alkottak a gráffal történő megjelenítésnél. Az egyik csoport 

ezek közül jelentős genetikai eltérést mutatott a másik két csoporthoz viszonyítva, és a benne 

lévő két haplotípus szibériai őz haplotípusokkal mutat egyezést. A másik két csoport 

haplotípusai a keleti, illetve a centrális kládhoz tartoznak (M9. ábra). A haplotípusok egyes 

területek közötti megoszlását a 15. ábrán tüntettem fel, ahol a különböző színek egy-egy 

haplotípust jelölnek mutatva ezzel, ha egyes haplotípusok több populációban is előfordulnak. 

Az egyes populációkhoz tartozó haplotípusok megoszlását az M9. táblázat tartalmazza. 
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15. ábra A Magyarországon eddig vizsgálteurópai őz populációk Hap1-Hap39 haplotípusainak 

megoszlása a kilenc régió között. n: mintaelem szám. A vizsgált szekvenciák egy része egy korábbi 

vizsgálatból származott: 1: [88]; 2: [349]. A minták forrásának pontos megoszlását az 1. táblázat 

tartalmazza. 

Egy korábbi publikáció már kimutatta a két szibériai haplotípust három, az ország keleti részén 

elhelyezkedő régióból [88]: Zemplén környéke, Nyírség és környéke, valamint Hortobágy. 

Zemplén környékéről az összes egyed, míg az utóbbi kettőből csak az egyedek egy része 

mutatott szibériai őz haplotípust. Az európai őzhöz tartozó centrális és keleti klád haplotípusai 

esetében ezzel szemben nem találtam geográfiai elkülönülést, vagyis egy adott haplotípus 

több populációban is megjelent (M9 és 15. ábra, M9. táblázat). 

Ahhoz, hogy felmérjem a populációk közötti genetikai távolságot, kiszámoltam a 

populációpárok közötti Fst, valamint Gst értékeket (8. táblázat). Itt a 0,15 feletti értékek 

jelentős genetikai különbséget, míg a 0,25 fölötti értékek nagyon jelentős genetikai 

különbséget jelentettek. Az Fst érték esetében jelentős genetikai különbséget kaptam a 

Közép-Dunántúl és Hortobágy, valamint a Budai-hegység és Hortobágy régiók között. Ezen 

kívül nagyon jelentős genetikai különbséget figyeltem meg a Nyírség és környéke és Zemplén 

környéke régiók más régiókkal való összevetésénél, ami alól az egyetlen kivétel a 

Hortobágy/Nyírség és környéke régiók párosa volt, ahol az érték nem mutatott jelentős 

genetikai különbséget. Az eltérő mintaelemszámra történő korrekció után (Gst érték) csak a 

Zemplén környéke régióval képzett populáció párok mutattak számottevő eltérést a többi 

populációhoz képest. Itt az összes számított érték továbbra is nagyon jelentős genetikai 

különbséget vagy azt megközelítő értéket mutatott. Az ehhez a régióhoz tartozó összes egyed 

ugyanazt a haplotípust mutatta, ami csak két másik régióban fordult elő (M9. táblázat). 
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8. táblázat A kilenc mintavételi helyről származó gímszarvas kontroll régió szekvenciák paraméterei. 

Forráspopulációk rövidítései: KDT: Közép-Dunántúl, BUH: Budai-hegység, KIK: Kiskunság, MKK: 

Maros-Kőrös köze, HOR: Hortobágy, NYK: Nyírség és környéke, ZEK: Zemplén környéke, BÜH: Bükk-

hegység, ZAD: Zalai-dombság. n: mintaelemszám, S: polimorf pozíciók száma, k: haplotípusok száma, 

Hd: haplotípus diverzitás, π: nukleotid diverzitás, RMP: egyezési valószínűség, Fst: fixációs index 

(szürke háttérszínnel), Gst: géndifferenciálódási együttható (kék háttérszínnel), p: valószínűségi érték. 

Kékkel szedve a jelentős genetikai eltérést (0,15-0,24), pirossal szedve a nagyon jelentős genetikai 

eltérést (0,25≤) mutató Fst és Gst értékek. 

Régió KDT BUH KIK MKK HOR NYK ZEK BÜH ZAD Összesített 

n 21 27 13 4 9 12 13 9 10 118 

S 19 22 16 12 40 35 0 14 17 55 

k 10 12 8 3 6 4 1 7 9 39 

Hd 0,871 0,892 0,897 0,833 0,917 0,742 0,000 0,944 0,978 0,945 

π 0,00982 0,00896 0,01131 0,01011 0,0265 0,02577 0,00000 0,00883 0,01224 0,01993 

RMP 0,170 0,141 0,172 0,375 0,185 0,319 1,000 0,160 0,120 0,063 

KDT   0,006 0,022 0,016 0,170** 0,508** 0,849** 0,087 -0,028 

Fst  
 
p<0,05 = * 
p<0,001 = **  

BUH 0,022   0,069 0,023 0,196** 0,538** 0,844** 0,062 0,056 

KIK 0,055 0,049   -0,081 0,132* 0,456** 0,858** 0,074 0,006 

MKK 0,074 0,069 0,030   0,049 0,410** 0,947** -0,025 0,024 

HOR 0,033 0,047 0,040 0,068   0,114* 0,602** 0,118* 0,088 

NYK 0,100 0,088 0,099 0,111 0,025   0,373** 0,476** 0,414** 

ZEK 0,332 0,289 0,381 0,522 0,292 0,229   0,907** 0,866** 

BÜH 0,034 0,041 0,033 0,026 0,017 0,086 0,398   0,091 

ZAD 0,018 0,027 0,033 0,054 0,022 0,076 0,372 0,014   Gst 

 

A 8. táblázat ezen kívül a populációk statisztikai adatait foglalja össze. A Hortobágy, valamint 

a Nyírség és környéke régiókból származó szekvenciák rendelkeztek a legtöbb polimorf 

pozícióval (35, illetve 40), míg a Maros-Kőrös köze régióhoz tartozó négy egyed mindössze 

hét polimorf pozíciót mutatott. A Zemplén környéke régióban ez a mérőszám nulla volt, azaz 

minden mintázott egyed ugyanazt a haplotípust hordozta. A legmagasabb haplotípus számot 

a Budai-hegység (k = 12), illetve a Közép-Dunántúl (k = 10) populációk mutatták, azonban a 

haplotípus diverzitás nem ezen régiókban volt a legmagasabb. A vizsgált minták alapján a 

Zalai-dombság populáció mutatkozott a legdiverzebbnek, ahol tíz egyedből kilenc haplotípust 

sikerült kimutatni. Emellett magas értéket mutattak a Bükk-hegység és a Hortobágy régiók is. 

A Zemplén környéke populáción kívül a többi populációnál a haplotípus diverzitás értéke 

mindenhol magas volt (Hd: 0,742-0,978). A nukleotid diverzitást tekintve Hortobágy, valamint 

a Nyírség és környéke régiók mutatták a legmagasabb értékeket. Az egyezési valószínűség 

értéke – a Zemplén környéke régió kivételével – 0,120 és 0,375 között volt. 

A külföldi haplotípusokkal való összehasonlítás során olasz, lengyel, szerb, görög, román és 

svéd populációkból származó haplotípusokkal találtam egyezést (16. ábra), azonban egyes 

esetekben a forrás populációról nem volt információ, így az egyedszámokat nem állt 
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módomban feltüntetni [88]. Az ábrán látszik, hogy a magyar őzek a keleti és centrális kládhoz, 

valamint a szibériai őzhöz tartozó haplotípusokat mutattak. 

 

16. ábra Saját és más magyar európai őz haplotípusok összevetése európai, illetve szibériai őzhöz 

tartozó haplotípusokkal egy 622 bp hosszú kontroll régió szakaszon. A gócpontok egy-egy haplotípust 

ábrázolnak. A különböző országokból származó haplotípusokat különböző színekkel jelöltem. A 

gócpontok közötti ágak a genetikai rokonságot, az ághosszak pedig az adott haplotípusok közötti 

genetikai távolságot mutatják. A vonalak az egyes elkülönülő leszármazási vonalakat jelölik. Azokat a 

szibériai őzhöz sorolódó haplotípusokat, amelyekkel csak európai őzek rendelkeztek kékkel, 

amelyekkel szibériai és európai őzek is egyaránt mutattak pirossal jelöltem. 
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8.2.4 Európai muflon 

A kontroll régió esetében mind a tíz egyedből ugyanazt a haplotípust mutattam ki, amely a 

GenBank adatbázisába feltöltve PP782052 kódszámmal található meg. A GenBankban 

elérhető szekvenciákkal való összehasonlítás során a leghosszabb lehetséges, 1067 bp 

illesztés alapján három 100%-os egyezést találtam, amelyek közül kettő (AY091487 és 

HM236185) németországi európai muflonokból, míg a harmadik (KF938360) egy kazahsztáni 

ázsiai muflonból lett kimutatva. 

A más európai muflon szekvenciákkal való összehasonlítás csak egy rövidebb, 318 bp hosszú 

illesztésen volt lehetséges, mivel a legtöbb feltöltött szekvencia főleg a hipervariábilis régió I-

re (HVI) szorítkozott. A Magyarországról kimutatott haplotípus itt német, szlovén, horvát és 

cseh európai muflon haplotípusokkal mutatott egyezését (17. ábra). 

 

17. ábra Saját európai muflon haplotípus összevetése más európai muflon haplotípusokkal egy 318 

bp hosszú kontroll régió szakaszon. A gócpontok egy-egy haplotípust ábrázolnak. A különböző 

országokból származó haplotípusokat különböző színekkel jelöltem. A gócpontok közötti ágak a 

genetikai rokonságot, az ághosszak pedig az adott haplotípusok közötti genetikai távolságot jelölik. *: 

a pakisztáni minták mind fogságban tartott, behozott európai muflonokból származtak. 
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8.3 Egyedi szintű azonosítás 

8.3.1 Dámszarvas egyedi szintű azonosítása 

Összesen 110, korábban tetramer mikroszatellitaként leírt markert választottam ki, amelyből 

100 korábbi publikációkból, további 10 marker pedig az NCBI adatbázisból származott (9. 

táblázat). 

9. táblázat A 110 in silico tesztelésre kiválasztott marker adatai három további cross-species 

tetranukleotid mikroszatellita markerrel együtt. A későbbiekben eliminált duplikátumok szürke háttérrel 

vannak jelölve. 

Faj Tetramer mikroszatelliták Referenciák 

Öszvérszarvas 
(Odocoileus 
hemionus) 

OheA, OheB, OheC, OheD, OheE, OheF, OheG, OheH, OheI, OheJ, 
OheK, OheL, OheM, OheN, OheO, OheP, OheQ, OheR, OheS, OheT, 

OheV 
[171] 

Vapiti 
(Cervus canadensis) 

C217, T26, T268, T530 [172] 

C02, C32, C36, C105, C143, C180, C273, C276, T40, T107, T115, T267 [173] 

Sitka szarvas 
(Odocoileus 

hemionus sitkensis) 
SBTD01, SBTD02, SBTD03, SBTD04, SBTD05, SBTD06, SBTD07 [364] 

Gímszarvas 
(Cervus elaphus) 

C01, C229, T108, T123, T156, T172, T193, T501, T507 [25] 

Guazauvirá-szarvas 
(Mazama 

gouazoupira) 
Mgoua16, Mgoua19, Mgoua20, Mgoua21 [365] 

Szikaszarvas 
(Cervus nippon) 

WY37, WY62, WY68, WY69, WY82 [233] 

SD03, SD04, SD05, SD06, SD07, SD08, SD09, SD10, SD11, SD12 
JN643715-22, 
JN563734-35 

Disznószarvas 
(Axis porcinus) 

ApoV17, ApoV19, ApoV43, ApoV47, ApoV49, ApoV53, ApoV54, 
ApoV56, ApoV61, ApoV75, ApoV79, ApoV81, ApoV85, ApoV94, 

ApoV101, ApoV118, ApoV127, ApoV133, ApoV135, ApoV144, ApoV145, 
ApoV146 

[175] 

Európai őz 
(Capreolus 
capreolus) 

Capcap1, Capcap2, Capcap3.1, Capcap5, Capcap10, Capcap15, 
Capcap17, Capcap25, Capcap29, Capcap31, Capcap35, Capcap36, 

Capcap37 
[174] 

Lápi szarvas 
(Blastocerus 
dichotomus) 

Bdi4, Bdi6, Bdi58 [366] 

A nukleotid-adatbázisban elérhető markerek azonosító számainak szisztematikus szűrése 

során többnél észleltem, hogy ugyanazon markerek többféle néven jelentek meg különböző 

publikációkban, duplikátumokat eredményezve (OheA = C01, OheF = C143, OheI = C180, 

OheK = C217, OheL = C229, OheM = C273) (10. táblázat). A lókuszok szekvencia illesztése 

során három további duplikátumot azonosítottam a BLAST® segítségével (OheT = OheP, 

Capcap36 = T107, C02 = C36 és T268 = T530). A duplikátumok közül a PCR vizsgálatok során 

optimálisan funkcionáló markert és annak primerszekvenciáit választottam ki a további 

kutatáshoz: C01, OheF, OheI, C229, OheK, OheM, OheP, T107, C02 és T268. Továbbá 

észrevettem, hogy a Hill és mtsai. (2021) publikációjából két marker esetén (ApoV144 és 

ApoV146) ugyanaz a primerpár szerepel komplementer formában, ezért csak az egyik markert 

(ApoV146) használtam a további kutatás során. 
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10. táblázat Ugyanazok a markerek különböző név alatt publikálva a különböző publikációkban. 

Ez a 
kutatás 

Jones és 
mtsai. 2000 

[171] 

Jones és 
mtsai. 2002 

[172] 

Meredith és 
mtsai. 2005 

[173] 

Brinkman és 
mtsai. 2010 

[364] 

Hamlin és 
mtsai. 2021 

[170] 

C01 A  C01   

OheB B    OheC10-B 
OheC C    OheC50-C 
OheD D   C89 OheC89-D 
OheE E     

OheF F  C143  OheC143-F 
OheG G     

OheH H    OheC165-H 
OheI I  C180   

OheJ J    OheC186-J 
OheK K C217  C217 OheC217-K 
C229 L  C229  OheC229a-L 
OheM M  C273 C273 OheC273-M 
OheN N   T27 OheT27r-N 
OheO O   T159S OheT159-O 
OheP P   T7 OheT7-P 
OheQ Q   T32 OheT32-Q 
OheR R   C106  

OheS S     

OheT T     

OheV V    OheT256-V 

 

A duplikátumok kizárása után 99 egyedi mikroszatellita marker maradt, ezek közül 21-hez volt 

szükséges primert terveznem a nem elérhető primerszekvenciák miatt (11. táblázat). Néhány 

„Ohe” marker esetében azért volt erre szükség, mivel a markerszelekciós folyamat lezárult, 

mielőtt a jelenleg elérhető primerszekvenciát közzé tevő publikáció megjelent volna. 
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11. táblázat A 21 darab publikált primerszekvenciával nem rendelkező markerre tervezett primerpárok. 

F: forward primer, R: reverz primer. 

Marker Primerszekvencia (5'-3') Marker Primerszekvencia (5'-3') 

OheB F: GTCTGCTCATCCACCATCTA SD03 F: GAGCCTGGCCAACATGGTA 

 R: CTCTGTCTGCCTTCTCAAGT  R: CTGCCACCACAACCAGCTAA 

OheC F: TTCCATCCACTCATCATTCT SD04 F: TTCTCCACCACTCCTTCT 

 R: ACATATTGGAGGCATGTAGG  R: AGTAATAGATGTGCGGTCTC 

OheE F: AGACAGGGTTCCAATGAGAC SD05 F: GGTGACAGTGCAAGACTC 

 R: CAGCCTTCCTGGACTAGAGA  R: CGTTTTCCAGCACTATTC 

OheG F: AGAGTTAAGTGCAGCCTAAG SD06 F: TCCTGGTGTGAGCCACAGT 

 R: CTGTGTTCATGGACCACACT  R: CTGAGACATGCCACTGCACT 

OheH F: CTTGCTGCCATTGCCAGATA SD07 F: GGCAACATAGCGAGAACT 

 R: TCCCAGAGGGCAGATGTCTAT  R: CCATGGAGGTAAGACTCTTC 

OheJ F: ATCACAGTTGCCAAGACGAC SD08 F: CACCGCCCCTGGCCTTTT 

 R: CGGATGGATGAGTAGGTTGA  R: GAGGTTGCAGTCAGCCGAGATTG 

OheS F: AACCTGGCAAGTTACAGTCC SD09 F: GCTGCTCAAGAAAGTTACC 

 R: TCAGGCATGTGGAGCAACAA  R: GTAATTGTAGGGCCAGTT 

OheV F: TCAGGCAGGTAGTAAGTGTC SD10 F: GTGGCCTCTGGCTTCATT 

 R: GAGCACAGGACCTGATACTT  R: GCCTGGCAACATAACAAGAC 

SBTD01 F: TCACTCACCCACTCATCT SD11 F: GTTCAACAGAGGAAGCTGTA 

 R: TGGATGGTTGGATATGTAG  R: TCTAGGCAACAGAGTGAGAC 

SBTD02 F: CTCTGCTGACCTGTTATCTC SD12 F: GCCAAGCTCTTCTTCATCCT 

 R: ATGGAAGAAAGGATGTCTG  R: GCTGCGGTGGAGCTATTAT 

SBTD03 F: GCCACCTCTTCTTAATATC   

 R: ATGGTAGGGACCTAACAG   

 

Az előzetes PCR vizsgálat során 33 marker esetében nem kaptam megfelelő amplikont az 

eredeti vagy tervezett primerekkel, a gradiens-PCR-rel történő optimalizálás után sem. 

Összesen 26 esetben nem keletkezett PCR-termék (OheD, OheF, OheI; T26; SBTD: 01, 03, 

05; SD: 03–12; ApoV: 81, 85, 101, 133; Capcap: 1, 3,1, 5, 17, 35). Három markernél nagyon 

gyenge sávokat kaptam az agaróz gélen (ApoV: 53, 54, 75), míg négy markernél melléktermék 

képződést tapasztaltam (OheS, SBTD04, SBTD07 és Bdi58). Ahol rendelkezésre álltak 

GenBank-i marker szekvenciák, ott megkíséreltem a primerek újratervezését. Az ApoV133 

marker szekvenciája nem volt elérhető az NCBI adatbázisban, így ebben az esetben a primert 

nem állt módomban újratervezni. Annak érdekében, hogy maximalizáljam a PCR 

termékképződés sikerének valószínűségét, az újratervezett primerek és ez eredeti vagy első 

körben tervezett primerek forward és reverz primereinek különböző kombinációit teszteltem. A 

sikeresnek ítélt kombinációkat a 12. táblázat tartalmazza. 
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12. táblázat Újratervezett primerpárok. A nem újratervezett forward vagy reverz primerek dőlt betűvel, 

szürkén vannak szedve. 

Marker Primerszekvencia (5'-3') Marker Primerszekvencia (5'-3') 

SD03 F: TAGGTCGGGAGTTCGAGACG Capcap1 F: GGACAGGACCTTCTGAACTA 

 R: TGCCACCACAACCAGCTAAT  R: CCTCTCGCTTCTTCCTACTA 

SD04 F: CACCACTCCTTCTCCCCTGA Capcap3.1 F: TCCTTGTCTATCTCTCTGTCTGTC 

 R: GAGACCGCACATCTATTACTCTT  R: GAACCAGCAGATAGGCAGAT 

SD05 F: CCAGGTGACAGTGCAAGACT Capcap5 F: CCAGCTCTCATACAACAC 

 R: TCGTTTTCCAGCACTATTCTTTC  R: ACGTGGGTTAATGGTTCAAGGT 

SD06 F: ACAGTGCCCAGCCTTATTCC Capcap17 F: GGTTGGTACACGGAGAGT 

 R: TGAGCTGAGACATGCCACTG  R: CTAGAGGCTCTGTGTATG 

SD07 F: CCTGGGCAACATAGCGAGAA Capcap35 F: CCAAACACCCTGAATCCTCT 

 R: CCATGGAGGTAAGACTCTTC  R: TCTTGAATCAGGGAATGGAGACT 

SD08 F: ACAGGTATGAGCCACCGC OheD F: AAGGAACAGAGCCTCGTCTT 

 R: TGGGGACAGAGCGAGATTCA  R: GTCTGACACCTGGGGTTCTG 

SD09 F: GCTGCTCAAGAAAGTTACC OheF F: CAGGCGATCAAGAAATGTGG 

 R: GCCAGTTCTGGGACCTTTCT  R: GTGGCTTCTGGATGGAGAAC 

SD10 F: TCTATGTTTGTGGCCTCTGG OheI F: ACATGGTGGGCATTCAGTAG 

 R: TGGCAACATAACAAGACATTTTCT  R: CATCAGGGTTCTCTGAAGAC 

SD11 F: TACAGCCCGCCAAACTTCTT OheS F: AACCTGGCAAGTTACAGTCC 

 R: GGCAACAGAGTGAGACCCTT  R: CCACATGCCTGACACTTCTA 

SD12 F: AGGGCTGCTAGGGAGTTAGG Bdi58 F: TCTTCATGGGGGGTATGT 

 R: GGCTGCGGTGGAGCTATTAT  R: TGGTGGCAGTGAAACTTG 

SBTD01 F: TCCAACCACCCACATATGCA ApoV53 F: ACATGTGACGAGCAGCTTCA 

 R: TGGATGGTTGGATATGTAGGCA  R: TGTGATCCAGGTGAGAGCAG 

SBTD03 F: TCTTGCCACCTCTTCTTAATATCT ApoV54 F: AGGGCAGCTGATACCCATTT 

 R: AGGGCAGAAATGGTAGGGAC  R: ACACACCTAAGTCCCAAGCA 

SBTD04 F: CTGCCTGCTCCCTCTAACTC ApoV75 F: TCGTTTTACATTCCTATCAGCAACG 

 R: GGCCTTGTCCCTGAGATTGG  R: TACTGAGATGCCGACTCCCA 

SBTD05 F: CATGACATGTACTAAGGGGCA ApoV81 F: CGCACACACACACATACACG 

 R: GGAGATCCAAGTACACACATGT  R: AACACGATGGAAGCCTCTGG 

SBTD07 F: TCCAGAACTGTGTGTGAGCC ApoV85 F: ACAGCAGTTTCCCAAATTTGTG 

 R: ACTTGTATCAGTCTGGGTTCGT  R: TCTTCCTGCCTGACTCTGGA 

T26 F: CCACCCATGCAGATGCTACT ApoV101 F: CTGGTTTCACTTTGCCGGTC 

 R: GCTGTCAAGGCAACATTCTC  R: GAGTCACAATCCTCCTGAAGGTCTC 

 

Tizenhat STR-t sikeresen amplifikáltam az eredeti protokolljaik alkalmazásával, 64 markert 

pedig a módosított PCR protokollok segítségével (M10. táblázat). Az optimalizációs folyamat 

végén az eredetileg kiválasztott 99 lókuszból 80 mikroszatellitánál találtam kimutatható és 

látszólag specifikus PCR termékeket az agarózgél alapján. Az ezekhez tartozó protokollokat 

az M10. táblázat, a kapilláris elektroforézis során használt markerkeverékek összetételét az 

M11. táblázat, a markerek adatait pedig a 13. táblázat jeleníti meg. 
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13. táblázat A 20 dámszarvas mintán tesztelt 99 tetramer mikroszatellita marker adatai. Ref: az eredeti 

publikáció hivatkozása, Prim: használt primerek (zöld háttér: eredeti primerek, mod: újratervezett 

primerek, új: tervezett primerek). PCR – zöld háttér: eredeti PCR protokoll, mod: módosított PCR 

protokoll, szürke háttér: nem amplifikálódott. Na: allélszám, ahol a polimorf markerek neve és alléljaik 

száma pirossal vannak feltüntetve. Felhasznált irodalom: 1: [171]; 2: [172]; 3: [173]; 4: [364]; 5: [25]; 6: 

[365]; 7: GenBank-i azonosító számok JN643715-JN643722, JN563734-JN563735; 8: [233]; 9: [175]; 

10: [174]; 11: [366]. 

 

* 19 mintából származtatott adatok, ** 18 mintából származtatott adatok. 

Faj Ref STR Prim PCR Na Faj Ref STR Prim PCR Na

OheB új mod 1 SD03 új

OheC új mod 1 SD04 új

OheD mod SD05 új

OheE új mod 1 SD06 új

OheF mod mod 2 SD07 új

OheG új mod 1 SD08 új mod 1

OhH új mod 1 SD09 új

OheI mod mod 1 SD10 új

OheJ új mod 1 SD11 új

OheK mod 1 SD12 új

OheM mod 1 WY37 mod 1

OheN mod 1 WY62 mod 2

OheO mod 1 WY68 mod 1

OheP mod 1 WY69 mod 1

OheQ mod 2 WY82 mod 1

OheR mod 1 ApoV17 mod 1

OheS új mod 1 ApoV19 mod 1

OheV új mod 1 ApoV43 mod 1

T26 mod ApoV47 mod 2

T268 mod 3 ApoV49 mod 2

C02 mod 1 ApoV53 mod mod 1

C32 mod 2* ApoV54 mod mod 1

C105 mod 1 ApoV56 mod 1

C276 mod 2** ApoV61 mod 1

T40 mod 1 ApoV75 mod mod 2

T107 mod 5 ApoV79 mod 1

T115 mod 1 ApoV81 mod

T267 mod 1 ApoV85 mod

SBTD01 új mod 1 ApoV94 mod 1

SBTD02 új mod 1 ApoV101 mod

SBTD03 új ApoV118 mod 1

SBTD04 mod mod 1 ApoV127 mod 1

SBTD05 mod ApoV133

SBTD06 mod 1 ApoV135 mod 1

SBTD07 mod mod 1 ApoV145 mod 1

C01 1 ApoV146 mod 2

C229 2 Capcap1 mod

T108 1 Capcap2 1

T123 1 Capcap3.1 mod mod 1

T156 2 Capcap5 mod mod 1

T172 1 Capcap10 1

T193 1 Capcap15 1

T501 1 Capcap17 mod mod 1

T507 1 Capcap25 1

Mgoua16 mod 1 Capcap29 2

Mgoua19 mod 1 Capcap31 1

Mgoua20 mod 2 Capcap35 mod mod 1

Mgoua21 mod 1 Capcap37 1

Bdi4 mod 1

Bdi6 mod 1

Bdi58 mod

Lápi szarvas 11.

Szitka szarvas 4.

Gímszarvas 5.

Európai őz 10.

Guazauvirá-

szarvas
6.

Öszvérszarvas 1.

Szikaszarvas

7.

8.

Disznószarvas 9.

Vapiti

2.

3.
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A 80 működő markert 20 dámszarvas mintán teszteltem kapilláris elektroforézissel, ahol az 

eredmények azt mutatták, hogy egyes markerek nem minden mintában amplifikálódtak 

sikeresen, ismételt vizsgálatok után sem. Hat marker (OheS, C32, C105, WY68, WY82, SD08) 

nem eredményezett PCR-terméket egy mintában, a C276 marker két mintában és a Capcap37 

marker öt mintában (M12. táblázat). 

Az elektroferogramok mintázata alapján öt markert kizártam a további elemzésből (M10. ábra). 

Az SBTD07 marker „létraszerű” mintázatot mutatott két bázispáros lépésekkel, míg a Capcap2 

marker többnyire „létraszerű” mintázatot mutatott egy bázispáros lépésekkel, néhány minta 

pedig jelentősen rövidebb (körülbelül 30 bp) terméket eredményezett. A WY82 markernél 

tesztelt minták többségében két, megközelítően azonos magasságú csúcsot detektáltam, ami 

nem adott megbízható eredményt az ismételt tesztelések során. Az ApoV43 marker esetében 

három azonos magasságú csúcsot detektáltam minden mintában. A WY62 markernél a dimer 

egységekkel rendelkező mikroszatellitára jellemző mintázatot figyeltem meg. Bár az ApoV49 

és ApoV75 mikroszatelliták erős stutter-esedést („dadogást”) mutattak a legmagasabb 

csúcsaik körül, a további statisztikai elemzésekbe ezeket továbbra is bevontam (18. ábra). A 

többi 73 marker esetében egyértelműen leolvasható csúcsokat figyeltem meg. A 80 marker 

közül 15 mutatta a polimorf mikroszatelliták jellemzőit, melyekből 14 valóban tetramernek 

mutatkozott, így a további elemzéseket ezeken folytattam (14. táblázat, 18. ábra). 
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ApoV49_D48           ApoV75-pigtail_D28   

 
 C276_D27          T268_D30 

 
C276_D10          C32_D48 

 
Mgou20_D40          T268_D33 

 
T107_D08          ApoV47_D40 

 
ApoV146_D10         Capcap29_D25 

 
T156_D06          OheF_D25  

 
OheQ_D23          C229_D03           

18. ábra A további statisztikai elemzésekbe bevont 14 polimorf marker elektroferogramja. 
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14. táblázat A 14 kiválasztott polimorf dámszarvas-specifikus tetramer mikroszatellita marker PCR sokszorosítás jellemzői. Jel.: fluoreszcens jelölő „farok”, bp: 

méret bázispárban; PCR protokoll: ciklusszám × (denaturációs, anellációs és elongációs hőmérsékletek és idő) + végső elongációs hőmérséklet és idő; mp: 

másodperc; p: perc. 

Marker Jel. bp Forward primer Reverz primer PCR Protokoll 

OheF B 199–211 CAGGCGATCAAGAAATGTGG GTGGCTTCTGGATGGAGAAC 
32 × (94°C 30 mp, 56°C 30 mp, 72°C 30 mp) + 72°C 20 p 

OheQ D 248–264 AATGTGTCAGTGAAGGTCTTC ATCCAGGCAACCATCTAG 

C229 A 117–125 TTATTCATCCACCCATCCATCACCA GGCACATGCTCATAAGTGAAGGGA 29 × (94°C 40 mp, 61°C 40 mp, 72°C 60 mp) + 60°C 60 p 

T156 C 135–148 CCTGGCCTGTGTCTTGAATTGAAC GGCGATGAATACCCAGTCTTGTCT 29 × (94°C 40 mp, 63°C 40 mp, 72°C 60 mp) + 60°C 60 p 

Capcap29 C 199–203 AAGCCCATGACCTGAAACCAA GCTTCCAGCAGGAGGGTATAT 

5 × (94°C 30 mp, 62°C 90 mp, 72°C 90 mp) 

5 × (94°C 30 mp, 58°C 90 mp, 72°C 90 mp) 

5 × (94°C 30 mp, 55°C 90 mp, 72°C 90 mp) 

20 × (94°C 30 mp, 50°C 90 mp, 72°C 90 mp) + 72°C 10 p 

ApoV47 A 329–333 TGCTCATTCTAGGGTCAGGC AGGTCTTCTGCATTGTAGGC 32 × (94°C 30 mp, 64°C 30 mp, 72°C 60 mp) + 60°C 30 p 

ApoV49 B 408–412 ACTATGGGATGTGACCGTGG ACAGGAATCTTGTTGACTCTGC 32 × (94°C 30 mp, 56°C 30 mp, 72°C 60 mp) + 60°C 30 p 

ApoV146 D 143–148 GGGCCCTCAATTCTCTTCC GGAGACATCACATTCCCTGAC 32 × (94°C 30 mp, 58°C 30 mp, 72°C 60 mp) + 60°C 30 p 

Mgoua20 B 193–197 ACAACTGGAGAAAACCCTTGTG AGCCTTTAGAGATGTTCTGTTTGG 
15 × (94°C 30 mp, 55°C 60 mp, 72°C 40 mp) 

20 × (94°C 30 mp, 50°C 60 mp, 72°C 40 mp) + 72°C 20 p 
T107 D 283–308 ACATCCGTTCAGGTGTGA CCAGAGGTAAGATAAATGGTGA 

T268 B 224–240 ATTCCCTTCTCCAGTGTATG GATGATAACAGCTCAACAGATC 

C32 A 285–289 ACAACTGTGTGAGCCAATAC AGCAAGTGAAGAAGAATGTTC 
15 × (94°C 30 mp, 60°C 60 mp, 72°C 40 mp) 

20 × (94°C 30 mp, 55°C 60 mp, 72°C 40 mp) + 72°C 20 p 

C276 A 376–380 AAACAGAACATTCACCAGAAAC TCCCAGACACACAGAACAA 
32 × (94°C 30 mp, 63.3°C 60 mp, 72°C 40 mp) + 72°C 20 p 

ApoV75 A 328–336 TCGTTTTACATTCCTATCAGCAACG GTTTCTTTACTGAGATGCCGACTCCCA 
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Polimorf markerenként egy homozigóta allélt szekvenáltam az STR-struktúrák ellenőrzésére, 

amelyeket feltöltöttem a GenBank adatbázisába (azonosító számok: OQ981365-OQ981367, 

OQ981369-OQ981380) (M13. táblázat). Összesen 14 marker esetében igazoltan ismétlődő 

tetranukleotid motívumokat találtam, a forrásfajtól eltérően azonban a WY62 mikroszatellita 

esetében dinukleotid ismétlődést mutattam ki. A szekvenciák alapján továbbá sikerült 

megállapítanom, hogy az ApoV49 és ApoV75 markerekben megfigyelt egybázispáros 

létraszerű mintázatok a szekvenciákon belüli 10, illetve 14 bp hosszúságú mononukleotid 

ismétlődések eredményei. 

A 20 db vizsgált dámszarvas minta statisztikai értékeit a 15. táblázatban tűntettem fel. Az 

allélszámok kettő és öt között alakultak, a legtöbb marker azonban csak két alléllal 

rendelkezett. Az effektív allélszám 1,16 és 3,45 között voltak (átlag 1,6). A polimorf információs 

érték (PIC) 0,13 és 0,67 közé esett, a megfigyelt-, valamint várható heterozigozitás pedig 0,1 

és 0,8, illetve 0,14 és 0,73 között változott. A Hardy-Weinberg egyensúlytól (HWE) egy esetben 

volt szignifikáns (T156), egy esetben pedig erősen szignifikáns (C32) eltérés. A leggyakoribb 

allél gyakorisága 0,425 és 0,925 között alakult (M14. táblázat). 
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15. táblázat A hazai dámszarvason (n = 20) vizsgált 14 tetramer mikroszatellita marker statisztikai 

értékei: allélszám (Na), effektív allélszám (Ne), polimorfizmus információs érték (PIC), megfigyelt 

heterozigozitás (Ho), várható heterozigozitás (He), valamint a Hardy-Weinberg egyensúlytól (HWE) való 

eltérés szignifikanciája: ns = nem szignifikáns, * P<0,05, *** P<0,001. 

Marker Na Ne PIC Ho He HWE 

OheF 2 1,16 0,13 0,15 0,14 0,717 ns 

OheQ 2 1,16 0,13 0,15 0,14 0,717 ns 

C229 2 1,66 0,32 0,35 0,40 0,585 ns 

T156 2 1,22 0,16 0,10 0,19 0,047 * 

Capcap29 2 1,22 0,16 0,20 0,19 0,619 ns 

T107 5 3,45 0,67 0,80 0,73 0,588 ns 

ApoV47 2 1,47 0,27 0,30 0,33 0,780 ns 

T268 3 1,29 0,21 0,25 0,23 0,939 ns 

C276 2 1,73 0,33 0,50 0,42 0,450 ns 

ApoV49 2 1,47 0,27 0,30 0,32 0,780 ns 

Mgoua20 2 1,88 0,36 0,45 0,47 0,858 ns 

ApoV146 2 1,88 0,36 0,45 0,47 0,858 ns 

C32 2 1,23 0,17 0,00 0,19 0,000 *** 

ApoV75 2 1,54 0,29 0,35 0,35 0,987 ns 

minimum 2 1,16 0,13 0,10 0,14   

maximum 5 3,45 0,67 0,80 0,73   

átlagérték 2,3 1,60 0,27 0,31 0,32   

szórás 0,2 0,16 0,14 0,05 0,04   

medián 2 1,47 0,27 0,30 0,32   
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8.3.2 Gímszarvas egyedi szintű azonosítása 

A Szabolcsi és mtsai (2014) által gímszarvasra korábban összeállított, öt-öt markert tartalmazó 

két multiplexnél (DeerPlexI, DeerPlexII) mind a tíz marker esetében megfelelő minőségű és 

mennyiségű terméket kaptam. A genotípusok összehasonlításánál úgy találtam, hogy azok 

maximum három markeren egyeztek a tízből, a leggyakoribb allél gyakorisága pedig 0,146 és 

0,688 között alakult (M15. táblázat). A markerek egész állományra vonatkozó statisztikai 

adatait, mind az allélszám, effektív allélszám, polimorf információ tartalom, valamint megfigyelt 

és várható heterozigozitás a 16. táblázatban tüntettem fel. 

16. táblázat A hazai gímszarvasokban (n = 24) vizsgált tíz tetramer mikroszatellita marker statisztikai 

értékei: allélszám (Na), effektív allélszám (Ne), polimorfizmus információs érték (PIC), megfigyelt 

heterozigozitás (Ho), várható heterozigozitás (He), valamint a Hardy-Weinberg egyensúlytól (HWE) való 

eltérés szignifikanciája: ns = nem szignifikáns, * P<0,05, *** P<0,001. 

Marker Na Ne PIC Ho He HWE 

C229 5 1,96 0,45 0,58 0,49 0,992 ns 

T108 8 5,62 0,80 0,63 0,82 1,412 ns 

T26 10 6,55 0,83 0,71 0,85 0,870 ns 

T123 7 5,38 0,80 0,79 0,81 0,672 ns 

T193 14 11,01 0,90 0,88 0,91 0,283 ns 

T172 12 7,84 0,86 1,00 0,87 0,713 ns 

C01 8 5,54 0,80 0,83 0,82 0,841 ns 

T501 9 4,80 0,77 0,79 0,79 0,806 ns 

T156 9 5,88 0,81 0,83 0,83 0,154 ns 

T507 10 6,70 0,83 0,88 0,85 0,478 ns 

Minimum 5 1,96 0,45 0,58 0,49   

Maximum 14 11,01 0,90 1,00 0,91   

Átlagérték 9,2 6,13 0,78 0,79 0,80   

Szórás 0,8 0,73 0,10 0,04 0,04   

Medián 9,0 5,75 0,80 0,81 0,83   

 

A markerek alpopulációkra lebontott adatait a 17. táblázatban foglaltam össze.  Mind az 

allélszámnál (Budai-hegység: 3-10; Kiskunság: 5-10), mind az effektív allélszámnál (Budai-

hegység: 1,56-8,17; Kiskunság: 2,70-7,41) alacsonyabb alsó értéket kaptam a Budai-hegységi 

populációban, de ugyanitt a felső érték is magasabb volt. A megfigyelt és várható 
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heterozigozitás 0,58 és 1,00, valamint 0,49 és 0,91 között mozgott a vizsgált állományban, 

amitől a Budai-hegységi (0,36-1,00, illetve 0,36-0,88) és a Kiskunság (0,50-1,00, illetve 0,63-

0,87) alpopulációkat külön vizsgálva sem tapasztaltam jelentős eltérést.  

17. táblázat A két alpopulációra lebontva számított allélszám (Na), effektív allélszám (Ne), 

polimorfizmus információs érték (PIC), megfigyelt (Ho) és várható heterozigozitás (He). 

 Na Ne PIC Ho He 

Populáció Budai-hegység 

Minimum 3,00 1,56 0,33 0,36 0,36 

Maximum 10,0 8,17 0,87 1,00 0,87 

Átlag 7,80 5,30 0,75 0,80 0,77 

Szórás 0,71 0,59 0,15 0,09 0,05 

Medián 8,00 5,33 0,79 0,82 0,81 

Populáció Kiskunság 

Minimum 5,00 2,70 0,59 0,50 0,63 

Maximum 10,00 7,41 0,85 1,00 0,86 

Átlag 6,90 4,82 0,75 0,78 0,78 

Szórás 0,43 0,41 0,05 0,04 0,02 

Medián 7,00 4,88 0,77 0,80 0,80 

 

A két populáció között 0,04 Fst (fixációs index) és 5,949 Nm (number of migrants, a virtuális 

vándorló egyedek száma) értéket kaptam, ami kerekítve generációnként átlagosan hat 

átvándorló egyedet jelent. A számított P(ID) 1,245x10-13 volt az összes egyedre, 1,555x10-12 a 

Budai-hegységi és 5,709x10-12 a Kiskunság populációra nézve. A Hardy-Weinberg-

egyensúlytól sehol nem tapasztaltam eltérést (16. táblázat). 
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8.3.3 Európai őz egyedi szintű azonosítása 

A Morf és mtsai (2021) által leírt 12 marker közül összesen tíznél sikerült a forráspublikációban 

szereplő protokoll felhasználásával megfelelő mennyiségű és minőségű terméket kapnom a 

monoplex tesztelés során, a Capcap2 markert pedig sikeresen sokszorosítottam a módosított 

PCR programmal (18. táblázat). A Capcap3.1 markert a PCR beállítások változtatásával sem 

sikerült minden vizsgált mintában melléktermékek képződése nélkül robosztusan 

felszaporítanom, ezzel megbízhatatlanná téve annak alkalmazását. Ebből kifolyólag az adatok 

elemzésekor csak a többi 11 marker eredményeit vettem figyelembe. 

18. táblázat A 11 marker PCR sokszorosításának protokollja. A markernevek mellett szereplő azonos 

szimbólumok a diplexben együtt amplifikált párokat jelölik. A ciklusszám (Cik.) az adott sorra vonatkozik. 

mp: másodperc. 

PCR Marker 
Kezdeti 

denaturáció 
Cik. Denaturáció Anelláció Elongáció 

Végső 
elongáció 

1. Capcap2 1 perc 94°C 35 30 mp 94°C 
90 mp 
67°C 

90 mp 
72°C 

20 perc 72°C 

2. Capcap1 ♦ 

1 perc 94°C 

5 30 mp 94°C 
90 mp 
62°C 

90 mp 
72°C 

20 perc 72°C 

 Capcap5 □ 5 30 mp 94°C 
90 mp 
58°C 

90 mp 
72°C 

 Capcap10 ◊ 5 30 mp 94°C 
90 mp 
55°C 

90 mp 
72°C 

 Capcap15 ◊ 20 30 mp 94°C 
90 mp 
50°C 

90 mp 
72°C 

 Capcap17 ●       

 Capcap25       

 Capcap29 ♦       

 Capcap31 □       

 Capcap35 ●       

 Capcap36       

 

Annak ellenére, hogy tíz marker működött az eredeti protokoll alkalmazásával, az úgynevezett 

„farkazásos” technika, mint fluoreszcens jelölő módszer használata miatt a primer 

koncentrációk igazításával sem tudtam a különböző markereket együtt amplifikálni. A 

tesztelések során a tíz azonos beállításon működő marker közül kettő markert csak monoplex 

formában tudtam sokszorosítani, a maradék nyolc markert pedig négy diplexbe rendezve 

sikerült amplifikálnom (18. táblázat). A Capcap1/Capcap29 diplex reakció primereit 1:1,5 

keverési arányban, míg a többi diplex primereit 1:1 keverési arányban mértem össze. További 

összevonásokra nem találtam módot a tesztelési folyamat során. 

 A minták esetében a 11 markerből létrehozott genetikai profilok egymással maximum hat 

markeren mutattak egyezést, a leggyakoribb allél gyakorisága pedig 0,256 és 0,686 között 

mozgott (M16. táblázat).  Allélszámok tekintetében öt és nyolc közötti allélt találtam a 
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markereknél, míg az effektív allélszám 1,99 (Capcap25) és 5,67 (Capcap10) között változott, 

így minden vizsgált marker polimorfnak bizonyult a vizsgált mintákat illetően (19. táblázat). 

A megfigyelt heterozigozitást 0,4 (Capcap25) és 0,84 (Capcap2) között találtam, a várható 

heterozigozitás pedig 0,5 (Capcap25) és 0,82 (Capcap10) között változott. A Hardy-Weinberg 

egyensúlytól két esetben találtam szignifikáns (p<0,05, Capcap2 és Capcap5), és két esetben 

erősen szignifikáns (p<0,001, Capcap25 és Capcap29) eltérést. Ezen kívül kiszámoltam a PIC 

értéket is a markerekre, amit a többi adattal együtt a 19. táblázatban tűntettem fel. 

19. táblázat A hazai európai őzeken (n = 43) vizsgált 11 tetramer mikroszatellita marker statisztikai 

értékei: allélszám (Na), effektív allélszám (Ne), polimorfizmus információs érték (PIC), megfigyelt 

heterozigozitás (Ho), várható heterozigozitás (He), valamint a Hardy-Weinberg egyensúlytól (HWE) való 

eltérés szignifikanciája: ns = nem szignifikáns, * P<0,05, *** P<0,001. 

Marker Na Ne PIC Ho He HWE 

Capcap1 5 3,80 0,70 0,53 0,74 0,085 ns 

Capcap2 6 4,76 0,76 0,84 0,79 0,016 * 

Capcap5 8 2,88 0,62 0,56 0,65 0,022 * 

Capcap10 8 5,67 0,80 0,74 0,82 0,853 ns 

Capcap15 5 3,92 0,70 0,77 0,74 0,831 ns 

Capcap17 6 2,57 0,54 0,51 0,61 0,536 ns 

Capcap25 5 1,99 0,47 0,40 0,50 0,000 *** 

Capcap29 7 3,90 0,70 0,70 0,74 0,000 *** 

Capcap31 5 4,33 0,73 0,77 0,77 0,964 ns 

Capcap35 8 3,66 0,69 0,70 0,73 0,180 ns 

Capcap36 7 3,64 0,68 0,65 0,72 0,462 ns 

Minimum 5 1,99 0,47 0,40 0,50   

Maximum 8 5,67 0,80 0,84 0,82   

Átlagérték 6,36 3,74 0,67 0,65 0,71   

Szórás 0,39 0,31 0,10 0,04 0,03   

Medián 6 3,80 0,70 0,70 0,74   

 



79 
 

Annak érdekében, hogy meghatározzam a populációk genetikai diverzitását, ezeket a 

statisztikai értékeket kiszámoltam az egyes alpopulációkra lebontva külön-külön is (20. 

táblázat), azonban nem tapasztaltam jelentős eltéréseket a három alpopuláció között. 

20. táblázat A három alpopulációra lebontva számított allélszám (Na), effektív allélszám (Ne), 

polimorfizmus információs érték (PIC), megfigyelt (Ho) és várható heterozigozitás (He). 

 Na Ne PIC Ho He 

Populáció Budai-hegység 

Minimum 4,00 1,97 0,33 0,40 0,49 

Maximum 7,00 4,13 0,71 0,87 0,76 

Átlag 5,27 3,34 0,58 0,59 0,69 

Szórás 0,24 0,20 0,12 0,05 0,02 

Medián 5,00 3,60 0,61 0,53 0,72 

Populáció Kiskunság 

Minimum 4,00 1,53 0,50 0,13 0,34 

Maximum 8,00 5,63 0,74 0,93 0,82 

Átlag 5,55 3,59 0,66 0,64 0,68 

Szórás 0,39 0,36 0,07 0,07 0,04 

Medián 5,00 3,60 0,67 0,67 0,72 

Populáció Dunántúli-dombság 

Minimum 3,00 1,53 0,35 0,54 0,41 

Maximum 7,00 5,63 0,77 0,85 0,80 

Átlag 3,36 3,59 0,65 0,73 0,70 

Szórás 0,41 0,28 0,13 0,03 0,03 

Medián 5,00 3,80 0,69 0,77 0,74 

 

A populációk közötti génáramlás vizsgálatára kiszámítottam az egyes populációpárok közötti 

Fst (fixációs index), és Nm értéket is. Az Fst érték a Budai-hegység és a Kiskunság között 

0,02, a Kiskunság és Dunámtúli-dombság között 0,02, a Budai-hegység és Dunántúli-

dombság között pedig 0,03 volt. A vándorló egyedek számát mutató Nm érték ugyanezt a 

sorrendet követve 11,5-nek, 12,6-nak, valamint 7,9-nek adódott. 

A P(ID) megállapításakor a teljes mintaelemszám (n = 43) vizsgálatánál 5,9×10-11, a Budai-

hegység (n = 15) esetében 3,7×10-10, a Kiskunság (n = 15) esetében 2×10-10, a Dunántúli-

dombság (n = 13) populáció esetében pedig 1,5×10-10 értéket számoltam. 
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8.3.4 Európai muflon egyedi szintű azonosítása 

A mikroszatelliták tesztelése során a 80 darab markerből 20 eredményezett megfelelő 

minőségű és mennyiségű terméket az optimalizált PCR beállításokat követően (21. táblázat). 

Több marker együttes, kapilláris elektroforézissel történő kimutatásához összeállított szetteket 

az M11. táblázat jeleníti meg. A detektálással az egyik marker (ApoV43) három termékcsúcsot 

eredményezett, amelyet a PCR beállítások változtatásával sem tudtam kiküszöbölni, így ezt a 

lókuszt kivettem az elemzésekből. 

21. táblázat A muflonokban működő 20 kereszt-specifikus marker adatai. A markerek fluoreszcens 
jelölése Blacket és mtsai. publikációja [245] alapján történt, T: anellációs hőmérséklet, Ref: a markereket 
először leíró cikkek referenciái és a származási faj. 

Marker Jelölés Anell. T Eredeti faj Ref. 

C229 A 63°C 

Cervus elaphus [25] 
T108 C 63°C 

T156 C 63°C 

T507 D 63°C 

Mgou19 A 58°C 
Mazama gouazoupira [365] 

Mgou21 C 58°C 

OheH B 58°C 

Odocoileus hemionus [171] OheI A 58°C 

OheK D 58°C 

C105 C 58°C 
Cervus canadensis [173] 

T115 A 63°C 

Capcap15 C 63°C Capreolus capreolus [174] 

SBTD04 A 58°C Odocoileus hemionus 
sitkensis 

[364] 
SBTD06 B 58°C 

ApoV43 A 58°C 

Axia porcinus [175] 

ApoV47 B 63°C 

ApoV53 D 63°C 

ApoV94 D 58°C 

ApoV135 B 58°C 

ApoV145 D 58°C 

 

A megmaradt 19 markerből három bizonyult polimorfnak két-két alléllal (22. táblázat), a többi 

nem mutatott változatosságot. A tíz egyedből ezek alapján két-két genetikai profil egyezett, hat 

egyed profilja egyedi volt, a leggyakoribb allél gyakorisága pedig 0.55 és 0,90 között alakult 

(M17. táblázat). A várható heterozigozitás 0,18 és 0,49 között, míg a megfigyelt 

heterozigozitás 0,2 és 0,5 között változott. A Hardy-Weinberg egyensúlytól egyik marker 

esetben sem volt szignifikáns eltérés. A számított P(ID) érték 0,11 volt a tíz mintára. 
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22. táblázat A hazai európai muflonokon (n = 10) vizsgált három tetramer mikroszatellita marker 

statisztikai értékei: allélszám (Na), effektív allélszám (Ne), polimorfizmus információs érték (PIC), 

megfigyelt heterozigozitás (Ho), várható heterozigozitás (He), valamint a Hardy-Weinberg egyensúlytól 

(HWE) való eltérés szignifikanciája: ns = nem szignifikáns, * P<0,05, *** P<0,001. 

Marker Na Ne PIC Ho He HWE 

C299 2 1,22 0,16 0,20 0,18 0,725 ns 

OheI 2 1,98 0,37 0,50 0,50 0,975 ns 

ApoV94 2 1,72 0,33 0,20 0,42 0,098 ns 

Minimum 2 1,22 0,16 0,20 0,18   

Maximum 2 1,98 0,37 0,50 0,50   

Átlagérték 2,0 1,64 0,29 0,30 0,37   

Szórás 0,0 0,22 0,11 0,10 0,10   

Medián 2 1,72 0,33 0,20 0,42   
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9 Megbeszélés 

Az orvvadászat olyan bűncselekmény, amelyet a vadon élő állatok begyűjtését szabályozó 

törvények szigorúan meghatároznak. A szakirodalomban számos tanulmány foglalkozik az 

orvvadászat kérdésével világszerte, mivel a vadon élő állatok illegális elejtése évszázadok óta 

társadalmi problémát jelent [367]. A jogszabályi változásokkal párhuzamosan új, nagy 

megbízhatóságú molekuláris technikákra és markerekre is szükség van az ivar, faj, eredet és 

egyedi azonosításhoz. Az SWGDAM (Scientific Working Group on DNA Analysis Methods 

[34]), az SWFS (Society for Wildlife Forensic Science [368]) és az ISFG (International Society 

for Forensic Genetics [351]) ajánlásaival, szabványaival és irányelveivel összhangban az 

állatok kriminalisztikai vizsgálatára szolgáló módszerek csak szisztematikus validálási lépések 

végrehajtását követően alkalmazhatók a kriminalisztikai gyakorlatban. 

9.1 Ivar- és fajazonosítás 

Két genetikai vizsgálat kifejlesztésében és validálásában vettem részt az ivar- és a 

fajazonosítás érdekében őz, gím- és dámszarvas fajokra. A validálási folyamat – amely az 

érzékenységre, fajspecificitásra, keveredés vizsgálatára és az ismételhetőségre terjedt ki – 

megfelelt a kriminalisztikai szabványoknak. Ennek eredményeként a vizsgálatok egységesen 

alkalmazhatók a három szarvasféle ivar- és fajazonosítására. 

Az ivarhatározó panel egyszerre amplifikálja az Y-kromoszóma két konzervált régióját, az SRY 

és az Amelogenin Y gént, valamint egy X-kromoszómális lókuszt (AmelX), amely belső 

kontrollként szolgál, a DeerSex-plex multiplexben. A két Y-kromoszómás lókusz tesztelése 

növeli a pontosságot, ezáltal csökkenti a hamis pozitív és hamis negatív eredmények esélyét. 

Mivel a vizsgált fajoknál az Amelogenin gén mind az X-, mind az Y-kromoszómán 

megtalálható, az Y-kromoszómán egy deléciós régióval, a hím- és nőivarú egyedek eltérő 

hosszúságú DNS-fragmentumokkal rendelkeznek. A gímszarvas esetében kimutatható egy 

kilenc bázispár hosszúságú deléció az amplifikált AmelY régión belül a másik két vizsgált 

fajhoz képest (2. táblázat, 6. ábra), így az ivarazonosítási vizsgálat eredménye önmagában 

is utalhat a minta faji eredetére. A GenBank-i szekvenciák alapján azonban ez a deléció a 

szikaszarvasban (Cervus nippon) is jelen van. A vizsgált szarvasfajokon kívül a taxonómiailag 

legközelebbi rokon fajok (muflon és juh) esetében is detektáltam specifikus amplikonokat 

egyes markereknél, de az AmelY marker esetében a jelintenzitás meglehetősen alacsony volt. 

A primerkötő régiók in silico vizsgálata alapján szekvenciaegyezést találtam az SRY marker 

esetében gímszarvas alfajoknál (C. e. yarkandensis, C. e. maral), vapitinél (C. canadensis), 

fehérajkú szavasnál (C. albirostris), szambárszarvasnál (C. unicolor), szikaszarvasnál (C. 

nippon), a líraszarvas két alfajánál (Rucervus eldii thamin, Rucervus eldii siamensis), 

fehérfarkú szarvasnál (Odocoileus virginianus), rénszarvasnál (Rangifer tarandus), kínai 
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muntyákszarvasnál (Muntiacus reevesi), kontyos muntyákszarvasnál (Muntiacus crinifrons), 

szibériai őznél (Capreolus pygargus), víziőznél (Hydropotes inermis), disznószarvasnál (Axis 

porcinus), és dávid-szarvasnál (Elaphorus davidianus) (M1. és M2. ábra). Az AmelX esetében 

a primerkötőhelyben egyezés volt vapitinél, muntyákszarvasnál, jávorszarvasnál (Alces alces), 

japán szérónál (Capricornis crispus), takinnál (Budorcas taxicolor), vízi bivalynál (Bubalis 

bubalis), zebunál (Bos indicus) és juhnál (Ovis aries) (M1. és M2. ábra). Figyelembe véve, 

hogy a primerkötő régión belüli pozíciótól függően egy-két bázispár eltérés ellenére is 

létrejöhet a primerkötődés, illetve, hogy több faj esetében az amelogenin X/Y szekvencia nem 

áll rendelkezésre, a felsorolt fajokon túl más rokonfajoknál is alkalmazható lehet a módszer 

ezen génszakaszok erős konzerváltsága miatt. 

A rövid, különböző hosszúságú mitokondriális DNS-régiók fajspecifikus primerekkel történő 

amplifikálása – a forward primer 3’ kötőhelyén lévő különböző pontmutációk felhasználásával 

– hatékony módszer a különböző emlősfajok egyidejű kimutatására [369]. Fajspecifikus 

primerek tervezhetők a fajok közötti SNP-k alapján, feltéve, hogy ezek a pontmutációk a fajon 

belül stabilak, vagy minimális változatosságot mutatnak [370]. Ez kihasználva terveztem az 

NCBI adatbázisából hozzáférhető citokróm B szekvenciák alapján a primereket a három célfaj 

azonosítására, amelyeket a DeerSpec-plex multiplexben egyesítettem. Ebben a vizsgálatban 

mind a négy ivarazonosító primert (AmelX/Y forward és reverz, SRY forward és reverz), 

valamint a Cytb Dama dama forward primert olyan, a fajon belül erősen konzervált régiókra 

terveztem, amelyek a GenBankban fellelhető szekvenciák alapján – bár ezek csak korlátozott 

számban álltak rendelkezésre – nem mutattak szubsztitúciót vagy indel típusú polimorfizmust 

(2. és 5. táblázat). Bár a gímszarvas és európai őz esetében a cytB primerek kötőhelyein belül 

egy-négy SNP előfordult a GenBank-i szekvenvenciák vizsgálatakor, a minták tesztelése 

során nem tapasztaltam specifikus fragmentumok kiesését (M4. ábra). Amennyiben egy 

kriminalisztikai vizsgálat során felmerül annak lehetősége, hogy az adott biológiai minta a 

három szarvasféle valamelyikétől származik, az SNP-ket célzó primerek alkalmazása 

költséghatékony és gyors alternatívát jelenthet a hagyományos szekvenálással szemben. Az 

ezt követő agaróz- és/vagy kapilláris elektroforézis alapú elemzés megbízható azonosítást 

eredményez [16] akár több faji eredetű, kevert biológiai minta esetén is. 

Ebből kifolyólag kifejlesztettek hasonló alapon működő multiplex teszteket már egyes 

szarvasfajok kimutatására is mint a vapiti, szikaszarvas, kasmírszarvas, rénszarvas, 

szambárszarvas, európai őz, gímszarvas, víziőz és dámszarvas [167, 371–374]. Azonban 

mivel egyes, a validálás során nem tesztelt fajok hasonló hosszúságú, de a cél taxonnal nem 

homológ jelet produkálhatnak, ezek a tesztek általában előzetes detektálási módszerként 

értelmezhetők, nem pedig konfirmáló azonosításként [375]. Mindazonáltal ezek a technikák 

hasznos elődetektálási lehetőséget biztosítanak akár nagy számú minták szekvenálás előtti 
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szűrésére és kategorizálására. Különösen hatékonyak olyan helyzetekben, ahol a 

szekvenálás eredménytelen lehet a különböző faji eredetű minták keveredése esetén (pl. 

élelmiszerekben vagy állati eredetű tradícionális gyógyhatású készítményekben) [233, 376, 

377]. Az ilyen vizsgálatok különösen akkor előnyösek, ha várhatóan korlátozott számú faj 

jelenléte feltételezhető, azonban az eredmények teljes megbízhatósága érdekében 

szekvenálás útján történő azonosítás szükséges [375]. 

A DeerSex-plex és DeerSpec-plex tesztelések során a különböző méretű fragmensek agaróz 

gélelektroforézissel egyértelműen elkülöníthetők voltak, lehetővé téve a két ivar és a három 

célfaj azonosítását (5. ábra). A két tesztelő rendszer eredményeinek érzékenyebb és akár 

együttes kimutatása érdekében kapilláris gélelektroforézis adaptációt is végrehajtottam, amely 

során a PCR-termékeket fluoreszcens festékekkel jelöltem (6. ábra). A két panel egyetlen 

kapilláris elektroforézis-folyamatban történő kombinálása gyors és megbízható eredményt 

biztosít (különös figyelmet igényel a két reakció megfelelő keverési aránya), ezáltal 

hatékonyabbá téve a mintaazonosítást. 

Ezek a módszerek megkönnyítik a bűnügyi helyszínekről származó, eltérő minőségű minták 

gyors szűrését, és jelentősen csökkentik az idő- és költségráfordítást a hagyományos 

szekvenálási vagy restrikciós fragmenthossz-polimorfizmuson alapuló technikákhoz képest. 

Az ilyen molekuláris megközelítések különösen előnyösek, ha nagyszámú mintát kell szűrni 

annak megállapítása érdekében, hogy egy adott minta a releváns fajhoz vagy ivarhoz tartozik-

e. 

Vizsgálataim során nem tapasztaltam téves besorolást a három vizsgált agancsos faj ivar- 

vagy fajazonosításában, amely technikák különböző mintatípusokból is megfelelően 

működtek, reprodukálható és megbízható adatokat eredményeztek. Az állatok ivar- és 

fajazonosításának egyszerű és pontos módszerei kulcsfontosságúak az állattenyésztés, a 

vadvédelem és a kriminalisztika területén. A kutatás ezen része három, Európában együtt élő 

agancsos faj azonosítására irányult igazságügyi célból, különös tekintettel az orvvadászat 

kérdéskörére. A törvényszéki előírásoknak megfelelően hitelesített módszereim tudományos 

alapot biztosíthatnak az orvvadászattal kapcsolatos jogi viták rendezéséhez, valamint 

hozzájárulhatnak a gímszarvassal, őzzel és dámszarvassal kapcsolatos illegális 

tevékenységek visszaszorításához. 

9.2 Haplotípus diverzitás és egyedi szintű azonosítás 

A vadon élő állatok gazdasági és ökológiai jelentősége országonként eltérő lehet. 

Magyarországon a trófeás vadak, mint a három hazai szarvasfélénk, valamint az európai 

muflon különösen értékesek a kiváló trófeaminőségük miatt, ami sajnos az orvvadászat egyik 

célpontjává is teszi ezeket a fajokat. A törvényszéki vizsgálatok során az egyedi szintű 
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azonosítás, a kizárásos vizsgálatok, esetleg a származási terület megállapítása segítheti a 

nyomozást és a kérdéses esetek megoldását. Annak érdekében, hogy ilyen, az igazságügyi 

sztenderdeknek is megfelelő genetikai módszerek rendelkezésre álljanak a négy célfajnál, 

vizsgálatokat folytattam a mitokondriális kontroll régióval és nukleáris tetramer 

mikroszatellitákkal. 

9.2.1 Dámszarvas 

A különböző országokból származó dámszarvasok mitokondriális kontroll régiójának 

szekvenciaelemzése során eltéréseket figyeltem meg a polimorf pozíciók elhelyezkedésében. 

Ez az alapító hatás következménye lehet, amely miatt az egyes betelepített populációk 

alacsony genetikai diverzitást mutatnak. A variációk száma és eloszlása nagymértékben függ 

az adott populáció földrajzi eredetétől. Ez azt jelenti, hogy míg egyes országokban mutációs 

forró pontok figyelhetők meg egy adott szekvencia régióban, más földrajzi területeken 

ugyanezen szekvencia szakaszok alig mutatnak változatosságot (11. ábra). Ugyanakkor a 

mutációs mintázatok bizonyos hasonlóságot is mutatnak a különböző populációk között. Ezért 

a vizsgált genetikai szakasz hosszát és helyzetét az adott ország populációs sajátosságai 

alapján kell meghatározni. 

A mitokondriális kontroll régió vizsgálatára épülő adatbázisok rendkívül hasznosak lehetnek a 

minimális mennyiségű vagy degradálódott minták (például szőr, bélsár, feldolgozott húsáru) 

vizsgálatakor. Ilyen adatbázisokat már számos faj esetében létrehoztak törvényszéki célokra 

[378–382]. A vizsgálatom célja tehát egy olyan országos lefedettségű adatbázis létrehozása 

volt dámszarvasokra, amely segítséget nyújthat a mitokondriális anyai vonalak 

elkülönítésében, valamint támpontot adhat az adott haplotípus előfordulási valószínűségét 

illetően. 

A GenBank adatbázisból letöltött 127 dámszarvas szekvencia elemzésével megállapítottam, 

hogy a mutációk feldúsulása a kontroll régió teljes hosszán előfordulhat (11. ábra). A magyar 

populáció vizsgálata azonban azt mutatta, hogy ezek a mutációk egy rövidebb szakaszra 

koncentrálódnak, így a hat kimutatott SNP pozíció mind megtalálható a Magyarországon 

korábban vizsgált rövidebb (450 bp) szekvenciákban is [37]. Más országok állományaiban 

azonban eltérő mintázatok alakulhatnak ki, amely a helyi populációk vizsgálatát indokolja. 

A dámszarvas genetikai diverzitása – az őshonos törökországi és ősi rodoszi populációk 

kivételével – rendkívül alacsony [37, 38, 40, 363]. Ezért minden lehetséges polimorf pozíciót 

figyelembe kell venni az eltérések kimutatása érdekében. Az általam vizsgált szekvencia 

polimorfizmusokat összehasonlítottam a korábban közzétett genetikai adatokkal annak 

megállapítására, hogy az adatbázisom mennyire reprezentatív más országok populációira 

nézve. A haplotípus diverzitás (Hd) annak valószínűségét mutatja, hogy két véletlenszerűen 
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kiválasztott egyed haplotípusa eltér egymástól, míg a nukleotid diverzitás (π) a szekvenciák 

közötti átlagos nukleotid különbségeket jellemzi bázispozíciónként [383]. Vizsgálatom alapján 

a magyar dámszarvas populációk alacsony haplotípus diverzitást (Hd = 0,565) és nukleotid 

diverzitást (π = 0,002) mutatnak. Összehasonlítva más országokban végzett kutatási 

eredményekkel elmondható, hogy a magyarországi populáció a haplotípus diverzitás és 

nukleotid diverzitás alapján közepes értékekkel rendelkezik (23. táblázat). 

23. táblázat A jelen kutatás eredményeinek összehasonlítása más publikációk adataival. Hd: haplotípus 

diverzitás, π: nukleotid diverzitás, n: mintaelemszám. 

 Hd π n Referencia 

Jelen kutatás0 0,565 0,0020 192  

Spanyolország 0,456 0,0007 19 [38] 

Portugália 0,647 0,0051 17 [38] 

Olaszország 0,731 0,0103 30 [38] 

Anglia 0,902 0,0031 57 [38] 

Írország 0,442 0,0007 16 [38] 

Törökország 0,100 0,0003 20 [38] 

Bulgária 0,000 0,0000 11 [38] 

Magyarország 0,513 0,0008 13 [38] 

Németország 0,277 0,0950 288 [363] 

Horvátország 0,485 0,0012 22 [253] 

Magyarország 0,678 0,0034 41 [37] 

 

E mögött több tényező is állhat. Ilyen például a különböző kutatásokban alkalmazott eltérő 

mintaelemszám, aminek hatása jól látszik a hazai minták ingadozásain is. A nukleotid 

diverzitást emellett – a haplotípus diverzitással ellentétben, ami a haplotípusok számától és 

azok gyakoriságától függ – az egyes haplotípusok genetikai távolsága nagyban befolyásolja, 

így kevés, de eltérő forrásokból származó haplotípus eredményezhet magasabb nukleotid 

diverzitást alacsony haplotípus diverzitás mellett. A magyar állomány hasonló értékeket mutat 

a földrajzilag közel elhelyezkedő állományokhoz, viszont alacsonyabbakat Angliához és egyes 

mediterrán országokhoz viszonyítva. Ennek hátterében a betelepítések eltérő ideje és forrása 

állhat. A jelenlegi angliai populáció alapító egyedei már a középkor folyamán betelepítésre 

kerültek, több időt adva ezzel az állomány változatosságának természetes növekedéséhez, 

míg a mediterrán országokban a két ősi vonal leszármazottjai is fellelhetőek a mitokondriális 

kontroll régió alapján [46]. A magyar dámszarvas ehhez képest valószínűleg jóval később ért 

el számottevő létszámot és az állomány mai elterjedését főleg a 20. században alakították ki 

áttelepítésekkel [55],valamint a hazai egyedekből eddig csak az anatóliai refúgiumhoz tartozó 

haplotípusokat mutatták ki [46]. 
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Míg korábbi tanulmányok ritkán vizsgáltak országonként hatvannál több egyedet [37, 38], jelen 

kutatás során nagyszámú mintát vizsgáltam Magyarországon belül olyan régiókból, ahonnan 

eddig nem volt információ, hogy felmérjem a hazai állományt, és esetlegesen további 

változatosságot tárjak fel. Vizsgálatom során egy új haplotípust azonosítottam, így 

Magyarországon 192 mintából összesen hat haplotípust sikerült kimutatni. Hasonló mértékű 

polimorfizmust figyeltek meg Németországban, ahol 365 minta vizsgálatával 10 haplotípust 

azonosítottak [363]. Más európai országokban a haplotípusok száma három és 15 között 

mozgott, néhány tucat minta alapján. 

A populációk megfelelő genetikai reprezentációjához szükséges mintaszám meghatározása a 

populáció méretétől és az észlelt haplotípus diverzitástól függ. Egy populáció mintavétele 

akkor tekinthető telítettnek, ha további egyedek bevonása már nem növeli a megfigyelt 

haplotípusok számát [384]. Általánosan megfigyelhető, hogy a haplotípusok száma a 

mintaszám növekedésével nő, míg a ritka haplotípusok relatív aránya csökken [385]. 

Eredményeim alátámasztják ezt a tendenciát, és azt mutatják, hogy a kizárási valószínűség a 

mintaszám növekedésével nem változik jelentősen [386]. A vizsgálat egyik régiójában (DNy, n 

= 7) csak korlátozott számú minta állt rendelkezésre, ami túlbecsülte a haplotípusok 

gyakoriságát és csökkentette az mtDNS egyezés bizonyító erejét. Az alulmintavételezés 

ugyanakkor óvatosabb hiba, mivel nem növeli a hamis pozitív azonosítások kockázatát [387]. 

A vadon élő állatok törvényszéki DNS-elemzése során fontos figyelembe venni a genetikai 

szerkezetet és a beltenyésztés hatásait, különösen a dámszarvas esetében. A földrajzi és 

genetikai diverzitást tükröző DNS-adatbázisok kulcsszerepet játszanak az allélgyakoriságok 

és az mtDNS haplotípusok gyakoriságának pontos meghatározásában, amelyek 

elengedhetetlenek a kizárási valószínűség számításához [388]. Vizsgálatom során elemeztem 

a mitokondriális DNS kontroll régiójának földrajzi elkülönülését, amely segíthet jogi 

vonatkozású esetek megoldásában is. A biológiai nyom és a feltételezett donor haplotípusának 

egyezését megbízható populációs adatok alapján kell értékelni. Hazánkban a Hun3 és Hun4 

haplotípusok eddig csak egy-egy egyedben fordultak elő az északkeleti (ÉKe) és észak-közép 

(ÉKö) régiókban, míg a Hun5 és Hun6 kizárólag Dél-Magyarországon, kilenc, illetve hét 

egyednél volt jelen. A két leggyakoribb haplotípus (Hun1 és Hun2) az ország teljes területén 

elterjedt, a minták 90,6%-ában előfordult. Bár az európai dámszarvas genetikai kutatásai 

jelentős nukleáris és mitokondriális diverzitást mutattak ki, az egyes országokon belül csak kis 

eltérések figyelhetők meg a lokális allélvariánsok rögzülése miatt [37, 38, 201, 219, 251, 252, 

254, 256–258, 389]. A populációk szegmentáltságát az Fst (fixációs index) és a Gst értékek 

mutatják, amelyek jelzik, hogy a haplotípusok aránya mennyiben csökken a metapopuláció két 

vagy több, eltérő haplotípus gyakoriságú alpopulációra való osztódása miatt. Minél magasabb 

az Fst érték, annál alkalmasabb a genetikai marker a populációk elkülönítésére. Az Fst ≥ 0,15 
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érték már jelentős genetikai különbséget jelez az alpopulációk között [390]. Eredményeim azt 

mutatják, hogy bár a magyarországi dámszarvas mtDNS diverzitása alacsony, a régiók közötti 

genetikai eltérések jelen vannak, ami igazságügyi szakértői szempontból is releváns lehet. 

Az mtDNS-t vizsgáló tesztek esetenként gyorsabbak és egyszerűbben kivitelezhetők, mint a 

nukleáris markerekkel történő vizsgálatok. Ráadásul, ha egy nukleáris DNS-vizsgálat 

sikertelen, az extranukleáris genom – például az mtDNS – eltérései alapján az anyai vonalak 

elkülönítése vagy fajazonosítás révén a kizárás eszközeként alkalmazható. Ugyanakkor ezek 

a technikák megfelelő referenciaadatok nélkül félrevezető következtetésekhez vezethetnek, 

ezért elengedhetetlen egy átfogó hazai genetikai adatbázis létrehozása. Az ilyen adatbázisok 

nemcsak a minták származási forrásának (populáció, faj, földrajzi régió) meghatározását 

segíthetik, hanem a csempészet, orvvadászat vagy illegális birtoklás eseteinek felderítésében 

és az elkövetők azonosításában is fontos szerepet játszhatnak [391]. 

A hazai dámszarvasokra számított véletlen egyezési valószínűség értéke (RMP = 0,547) arra 

utal, hogy az egyezések valószínűsége magas. Ennek ismerete segít a törvényszéki ügyekben 

szereplő genetikai bizonyítékok helyes interpretálásában, mivel a genetikai bizonyítékok ereje 

közvetlenül összefügg a rendelkezésre álló helyi haplotípus gyakoriságok által meghatározott 

kizárási hatékonysággal [384]. A törvényszéki alkalmazásokon túl az mtDNS-adatok 

elengedhetetlen szerepet játszanak a populáció menedzsmentben és a fajmegőrzésben is. 

Segítségükkel betekintést nyerhetünk a genetikai változatosság mértékébe, a populációs 

struktúrába, a filogeográfiai kapcsolatokba és a leszármazási vonalak alakulásába. Az ilyen 

típusú genetikai elemzések hozzájárulhatnak az egészséges, genetikailag változatos 

populációk kialakításához és fenntartásához, ezzel javítva a faj hosszú távú fennmaradásának 

esélyeit. 

A mitokondriális DNS kontrollrégiójának polimorf pozíciói országonként eltérő mintázatokat 

mutathatnak, ezért elengedhetetlen a helyi populációk vizsgálata a leginformatívabb genetikai 

szakaszok azonosítása érdekében. Bár a mintaszám növelésével új haplotípusok felfedezése 

lehetséges, a kizárás valószínűsége összességében nem változik jelentősen. A haplotípus-

gyakoriságok egyenlőtlen eloszlása alapján a vizsgált állományok között részleges földrajzi 

elkülönülés figyelhető meg, ugyanakkor a populáción belüli véletlenszerű egyezési 

valószínűség Magyarországon továbbra is magas. Emiatt szükség lehet további polimorf 

pozíciók keresésére más mitokondriális génszakaszokon, vagy akár a dámszarvas teljes 

mitogenomjának szekvenálására. 

Bár a mitokondriális markerek felhasználása sokrétű, az egyedi szintű azonosításra kizárólag 

a nukleáris markerek alkalmasak a mendeli öröklődésük miatt. Több igazságügyi esetben 

szükséges a genetikai egyedazonosítás, azonban a dámszarvas széles körű elterjedése és a 
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minták hozzáférhetősége ellenére a fajon végzett genetikai vizsgálatok meglehetősen 

korlátozottak [392], és szinte kizárólag dinukleotid mikroszatellitákat alkalmaznak a 

kutatásokban [38, 251, 252, 255], amelyek legtöbb esetben nem felelnek meg az igazságügyi 

sztenderdeknek. 

A kutatásom során 99 egyedi tetramer mikroszatellita markert teszteltem dámszarvas 

mintákon a polimorf markerek azonosításának céljából. Ezeket a markereket korábban már 

különböző szarvasfajokban leírták, és többségük ott több alléllal rendelkezett. A tetramer 

mikroszatelliták előnyei közé tartozik a megbízhatóbb alléldetektálás és a jobb laboratóriumok 

közötti összehasonlíthatóság a dimer és trimer társaikhoz képest [172, 393]. Vizsgálatom 

során azonban arra lettem figyelmes, hogy bizonyos, eredetileg a forrásfajban tetramer 

markerek a dámszarvasban dimernek bizonyultak (például WY62). A melléktermékek 

képződésével járó dadogás ezeknél megnehezítheti a pontos genotipizálást, és 

megkérdőjelezhetővé teheti az eredmények megbízhatóságát, különösen kevert minták vagy 

kontamináció esetén [351]. Ebből kifolyólag a tetramer markerek értékesek lehetnek a 

fajmegőrzésben, a származásvizsgálatokban és a törvényszéki elemzésekben, ahol a helyes 

genetikai profil meghatározása kulcsfontosságú, különösen változó minőségű és mennyiségű 

minták gyakorisága miatt. Fontos megjegyezni, hogy a tetramer mikroszatelliták általában 

kevésbé polimorfak, mint a trimer vagy dimer társaik [25, 171], valamint kisebb számban 

fordulnak elő a genomban [172]. 

A kiválasztott 99 markerből 19 nem specifikus vagy nem megfelelő PCR-terméket produkált, 

ami több tényezőnek is tulajdonítható. Egyrészt a célfajban bekövetkezett mutációk gátolhatják 

a primer megfelelő kötődését, ami egy jól ismert akadálya a más fajokra fejlesztett markerek 

alkalmazásának [394, 395]. Másrészt a forward primerek fluorofórokkal történő jelölésére 

használt adapterszekvencia – amely költséghatékony módszert biztosít nagyszámú lókusz 

tesztelésére – jelentősen befolyásolhatja az amplifikáció hatékonyságát. Luttman és mtsai. 

[240] korábban kiemelték a primer dimerizáció lehetséges hatásait, amelyeket az univerzális 

primer szekvencia hozzáadása okozhat. Kutatásom során más, a primer dimerekkel nem 

összefüggő problémákat is azonosítottam. Annak ellenére, hogy tudomásom volt az 

univerzális primerek saját optimum hőmérsékletéről és figyelembe vettem azt, előfordult, hogy 

az univerzális primert tartalmazó primermixek olyan anellációs hőmérséklet optimummal 

rendelkeztek, amely sem az eredeti primerpárra leírt, sem az univerzális primerével nem 

egyezett meg. Ezen felül a fluoreszcens jelöléssel ellátott univerzális primer szekvenciát 

tartalmazó és jelöletlen primer elegyek sokszor más anellációs optimummal rendelkeztek. 

Ilyen esetekben általában egyáltalán nem tapasztaltam termékképződést, annak ellenére, 

hogy az adapterrel rendelkező forward primerek továbbra is jelen voltak, így a reakciónak, ami 

korábban sikeresen végbement, elméletileg nem volt akadálya. Ezen felül előfordult, hogy a 
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primerek oly módon tűntek el a reakció során, hogy az agaróz gélelektroforézis során sem 

voltak detektálhatók. Ennek egyik magyarázata lehet a „primer klaszter” képződés, ami a 

dimerizációval ellentétben a gélen nem látható [241]. Összességében, bár az úgynevezett 

„farkazásos” technika költséghatékony lehetőséget biztosított nagyszámú lókusz vizsgálatára, 

kihívásokat is jelentett számomra a multiplex panelek optimalizálása során, így rutinszerű 

használatuk megfontolandó. 

A vizsgálatomban tesztelt 80 funkcionális STR közül 20 dámszarvas mintán 15 marker (19%) 

bizonyult polimorfnak. Poetsch és mtsai. (2001) tizenkét dimer STR markert teszteltek 

gímszarvason, őzön és dámszarvason, és azt találták, hogy míg az előbbi két faj esetében tíz, 

illetve kilenc lókusz volt polimorf, a dámszarvasnál ez az érték mindössze hét volt [255]. A 

disznószarvason végzett tesztek során 142 keresztspecifikus di-, tri- és tetranukleotid marker 

közül 18 STR mutatott bizonyos szintű polimorfizmust [175]. Az általam vizsgált 

allélváltozatosság tekintetében polimorf markereknél általában két allélt sikerült kimutatnom, 

kivéve a T268 és T107 lókuszoknál, amelyek három, illetve öt alléllal rendelkeztek. 

Vizsgálatomban a tizennégy tetramer lókusz átlagos allélszáma 2,29 volt, ami közel áll a 

dámszarvasnál különböző dimer mikroszatellitákat alkalmazó panelek értékeihez (2,29-3,65) 

(24. táblázat). 

24. táblázat Az általam fejlesztett markerkészlet és a korábbi publikációkban szereplő dimer 

markerkészletek statisztikai adatainak összehasonlítása. Ref1: [252]; Ref2: [251]; Ref3: [255]; Ref4: [258]; 

Ref5: csak magyar [38]. STR: mikroszatellita markerek száma, n: mintaelemszám, Na: allélszám, Ho: 

megfigyelt heterozigozitás, He: várt heterozigozitás. Az összehasonlításban a legjobb értékek zölddel, 

a legrosszabbak pirossal vannak jelölve. 

 

Az átlagos heterozigozitási értékeket (Ho = 0,31 és He = 0,33) összehasonlítva a korábbi, 

dámszarvassal kapcsolatos publikációkban szereplő értékekkel, az általam kapott értékek 

valamivel alacsonyabbaknak bizonyultak (Ho = 0,36-0,45 és He = 0,40-0,44). A 24. táblázat 

azt is mutatja, hogy a magasabb allélszám nem mindig eredményezett nagyobb 

heterozigozitást, ami arra utal, hogy még az alacsonyabb allélszámú markerek is hasznosak 

lehetnek. Ugyanakkor a polimorf információtartalom (PIC) tartománya (0,13-0,67) jobb volt a 

Na Ho He Na Ho He Na Ho He

Átlag 2,29 0,31 0,33 2,40 0,45 0,44 3,65 0,42 0,44

Medián 2,00 0,30 0,33 2,00 0,49 0,45 4,00 0,41 0,44

Minimum 2,00 0,00 0,14 2,00 0,21 0,23 2,00 0,16 0,20

Maximum 5,00 0,80 0,73 4,00 0,56 0,58 7,00 0,81 0,73

Na Ho He Na Ho He Na Ho He

Átlag 2,29 0,36 3,56 0,37 0,41 2,67 0,40 0,40

Medián 2,00 0,41 3,00 0,38 0,38 2,00 0,38 0,46

Minimum 2,00 0,09 2,00 0,06 0,06 2,00 0,07 0,07

Maximum 3,00 0,64 5,00 0,68 0,67 4,00 0,79 0,69

ez a kutatás STR=14 n=20 Ref
1
 STR=10 n=52 Ref

2
 STR=20 n=262

Ref
3
 STR=7 n=22 Ref

4
 STR=9 n=111 Ref

5
 STR=10 n=14



91 
 

tetramer mikroszatelliták esetében, mint a dimer mikroszatellitáknál (0,06-0,59). Azonban az 

átlagos PIC érték a dimer panel esetében (0,36) magasabb volt, mint a tetramer markereknél 

kapott érték (0,28) [396]. Összességében a statisztikai mérőszámok azt mutatják, hogy a 

dimer markerek bizonyos szempontból hatékonyabbak, mint tetramer társaik. A kiválasztott 

tetramer markereim összehasonlítása ugyanazon mikroszatelliták különböző szarvasfajokban 

kapott értékeivel arra utal, hogy a markerek teljesítményét nagymértékben befolyásolják a 

vizsgált populáció jellemzői (M18. táblázat). Ennek megfelelően a populációgenetikai 

mutatókat számos tényező befolyásolhatja, például a mintaelemszám, a hím-, illetve nőivar 

aránya, a markerek száma, valamint a használt markerkészletek eltérései, amelyek 

csökkenthetik a vizsgálatok összehasonlíthatóságát [397]. Fst és Nm értéket itt nem állt 

módomban számolni, mivel a dámszarvas alacsony genetikai diverzitásának ismeretében, és 

az előtesztelések eredményei alapján itt a populációk lehetséges összehasonlításával 

szemben prioritást élvezett, hogy minél több populációból legyenek egyedek a 20 tesztelt 

mintában, így növelve az esélyét a polimorf markerek kimutatásának. Emiatt azonban a 

populációk mintaszáma túl csekély volt az összevetéshez. 

A számított kombinált P(ID) értéke, amely megadja, hogy egy adott populációból 

véletlenszerűen kiválasztott két egyed milyen eséllyel mutat teljes genetikai egyezést a 

vizsgált markerek alapján [361], 5,2 × 10⁻⁵ volt, ami azt jelenti, hogy 100 000 egyedből 5,2 

azonos genotípussal rendelkezhet a kiválasztott 14 tetramer STR vizsgálata alapján. 

Figyelembe véve a magyarországi dámszarvas-populációt, amely körülbelül 40 000 egyedből 

áll, ez azt jelenti, hogy a teljes hazai populációból körülbelül két egyed mutathat azonos 

genetikai profilt. Ezt az eredményt alátámasztja az általam vizsgált 20 dámszarvas genotípusa 

is, melyek mind egyediek, azaz egymástól különbözők voltak. A Hardy–Weinberg egyensúlytól 

eltérő két marker (C32, T156) esetében a kis mintaszám lehet a fő ok, ami miatt a ritkább 

allélok aránytalanul magas arányban kerültek elő homozigóta formában, torzítva ezzel az 

eloszlást. Két markercsoportot – Jones és mtsai. (2000) [171] és Szabolcsi és mtsai. (2014) 

[25] – egy későbbi, jelen munkában nem részletezett vizsgálat során 27 további dámszarvas 

mintán is teszteltem, amelyek közül az OheQ marker ott egy új allélt is mutatott. Ez arra utal, 

hogy a mintaelemszám növelésével az allélszám nagy valószínűséggel más markereknél is 

növekedne. 

Genetikai tesztjeim összesített eredménye a magyar dámszarvas-populáció alacsony 

genetikai polimorfizmusára utal, amely összhangban áll a korábbi, különböző 

markertípusokkal végzett vizsgálatokkal [37, 38, 201, 251, 252, 254–258, 396]. Ezek a 

kutatások általában alacsony genetikai diverzitást mutattak ki populációkon belül [37], sőt, 

azok között is, amit a természetes és antropogén folyamatok kombinációja magyarázhat [38]. 

A genetikai diverzitás jelenlegi hiánya mögött a faj pleisztocén kori kihalása [45], az ezt követő 
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ember által közvetített újratelepítés, valamint a történelem során már a római kor előtt kezdődő 

áttelepítések [38, 40, 46–50, 52], továbbá a poligín párzási rendszer [201, 251] állhat. 

A jelenleg vizsgált markerkészlet továbbfejlesztésére több lehetőség van, például az új 

generációs szekvenálás révén újabb tetramer lókuszok azonosításával és tesztelésével, vagy 

olyan trimer és dimer mikroszatellita markerek bevonásával, amelyek kevésbé vagy egyáltalán 

nem hajlamosak a műtermék képződésére. Ennek ellenére a jelenlegi markerkészlet alapként 

való hasznossága vitathatatlan. Amint rendelkezésre áll egy kibővített, statisztikailag 

megbízható markerkészlet, tervezem a validálási folyamat folytatását. Fontos figyelembe 

venni, hogy különböző populációk eltérő markerekben mutathatnak polimorfizmust, amint azt 

Baker és mtsai. (2017) is megállapították [38]. Ezért érdemes lehet újra megvizsgálni azokat 

a markereket, amelyek a jelenlegi mintákban monomorfnak bizonyultak más populációkon 

végzett tesztelésekkel. 

Bár a tetramer mikroszatelliták kisebb számban vannak jelen a genomban, és általában 

alacsonyabb polimorfizmust mutatnak, mint a dimer vagy trimer ismétlődések, ezek továbbra 

is hasznosak lehetnek a genetikai vizsgálatokban, különösen akkor, ha a pontos és 

megbízható genotipizálás elengedhetetlen. Az ebben a vizsgálatban dámszarvason tesztelt 

14 polimorf tetranukleotid lókuszból álló készlet teljesítménye közel hasonló volt a más 

publikációkban dimer lókuszokkal dolgozó panelek eredményeihez. 

9.2.2 Gímszarvas 

A gímszarvas, amely kontinensünk valamennyi országában megtalálható, a jégkorszakot 

követően az éghajlat melegedésével a déli területeken elhelyezkedő refúgiumokból 

megkezdte a korábbi elterjedési területének visszahódítását. Ennek nyomai a mai napig 

fellelhetőek az egyedek mitokondriális genomjában [64, 283–286]. A három leszármazási 

vonal közül (A, B és C) Magyarországon kettő, az A és a C leszármazási vonalak találkoznak, 

magas haplotípus diverzitást biztosítva ezzel a térségnek, amit mutat az általam vizsgált 

egyedekre kapott haplotípus diverzitás értéke (0,966) is. A hazai állományra kapott érték a 

többi országhoz viszonyítva (0,00-0,91 [64, 272, 274, 281, 283]), valamint a korábbi 

Magyarországi mintákat (0,806-0,954 [348], 0,23 [64]) vizsgáló kutatásokkal összehasonlítva 

is magasnak mondható. Ettől az alpopulációkra számolt haplotípus diverzitás értékek sem 

tértek el drasztikusan a legtöbb esetben (medián 0,910). A legalacsonyabb értékeket a 

Dunántúli-dombság (0,894), valamint a Budai-hegység (0,705) régiókban kaptam, ahol a 

legkevesebb minta állt rendelkezésre. Ez lehet a kis mintaelemszámból eredő torzítás 

eredménye, de ennek alátámasztása csak egy nagyobb mintaszám vizsgálata után 

lehetséges. A hazai haplotípusok a spanyol, skót, cseh, dán, lengyel, német, olasz és görög 



93 
 

gímszarvas állományból kimutatott haplotípusokkal mutattak egyezést, amely összhangban 

van az A és C leszármazási vonalak rekolonizációs útvonalával. 

Összesen 73 haplotípust sikerült kimutatni 191 egyedből a hosszabb (921 bp) illesztés alapján 

a magyar mintákból, ebből három új haplotípust a saját minták vizsgálata alapján. A más 

országokból származó, GenBank adatbázisból letöltött szekvenciákkal egy rövidebb (591 bp) 

illesztésen 315 darab szekvenciából 219 haplotípus került elő. Itt a magyar összevetéssel 

ellentétben viszont az egyedszámokról nem volt biztos információ, mivel nem minden 

publikáció közölte ezeket az egyes haplotípusokra lebontva, így haplotípus diverzitást nem 

volt módomban számolni. A hosszabb szakaszon elkülönülő haplotípusok egy része itt az 

azokat elválasztó polimorf pozíció levágása miatt már nem váltak el egymástól. Skog és mtsai. 

2009-es publikációjukban mindössze három haplotípust és alacsony haplotípus diverzitást 

(0,23) mutattak ki a Bakony-hegységből származó 32 mintából [64]. Ennek egyik oka lehet, 

hogy a területen élő állományra nézve valóban alacsonyak ezek az értékek, de az is lehet a 

különbség oka, hogy a magyar populációban a haplotípusokat egymástól elkülönítő polimorf 

pozíciók egy jelentős része – 44 db az összesen 84 pozícióból – azon a kontroll régió 

szakaszon van, amit Skog és mtsai. nem vizsgáltak. Ez alapján, amennyiben ez lehetséges, 

mindenképp érdemesnek tartom a kontroll régió egy hosszabb szakaszának vizsgálatát, 

különösen, ha törvényszéki esetről van szó. 

A Gst értékek alapján nem találtam az alpopulációk között elkülönülést, így a földrajzi eredet 

meghatározásának alapjai nem adottak az eredményeim alapján. A véletlen egyezési 

valószínűség (RMP) 0,07 és 0,34 közötti értékeket mutatott alpopulációnként, az egész 

állományra pedig 0,04 volt. Az egyezési valószínűséget eddig főleg emberi populációk [398–

400], és házi macskák vizsgálatára [384] használták forenzikus célú kutatások. Ennek ellenére 

ez a mérőszám egy olyan plusz információval szolgálhat egy igazságügyi nyomozás során, 

amely kontextusba helyezi a kizárás lehetőségét célzó vizsgálatnál kapott eredményt, 

különösen, ha két mintából ugyanaz a haplotípus kerül elő. Így, bár az általam kapott egyezési 

valószínűségi érték azt mutatja, hogy annak az esélye továbbra is magas, hogy két, random 

módon kiválasztott egyednek ugyanaz a haplotípusa, ennek a mérőszámnak az ismerete 

mégis informatív. 

A mikroszatellitákkal kapcsolatos eredeti célom egy országos szintű felmérés készítése volt 

gímszarvasnál, azonban mielőtt nagy számú minta feldolgozása megtörténhetett volna, 

megjelent egy publikáció a témában, amely Magyarország legtöbb régiójából vizsgált mintákat 

[401]. Ezért úgy döntöttem, hogy csak két olyan területről származó mintákat érdemes 

feldolgozni, melyekről ebben a publikációban nem volt adat. 
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Hogy képet kapjak az általam vizsgált minták együttes és alpopulációkra lebontott 

polimorfizmusának mértékéről, összevetettem a másik két publikációban [25, 401] kapott 

eredményeket a saját eredményeimmel (25. táblázat). Mivel Szabolcsi és mtsai. (2014) 

publikációjukban csak az alpopulációnként külön közölték a polimorf információtartalom (PIC), 

valamint a várható és megfigyelt heterozigozitás értékeit, így a két alpopuláció átlagával 

számoltam. Bár a két másik kutatásban magasabb allélszámokat kaptak a saját kutatásomhoz 

viszonyítva, ez az alkalmazott nagyobb mintaelemszámmal magyarázható. A heterozigozitási, 

illetve a polimorf információtartalom értékeknél már nincs számottevő különbség, ami azt 

mutatja, hogy – a kis számú minta ellenére is – az általam vizsgált állomány genetikai 

diverzitása magas. Ez összhangban van mind a nukleáris mikroszatellitákkal [25, 401], mind 

a mitokondriális markerekkel [202, 348] a magyarországi gímszarvas populációra kapott eddigi 

eredményekkel. A három kutatásban ugyanakkor közös volt, hogy a legalacsonyabb 

mérőszámokkal a C229 marker rendelkezett. 

25. táblázat Az ebben a kutatásban a tíz mikroszatellita vizsgálatakor gímszarvasra kapott eredmények 

összehasonlítása két másik hazai populációt vizsgáló publikáció eredményeivel [25, 401]. n: 

mintaelemszám, Na: allélszám, Ho: megfigyelt heterozigozitás tartománya, He: várt heterozigozitás 

tartománya, PIC: polimorf információtartalom tartománya. 

Publikáció n Na Ho He PIC 

Jelen kutatás 24 5-14 0,58-1,00 0,49-0,91 0,45-0,90 

Szabolcsi és mtsai. 2014 100 5-23 0,49-0,87 0,50-0,92 0,45-0,90 

Frank és mtsai. 2022 303 7-27 0,41-0,91 0,42-0,91 0,42-0,91 

 

A három kutatás közül egyik sem mutatott ki számottevő eltérést a vizsgált alpopulációk között 

az Fst és Gst értékek alapján, viszont Frank és mtsai (2022) megjegyezték, hogy valamilyen 

szintű strukturáltság jelen van a nullától eltérő Fst értékek szignifikancia szintje alapján. A 

szarvasféléknél jellemző poligín párzási rendszer és a hímivarú egyedek nagyobb vándorlási 

hajlandósága miatt ez az eredmény nem váratlan, más kutatások azonban jelentős genetikai 

különbségeket találtak a vizsgált populációk között, ahol viszont a populációk közötti távolság 

is jelentősebb volt [263, 402, 403]. 

A kalkulált P(ID) érték 1,245x10-13 volt, amely azt jelenti, hogy 1 billió gímszarvasból 12 

egyednek lehet egyező genetikai profilja az alkalmazott tíz mikroszatellita vizsgálata alapján. 

Bár a magyarországi állomány stabil növekedést mutatott az utóbbi tíz évben, a gímszarvasok 

becsült száma sosem haladta meg a 130 ezer példányt [13], így a hazai populációra bőven 

teljesül az egyedszintű azonosításra vonatkozó igazságügyi sztenderd. A magyar gímszarvas 

állomány a kontroll régió és a tíz vizsgált STR alapján is magas genetikai diverzitással 

rendelkezik, és mindkét tesztelt módszer hatékonyan alkalmazható lehet különféle gímszarvas 

eredetű mintát érintő törvényszéki nyomozás során. 
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9.2.3 Európai őz 

Az európai őzek mai genetikai összetételét a jégkorszakok alatti refúgiumokba való 

visszahúzódás, és azt követő ismételt elterjedés [87], valamint a közeli rokon fajával, a 

szibériai őzzel való hibridizáció alakította ki [90]. Ez utóbbi introgresszió nyoma továbbra is 

jelen van a populációk ősi átfedési területén, annak ellenére, hogy a hibridzóna mára már 

jelentősen keletebbre tolódott [36, 87, 89]. A faj a mitokondriális markerek alapján három 

csoportba sorolható: a keleti, a centrális és a nyugati kládba, illetve tévesen a szibériai 

őzekhez, a több tízezer évvel ezelőtti hibridizációból származó kontroll régióval rendelkező 

egyedek esetében [36, 87]. Magyarországon, a Közép- és Kelet-Európa között átmenetet 

képező elhelyezkedésének megfelelően a centrális és a keleti klád van jelen. Míg a két európai 

őz klád előfordulása nem szorítkozott az ország egyes régióira, ugyanakkor szibériai őz 

haplotípusok eddig csak hazánk keleti területéről kerültek elő, közelebb a rokonfaj mai 

elterjedési határához. Plis és mtsai. 2022-es munkájukban [36] ennek okát a ma kizárólag 

Ázsia területén honos faj korábbi nyugat felé irányuló kolonizációjával indokolta. 

A saját vizsgálatokkal kapott európai őz szekvenciáinkat első körben egy hosszabb, 877 bp 

hosszú szakaszon illesztettem annak érdekében, hogy az összes polimorf pozíciót vizsgálni 

tudjam. Ez alapján 31 haplotípust sikerült kimutatnom 41 szekvenciából, ami kibővült egy 

további, 32-dik haplotípussal, ami túl rövid volt a hosszabb illesztéshez, de a rövidebb 

szakaszon is jól láthatóan elkülönült a többi haplotípustól. Mivel a korábbi kutatások, amelyek 

eredményeivel szerettem volna összehasonlítást végezni csak egy jelentősen rövidebb 

szakaszon vizsgálták a kontroll régióit, így második lépésben ezen a rövidebb 611 bp hosszú 

szakaszon illesztettem a saját, illetve GenBank-i szekvenciákat. Így összesen 118 mintán 39 

haplotípust és 55 polimorf pozíciót találtam. A 32 saját szekvenálásból származó haplotípus 

helyett így már csak 21 volt elkülöníthető, amiből 13 újnak bizonyult hazánkra nézve, tíz pedig 

előtte még nem került leírásra máshol sem. 

A korábbi eredményekkel egybevágóan én is a centrális és keleti kládokba tartozó 

haplotípusokat találtam, a NETWORK szoftver segítségével készített gráf (M9. ábra), és a 

megoszlási térkép (15. ábra) alapján pedig elmondható, hogy az egyes haplotípusok 

rendszerint több, akár egymástól távol eső populációból is előkerültek, nem mutatva 

szignifikáns földrajzi elkülönülést. Ez alól kivételt képez a Zemplén környéke régió, ami még a 

Gst értékkel történő korrekció után is jelentős, vagy nagyon jelentős genetikai különbséget 

mutatott a többi populációval összevetve (8. táblázat). Ennek feltételezett oka az, hogy a 

populációból kizárólag egy, a szibériai őzre jellemző haplotípus került elő, ami mindössze két 

másik Kelet-magyarországi populációban fordult elő (ott más haplotípusokkal együtt). Az 

eredmények az mutatják, hogy a szibériai őz haplotípusok előfordulási valószínűsége keleti 

irányban növekszik. 
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Az általánosan elmondható alacsony különbségek hátterében az őzek rendkívüli adaptációs 

képessége állhat, ami elősegíti terjeszkedésüket, még az esetleges földrajzi akadályok 

ellenére is [404]. A hazai európai őzek haplotípus diverzitása 0,945-nek adódott, ami 

összehasonlítva más kutatások eredményeivel (0,714-0,844 Lengyelország [90]; 0,404-0,935 

Olaszország [405]; 0,280-0,970 Európa [87]) magasnak mondható. 

Az egyezési valószínűség (RMP) értéke – a Zemplén környéke régió kivételével – 0,120 és 

0,375 között változott, az egész populációra nézve pedig 0,063 volt. Ez azt mutatja, hogy – 

bár a haplotípus diverzitás magas – annak az esélye még így is számottevő, hogy két 

véletlenszerűen kiválasztott egyed haplotípusa egyezik. Mindezzel együtt az eredményeim 

alapján a kontroll régió alkalmas lehet a kizárás lehetőségét célzó vizsgálatokra igazságügyi 

esetekben, különösképpen akkor, ha a nukleáris DNS degradáltsága miatt az már nem, vagy 

csak korlátozott mértékben alkalmas genetikai alapú vizsgálatokra. A kutatás kiterjesztése az 

ország több régiójára nagyobb mintaelemszám feldolgozásával már folyamatban van, amely 

alapján remélem, hogy az itt levont konklúzióm további megerősítést nyer. A Zemplén 

környéke régióban indokoltnak tartom az újabb mintavételezést, és lehetőség szerint a 

nukleáris markerekkel való vizsgálatot, hogy képet kapjunk arról, hogy csak az anyai vonalak 

alapján mutat ez a populáció ilyen alacsony genetikai diverzitást, vagy hasonló eredményeket 

kapnánk például egy mikroszatellita panellal történő vizsgálat során is. Erre kiválóan alkalmas 

lehet az általam tesztelt STRoe deer tetramer mikroszatellita markerkészlet. 

Mivel az STRoe deer markerszettet alkalmazó vizsgálat időben a kontroll régiós vizsgálat után 

történt, így itt már rendelkezésemre álltak minták olyan új régiókból, melyek indokolttá tették 

ezeknek a preferenciális vizsgálatát. Ebből kifolyólag az őzeken végzett mitokondriális és 

nukleáris marker-vizsgálataimban a tesztelt minták nincsenek teljes átfedésben. A 

költséghatékonyság érdekében emellett a hagyományosan használt fluoreszcens jelöléssel 

szemben, ahol a színjelölés közvetlenül a forward primerre kerül, itt az úgynevezett 

„farkazásos” technikát alkalmaztam, amelynél a jelölés a négy univerzális primer 5’ végéhez 

kapcsolódik. Így a 12 marker helyett csak a négy univerzális primert kellett a költséges 

jelöléssel ellátni, és ezeket megfelelő kombinációban a 12 specifikus primerre kötni. Azonban 

az eltérő technológia alkalmazása miatt különböző problémák merültek fel. Az eredeti 

protokollban szereplő multiplex PCR beállítás nem volt működőképes. A Capcap2 marker 

esetében az eredeti hőmérsékleti tartományon belül nem képződött számottevő termék, így 

annak anellációs optimumát grádiens PCR segítségével állapítottam meg, ami 67°C foknak 

adódott. Ez magasabb volt, mind az eredeti protokollban szereplő legmagasabb anellációs 

hőmérsékletnél (62°C) [174], mind a szakirodalomban szereplő univerzális „A tail”-hez tartozó 

anellációs optimumnál (63°C) [358]. Más, ezt a technikát alkalmazó szakirodalmi források nem 

tettek említést korábban az univerzális primerek ilyen jellegű primeroptimum változtatásáról 
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[245, 406, 407], azonban a dámszarvasokon végzett kutatás során már tapasztaltam ezt a 

jelenséget. 

További probléma volt, hogy a Capcap3.1 markernél még grádiens PCR segítségével sem 

sikerült olyan optimális hőmérsékletet találnom, amely megfelelő mennyiségű és minőségű 

terméket eredményezett. A melléktermékcsúcsok megjelenése, valamint a főtermék csúcs 

gyenge amplifikációja ugyanis folyamatosan problémát jelentett. Ennek hátterében két okot 

feltételeztem. Egyfelől a különféle primer kölcsönhatások, mint például a primerdimerizáció, 

gátolhatják a főtermék képződést egy specifikus melléktermék képződése közben [408], 

valamint a „primer kluszter” képződés, ami a primerek összetapadásával ellehetetleníti azok 

bekötődését, azonban azzal ellentétben ez az agaróz gélelektroforézis során nem detektálható 

[241]. Illetve probléma lehetett a nem-specifikus primer bekötődés a templát DNS szálon, 

melyek műtermékeket eredményezhetnek, akadályozva ezzel a későbbiekben a  valós 

termékcsúcs leolvasását [409]. Ezen kívül a tíz további marker sem volt képes egy multiplex 

reakcióban működni, amely mögött szintén a fentebb említett okok, főleg a 

primerkölcsönhatások sejthetők. 

Emellett az univerzális primerek több marker párhuzamos jelölésére való alkalmassága is 

problémát okozhat, mivel az ugyanazzal a jelöléssel rendelkező primerek egy reakcióban 

egymással kompetícióba kerülhetnek, elvonva egymás elől a limitált mennyiségben jelenlévő 

univerzális primert, amennyiben az egyik fragmens termelődése gyorsabb vagy annak 

affinitása nagyobb (ún. preferenciális amplifikáció). Ezt a típusú kompetíciót már egy korábbi 

publikációban is említik, ahol viszont ezt hagyományos fluoreszcens jelöléssel rendelkező 

lókuszok esetében figyelték meg [410]. Azonban, mivel az eredeti markerszettnél, ahol 

hagyományos jelölést alkalmaztak, ez a probléma nem merült fel, így ezt a „farkazásos” 

technika korlátaival magyaráztam. Mindezen oknál fogva a markereket mindössze csak 

monoplex vagy diplex formában tudtam sokszorosítani, ami növelte az időt és anyagköltséget. 

Az összes felmerülő nehézségre való tekintettel a technika alkalmazását kizárólag nagy 

számú marker kis mintán történő előtesztelésére javasolnám, mivel a költségeket ebben az 

esetben ténylegesen csökkenti, de számolni kell egyes markerek kiesésével. A mintaszám 

növelése előtt az előtesztelés alapján kiválasztott markerek hagyományos jelölése javasolt. 

A megmaradt 11 tetramer mikroszatellita alapján a magyarországi őzállomány polimorfnak 

bizonyult. Lókuszonként 5-8 allélt sikerült kimutatnom, ami kevesebb, mint a Svájcban 

kimutatott 4-12 allél, de a két vizsgálat mintaelemszáma között nagyságrendi különbség van 

(n=43 Magyarország; n=513 Svájc [174]). A mintaelemszám növelésével a populációban 

jelenlévő allélek kimutatási valószínűsége is nő, ez alapján nagyobb mintaelemszámon 

várhatóan további alléleket fogok tudni kimutatni a hazai állományból is. 
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Az európai őz magas genetikai diverzitását korábban már több mikroszatellita markereket 

alkalmazó kutatás [90, 97, 201, 255, 411] is kimutatta a jelen kutatáshoz hasonló 

mintaelemszámon. A német populációban viszont a tetramer markerek helyett 12 dimer 

markert alkalmazó vizsgálat mindössze 1-6 allélt talált markerenként [255]. Az alacsonyabb 

érték ellenére a markerszettet a szerzők egyedi azonosításra alkalmasnak ítélték. A faj még 

olyan, földrajzi szempontból izolált populációkban is magas allélszámot és polimorfizmust 

mutatott, mint a Brit-szigetek [411]. 

Az effektív allélszám és a PIC érték tekintetében a legkevésbé informatív markerek a Capcap5, 

Capcap17 és Capcap25 voltak, azonban még ezek az értékek sem maradnak el az eredeti 

markerszett értékeihez viszonyítva [174], bizonyítva ezzel a markerszett magyarországi 

populációra való alkalmazhatóságát. Kiszámítottam ezek mellett az átlagos várható 

heterozigozitás (0,68-0,70) és az átlagos megfigyelt heterozigozitás (0,69-0,73) értékeket is, 

amelyek a korábbi európai kutatások eredményeivel összevetve magasabbnak [90, 97], vagy 

hasonló mértékűnek mutatkoztak [411]. 

A populációk egymástól való izolációjának vizsgálata során megállapítottam az Fst és Mn 

értékeket, melyek alapján a vizsgált populációk között nincs számottevő elkülönülés az 

allélszekvenciából, valamint privát allélokból adódóan, az átvándorló egyedek száma pedig 

relatívan magas. Bár a vizsgálat előkutatás jellege miatt alacsony mintaelemszámmal 

dolgoztam, más, a térségben végzett kutatások során is hasonló eredményeket kaptak. 

Lengyelországban például több, mint 200 km-es földrajzi távolság volt szükséges ahhoz, hogy 

az Fst értékek enyhén emelkedjenek két populáció között [90]. Mind a mikroszatellitákkal, mind 

a kontroll régióval végzett kutatások azt mutatják, hogy sem a mesterséges, sem a 

természetes akadályok, mint folyók, autópályák, vagy kerítések nem okozzák az egyes 

állományok izolációját. 

Ahhoz, hogy értékeljem a markerszett igazságügyi alkalmazhatóságát a részpopulációkra és 

a teljes mintaelemszámra is, kiszámítottam a P(ID) értéket. Az alpopulációkra számolt P(ID) 

értékek azonos nagyságrendűek voltak (Budai-hegység: 3,7×10-10, Kiskunság: 2×10-10, 

Dunántúli-dombság: 1,5×10-10), míg a teljes populációra egy nagységrenddel kisebb értéket 

kaptam (5,9×10-11). Az utóbbi érték szemléletesen az jelenti, hogy 100 milliárd egyed 

vizsgálatánál átlagosan hat egyednek lehet ugyanaz a genotípusa. Tekintettel arra, hogy 

Európa teljes őzállományát jelenleg 15 millióra becsülik, a magyarországi állomány pedig 361 

000-369 000 körül van, annak az esélye, hogy két hazai minta ugyanazzal a genotípussal 

rendelkezik rendkívül csekély. A szakirodalom alapján 0,001 alatt kellően alacsony az érték a 

természetes populációkra nézve [361]. 
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Összességében a tesztelt 11 marker megfelelően magas polimorfizmust mutatott a teljes 

mintaelemszámon és az alpopulációkon vizsgálva egyaránt. Ezen elővizsgálat eredményei 

alapján érdemes a teljes markerszettet hagyományos jelöléssel ellátni, és a vizsgálatba 

további populációkat bevonni. Az eddigi értékek alapján a markerszett alkalmas a hazai őzek 

egyedi azonosítására akár igazságügyi esetek kapcsán is. 

9.2.4 Európai muflon 

A kutatás keretein belül olyan rendelkezésre álló, rokon kérődzőfajokban működő 

mitokondriális és nukleáris markereket teszteltem, amelyek potenciálisan alkalmasak lehetnek 

a muflon populációk diverzitásának felmérésére, monitorozására, illetve az egyedi 

azonosításra és anyai leszármazási vonalak megállapítására. 

A mitokondriális kontroll régió esetében mindössze egy haplotípust találtam mind a tíz vizsgált 

egyednél. Alacsony haplotípus diverzitás értékeket kaptak más országokban végzett hasonló 

jellegű kutatások is [121, 320]. Mivel a kontroll régió, mint mitokondriális marker, anyai 

öröklődésű, így a nőivarú egyedek migrációs képessége jelenti az egyetlen átmozgási 

lehetőséget (a genetikai szakasz szempontjából) a populációk között [326, 333]. A legtöbb 

kérődzőre jellemzően főként a kosok vándorolnak, így az eltérő anyai vonalak keveredése 

egymáshoz közeli populációk között sem feltétlenül megy végbe [326, 334]. A változatosságot 

így főként a beltenyésztés mértéke és az alapító egyedek kezdeti változatossága alakítja ki, 

amelyek közül egyikről sem állt rendelkezésre információ. 

A kimutatott hazai haplotípus német európai muflon haplotípusokkal mutatott egyezést, és 

német, cseh, szlovén és horvát haplotípusokkal mutatott közeli rokonságot (17. ábra). Az első 

hazánkba betelepített muflonok Németországból származtak [123], és a későbbi betelepítések 

is valószínűleg a szomszádos országok és a hazai állomány között történtek, így ez az 

eredmény nem meglepő. Az viszont érdekes, hogy a jelenlegi korzikai és szardíniai 

populációból kimutatott haplotípusokkal a betelepített állományok haplotípusai nem mutattak 

nagy átfedést. Ennek oka lehet a nem elég kiterjedt mintavétel, de akár az is, hogy ezek a 

haplotípusok az eredeti forráspopulációból már idő közben eltűntek. Az eredeti élőhelyen való 

kritikus beltenyésztéses leromlás esetén ennek az információnak akár gyakorlati haszna is 

lehet telepítési tervek kidolgozására. 

Bár muflon esetében már elérhető a teljes genomszekvencia, más szempontokat is figyelembe 

vettem a nukleáris STR markerek kiválasztása során. A szarvasfélék tesztelésére korábban 

sokszor alkalmaztak szarvasmarhából és házi juhból származó markereket sikeresen [231, 

412–417]. Mivel a muflonhoz közelebb álló rokonfajokból nem álltak rendelkezésre tetramer 

mikroszatelliták, és mivel a teljes genomszekvenciából történő marker válogatás 

meglehetősen idő-, és költségigényes, így úgy döntöttem, hogy itt is a dámszarvas 
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markertesztelés során megfelelő minőségű és mennyiségű terméket produkáló markereket 

tesztelem. 

A 80 vizsgált nukleáris mikroszatellitából mindössze 20 adott megfelelő PCR-terméket az 

optimalizáció után, amely a markerek forrásfaja és a muflon közötti nagyobb genetikai 

eltérésnek tudható be. Ezen mutációk a primerkötő régió szekvenciájának megváltozását és 

ezáltal a primer DNS-hez való kötődésének optimum változását okozhatják [394, 395]. A 20 

markerből egy három konzekvensen három csúcsot mutatott a kapilláris elektroforézisen, ezért 

ezt kizártam a további vizsgálatból. A tíz egyeden 19 markerből kapott polimorfizmusadatok 

alapán a vizsgált muflonok csekély genetikai diverzitással rendelkeztek. Ennek az oka a nem 

megfelelő markerben, vagy a ténylegesen alacsony genetikai diverzitásban keresendő. A 

hosszabb repetíciós (pl. tetra-, penta-, hexamer) egységekből álló mikroszatelliták általában 

kisebb mértékű polimorfizmussal rendelkeznek a di-, illetve trimer szerkezetű társaiknál [171]. 

A viszonylag nagyobb távolság a muflonok és a szarvasfélék között ‒ amelyekből a tesztelt 

markerek származtak ‒ szintén magyarázhatja, hogy a szarvasokban változatosságot mutató 

lókuszok muflonban limitált polimorfizmust, illetve monomorf (egy allélos) tulajdonságot 

mutatnak. Ezt a lehetőséget támasztja alá, hogy az izolált Haute-szigetre telepített, mindössze 

két alapító egyedből kiinduló populáció dimer markerekkel vizsgálva továbbra is viszonylag 

magas heterozigozitást mutatott [342, 344], annak ellenére, hogy a magyarországi 

populációhoz hasonlóan itt is egy korábban telepített populációból származó egyedek 

képezték az alapító populációt. Emellett más, dinukleotid mikroszatellitákat alkalmazó 

vizsgálatok [318, 330, 333, 345] is az általam kapott értéknél magasabb genetikai diverzitásról 

számoltak be a fajnál, bár más fajokkal vagy juh fajtákkal összehasonlítva ezek is alacsonynak 

számítottak. Mindebből kifolyólag a különböző típusú markerek eltérő alkalmassága tűnik a 

kapott alacsony diverzitás egyik fő okának. Ezt erősíti meg az is, hogy Buzan és mtsai. 2024-

es publikációjában [319], ahol az MHC DRB exon 2 markert vizsgálták, szintén alacsony 

megfigyelt heterozigozitást kaptak. 

A muflonnál nemzetközi szinten tapasztalt csekély genetikai változatosság mögött több egyéb 

tényező együttes hatása is állhat. Ilyen például a faj viszonylag nagy területhűsége [326, 334, 

418–422]. Bár a kosok nagyobb migrációs hajlandóságot mutatnak a nőivarú egyedeknél, 

ennek mértéke mégis alacsony más fajokhoz viszonyítva [419, 421, 422]. Az európai muflon 

más populációiban több kutatás is azt mutatta ki, hogy a nőivarú egyedek azon a területen 

maradnak, ahol nevelkedtek, míg a kosok a szaporodási időszak alatt kis mértékben ugyan, 

de átvándorolhatnak egyik területről a másikra a párzási kényszer miatt [121, 326, 334]. Abban 

azonban eltérés lehet, hogy egyes populációk kosai mekkora távolságot hajlandóak átmozogni 

két előfordulási terület között. Magyarországon az állomány általában szigetszerű elterjedést 

mutat [123], amely a különféle betelepítések során alakult ki [124–126, 423]. Bár a számára 
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kedvező élőhelyeken a szabadjára engedett egyedek képesek fennmaradni és gyarapodni, a 

tapasztalat azt mutatja, hogy új területek meghódítására kevéssé képesek [124]. 

A másik ok az alapító egyedek kis száma lehet, amely telepítésenként legtöbbször csak pár 

tucat egyedet jelentett [126], és azok is sokszor hasonlóan kis kezdeti számból felgyarapított 

forráspopulációkból származtak [424], ezzel tovább csökkentve a génállomány 

változatosságát. A ma Európában megtalálható muflonok szinte kizárólag Szardíniáról és 

Korzikáról származnak [425]. A korábbi Habsburg birodalomhoz tartozó legtöbb területre 

Németországból vitték be a fajt [126], így ennek az alapító populációnak a szűkös készleteiből 

merített a magyar és feltételezhetően a többi környékbeli populáció is [124, 126], ráadásul az 

eredetinek számító szardíniai és korzikai populációk genetikai változatossága is alacsony 

jelenleg [121, 426]. Ugyanakkor a napjainkban fellelhető változatosság nem feltétlen árulkodik 

a telepítési hullámok során meglévő génkészletről. Az eredeti élőhelyén védelmet élvező faj 

több konzervációt célzó kutatás alanya [121, 336, 339, 426], 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 vizsgálatok alapján 

kisebb genetikai diverzitást mutat más vadászható fajokhoz képest [25, 171, 174]. 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 újabb telepítési tervek is kidolgozhatóak a jövőben. Az 

eddigi 19 működő markert érdemes ezért más populációkban is tovább vizsgálni, mivel az 

alacsony átjárás miatt az egyes populációkban monomorf lókuszok polimorfak lehetnek a 

területenként eltérő allélfixáció miatt. Emellett már megkezdtem közelebbi rokon fajokból 

származó tetramer szerkezetű mikroszatelliták tesztelését, amik eddig bíztató eredményeket 

mutattak. 

9.3 Záró következtetés és kitekintés 

Összegzésként, a tesztelt módszerek az európai muflon kivételével sikeresen működtek a 

célfajokra, és az európai muflon esetében is egy jó kiindulási alapot adtak a további 

kutatásokhoz. A DeerSex-plex és DeerSpec-plex alkalmasak a két ivar és a három faj 

megbízható azonosítására mindhárom agancsos fajnál, az előbbi pedig akár más, közel rokon 

fajokra is potenciálisan alkalmazható. A mitokondriális kontroll régió vizsgálata az európai 

őznél, valamint a gím-, és dámszarvasnál képet adott a fajok hazai állományainak haplotípus 

diverzitásáról, és a dámszarvas esetében az egész országra kiterjedő adatokkal szolgált. 
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A mikroszatelliták esetében gímszarvasnál az addig nem vizsgált két populációnál is 

kimutattam a magyar állományra jellemző magas genetikai diverzitást, tovább igazolva ezzel 

a DeerPlexI és DeerPlexII markerszettek megbízhatóságát. Európai őz esetében teszteltem a 

Svájcban kifejlesztett és az ottani állományban tesztelt STRoe deer markerszettet, amely a 

hazai populáció egyedi azonosítására is alkalmasnak bizonyult. A dámszarvas igényelte a 

legkörülményesebb fejlesztési folyamatot, ahol a faj alacsony genetikai diverzitása és a 

korábban tesztelt tetramer mikroszatelliták hiánya komoly kihívást jelentett. Ennek ellenére a 

99 tesztelt markerből sikerült 14 polimorf tetramer STR-t kimutatni, amelyek már jó alapot 

képeznek a faj egyedazonosításához, amelynek kiegészítéseként az új markerek bevonása 

és tesztelése már folyamatban van, melyet a multiplex fejlesztése és validálási folyamat fog 

követni. 

Egyedül az európai muflon volt az, ahol a korlátozott számú és csak egy populációból 

rendelkezésre álló minták, annak alacsony genetikai diverzitása, valamint a fajra és közelebbi 

rokonfajokra publikált tetramer mikroszatelliták hiánya miatt felmerülő problémákat nem 

tudtam a disszertáció beadásáig eredményesen áthidalni. A három polimorf STR mellé több 

polimorf markerre lesz még szükség egy hatékony egyedazonosító módszer fejlesztéséhez, 

amihez már új, potenciális markerek tesztelés alatt vannak, és ígéretes eredményeket 

mutatnak. 

A jelen dolgozatban tesztelt módszerek és fejlesztések mind igazságügyi vizsgálatok, mind 

más kutatások eszközéül szolgálhatnak, mint például a populációs struktúra megállapítása, a 

beltenyészettség kimutatása, vagy a genetikai diverzitás felmérése. A kutatás tárgyát képező 

négy trófeás faj gazdasági és kulturális szempontból is értékes, így mélyre ható ismeretük és 

a védelmük kiemelten fontos, amelyhez a fent ismertetett molekuláris biológiai módszerek is 

nagyban hozzájárulhatnak. 

  



103 
 

10 Új tudományos eredmények 

➢ A kifejlesztett DeerSex-plex alkalmasnak bizonyult hazai európai őz, gím-, illetve 

dámszarvas ivarazonosítására, és az in silico vizsgálatok alapján potenciálisan alkalmas 

más populációkban is erre a célra. Ezen felül a plex potenciálisan alkalmas lehet 

rokonfajoknál történő ivarazonosításra is. 

➢ A kifejlesztett DeerSpec-plex alkalmasnak bizonyult hazai európai őz, gím-, illetve 

dámszarvas fajazonosítására, és az in silico vizsgálatok alapján potenciálisan alkalmas 

más populációkban is erre a célra. 

➢ Felmértem a teljes dámszarvas kontroll régiót mutációs hotspotok keresésének céljából, 

ahol azt találtam, hogy a különböző populációkban a kontroll régió eltérő szakaszain 

helyezkednek el ezek, így országonként változó, hogy melyik szakaszt érdemes vizsgálni. 

➢ Dámszarvas esetében országos szinten vizsgáltam a haplotípusokat és azok eloszlását, 

ahol sikeresen előkerült egy új, eddig még nem kimutatott hatodik haplotípus. Ezen kívül 

az egyezési valószínűség kiszámításával egy támpontot kaptam a jövőbeli kizárásos 

vizsgálatok értékeléséhez. 

➢ A gímszarvas és európai őz esetében a mitokondriális kontroll régió alapján populáció 

genetikai vizsgálatokat végeztem a hazai állomány változatosságának és genetikai 

struktúráltságának felmérésére. Nem mutattam ki jelentős eltéréseket az alpopulációk 

között a szibériai őz haplotípust mutató európai őzek kivételével, amik csak az ország keleti 

részén fordultak elő. Megállapítottam ezen kívül, hogy más kutatásokban a rövidebb 

kontroll régió szakaszok vizsgálata legtöbbször jelentős információvesztéssel jár, így 

mindenképp érdemes – főleg igazságügyi eseteknél – a kontroll régiót a teljes hosszában, 

vagy legalább mind a hipervariábilis régió I. és II. szakaszt amplifikálni kizárásos 

vizsgálatoknál. 

➢ A 99 vizsgált tetramer mikroszatellitából 14 olyan polimorf markert találtam, amelyek 

együttesen alkalmasnak bizonyultak a dámszarvas egyedi szintű azonosítására. 
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13 Mellékletek 

 

M1. ábra A tervezett SRY forward (középen) és reverz (jobbra) primerek kötőhelyeinek vizsgálata rokonfajokból származó SRY génszekvenciákon. Bal 

oldalon a szekvenciák GenBankban található azonosítói és nevei szerepelnek. A kisárgított részek az egyezést mutatják, annak hiánya a legalább egy 

bázispozícióban való eltérést jelzi. 
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M2. ábra A tervezett AmelX/Y forward (középen) és reverz (jobbra) primerek kötőhelyeinek vizsgálata rokonfajokból származó AmelX/Y génszekvenciákon. 

Bal oldalon a szekvenciák GenBankban található azonosítói és nevei szerepelnek. A sárgával kiemelt részek az egyezést mutatják, annak hiánya a legalább 

egy bázispozícióban való eltérést jelzi. 
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M3. ábra A három célfajra (felül: gímszarvas, középen: európai őz, alul: dámszarvas) tervezett CytB forward (középen) és reverz (jobbra) primerek 

kötőhelyeinek vizsgálata rokonfajokból származó CytB génszekvenciákon. Bal oldalon a szekvenciák GenBankban található azonosítói és nevei szerepelnek. 

A kisárgított részek az egyezést mutatják, annak hiánya a legalább egy bázispozícióban való eltérést jelzi.
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M4. ábra Fajon belüli specificitási vizsgálat: három fajból származó populációs minták DeerSpec-plex 

multiplexszel amplifikálva és agaróz gélen detektálva. 
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M5. ábra Fajon belüli specificitási vizsgálat: három fajból származó populációs minták (n = 115), 

DeerSex-plex multiplexszel amplifikálva és agaróz gélen detektálva. m: hímivarú minta, f: nőivarú 

minta. 
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M6a. ábra A gímszarvas minták SRY és AMELX/Y lókuszait amplifikáltam különböző mennyiségű 

DNS-sel a DeerSex-plex multiplexszel. Az amplifikáció során alkalmazott gímszarvas DNS 

mennyisége felülről lefelé a következő volt: 1,0, 0,5, 0,25, 0,125 vagy 0,06 ng DNS. 
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M6b. ábra Az európai őz minták SRY és AMELX/Y lókuszait amplifikáltam különböző mennyiségű 

DNS-sel a DeerSex-plex multiplexszel. Az amplifikáció során alkalmazott európai őz DNS mennyisége 

felülről lefelé a következő volt: 1,0, 0,5, 0,25, 0,125 vagy 0,06 ng DNS. Az allélkiesések 0,5 ng 

kiindulási DNS alatt megfigyelhetők. 
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M6c. ábra A dámszarvas minták SRY és AMELX/Y lókuszait amplifikáltam különböző mennyiségű 

DNS-sel a DeerSex-plex multiplexszel. Az amplifikáció során alkalmazott dámszarvas DNS 

mennyisége felülről lefelé a következő volt: 1,0, 0,5, 0,25, 0,125 vagy 0,06 ng DNS.
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M1.táblázat A mitokondriális hipervariábilis régiókon (I. és II.) belül a polimorf pozíció számának összehasonlítása a referencia szekvencia (NC_020700) 

alapján. A vizsgált szekvenciák egy korábbi tanulmányból [38] és GenBank-i szekvenciákból (OR220344-89) származnak. 
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M2. táblázat A DnaSP szoftverrel kimutatott dámszarvas haplotípusok száma a HVI vagy a kombinált 

HVI és HVII régiók vizsgálata alapján. 
 

Referenciák Hipervariábilis régió I 

(HVI) 

Hipervariábilis régió I és II 

(HVI és HVII) 

Dámszarvas 

haplotípusok 

száma (k) 

Baker és mtsai. 2017 [38] 

(730 bázispár) 

25 34 

GenBank: OR110344-89 

(510 bázispár) 

37 46 

 

 

 

 

 

 

 

M7. ábra A magyarországi dámszarvasok PopArt szoftverrel [427] generált haplotípus hálózati gráfja, 

Median Joining Network (epsilon=0) modell használatával. Az összekötő vonalak vesszői az egyes 

haplotípusok közötti mutációk számát jelölik. n: egyes populációkban vizsgált egyedszám. 
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M3. táblázat A Magyarországon eddig kimutatott gímszarvas haplotípusok egységesített elnevezéssel, és a hozzájuk tartozó GenBank-i, illetve saját 

szekvenciák. Hap: haplotípusok; *: Frank és mtsai 2017-es publikációjából [348] származó haplotípusok; **: EU436765-EU436836. 

Hap 
Korábban leírt 
haplotípusok* 

GenBank-i szekvenciák** Saját szekvenciák Hap 
Korábban leírt 
haplotípusok* 

GenBank-i szekvenciák** Saját szekvenciák 

Hun1 H1   Hun38 H38   

Hun2 H2   Hun39 H39   

Hun3 H3   Hun40  270p  

Hun4 H4   Hun41  715, 749, 758, 759, 774, 
778, BNP027, BNP048 

 

Hun5 H5   Hun42  731, 737, 741, 748, 750, 779  

Hun6 H6   Hun43  736, 752, 756, 762, 784, 
787, 794, 858 

Ce09, Ce70 

Hun7 H7   Hun44  738  

Hun8 H8   Hun45  739  

Hun9 H9   Hun46  
751, BNP006, BNP007, 
BNP014, BNP015, BNP022, 
BNP041, BNP42, BNP051 

Ce65 

Hun10 H10   Hun47  753  

Hun11 H11   Hun48  754  

Hun12 H12   Hun49  763  

Hun13 H13   Hun50  780, 790 
Ce13, Ce14, Ce15, Ce23, 
Ce53, Ce55, Ce58, Ce59 

Hun14 H14   Hun51  783  

Hun15 H15   Hun52  786  

Hun16 H16   Hun53  792  

Hun17 H17   Hun54  859  

Hun18 H18   Hun55  860 Ce08 

Hun19 H19   Hun56  BNP001, BNP029, BNP043  

Hun20 H20   Hun57  BNP003  

Hun21 H21   Hun58  BNP004  

Hun22 H22   Hun59  BNP005  

Hun23 H23   Hun60  BNP008  

Hun24 H24   Hun61  BNP009  

Hun25 H25   Hun62  BNP010  

Hun26 H26 
764, BNP017, BNP018, 
BNP036, BNP044, BNP050 

Ce69 Hun63  BNP011  

Hun27 H27   Hun64  BNP013  

Hun28 H28   Hun65  BNP016  

Hun29 H29   Hun66  BNP019, BNP020 Ce67 

Hun30 H30   Hun67  BNP021  

Hun31 H31   Hun68  BNP023  

Hun32 H32   Hun69  BNP024  

Hun33 H33   Hun70  BNP049  

Hun34 H34   Hun71   Ce10 

Hun35 H35   Hun72   
Ce16, Ce24, Ce25, Ce26, 
Ce27, Ce52, Ce54, Ce66, 
Ce68 

Hun36 H36   Hun73   Ce56, Ce57, Ce60 

Hun37 H37       



130 
 

 

 

M8. ábra A hazai gímszarvas populációkból származó minták haplotípusainak csoportosítása. A 

gócpontok az egyes haplotípusokat ábrázolják és méretük egyenesen arányos a hozzájuk tartozó 

egyedek számával. A gócpontok színkódjai a minták származási helyét jelölik. Az egy gócponton belül 

előforduló több szín esetén azok arányosak a mintaszámmal. A gócpontok közötti ágak a genetikai 

rokonságot, az ághosszak pedig az adott haplotípusok közötti genetikai távolságot mutatják. 
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M4. táblázat: Magyarországi gímszarvas minták haplotípus megoszlása populációnként. Hap: 

haplotípus, Pop: összpopuláció, BUH:Budai-hegység, GEM: Gemenc, BÜH: Bükk-hegység, DTD: 

Dunántúli-dombság, ZEH: Zemplén-hegység. 

Hap Pop BUH GEM BÜH DTD ZEH Hap Pop BUH GEM BÜH DTD ZEH 

Hun1 25  24   1 Hun38 1     1 

Hun2 4  4    Hun39 1     1 

Hun3 4  1   3 Hun40 1  1    

Hun4 1  1    Hun41 8  6 2   

Hun5 2  2    Hun42 6  6    

Hun6 4  4    Hun43 10 1 8  1  

Hun7 3  3    Hun44 1  1    

Hun8 1  1    Hun45 1  1    

Hun9 1  1    Hun46 10  1 8 1  

Hun10 4  4    Hun47 1  1    

Hun11 1  1    Hun48 1  1    

Hun12 1  1    Hun49 1  1    

Hun13 1  1    Hun50 10 5 2  3  

Hun14 1  1    Hun51 1  1    

Hun15 1  1    Hun52 1  1    

Hun16 1  1    Hun53 1  1    

Hun17 3  3    Hun54 1  1    

Hun18 1  1    Hun55 2 1 1    

Hun19 7     7 Hun56 3   3   

Hun20 1     1 Hun57 1   1   

Hun21 1     1 Hun58 1   1   

Hun22 1     1 Hun59 1   1   

Hun23 1     1 Hun60 1   1   

Hun24 1     1 Hun61 1   1   

Hun25 1     1 Hun62 1   1   

Hun26 9  1 5 1 2 Hun63 1   1   

Hun27 4     4 Hun64 1   1   

Hun28 1     1 Hun65 1   1   

Hun29 2     2 Hun66 3   2 1  

Hun30 3     3 Hun67 1   1   

Hun31 1     1 Hun68 1   1   

Hun32 2     2 Hun69 1   1   

Hun33 3     3 Hun70 1      

Hun34 1     1 Hun71 1 1     

Hun35 1     1 Hun72 9 7   2  

Hun36 1     1 Hun73 3    3  

Hun37 1     1 Össz.: 191 15 90 33 12 41 
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M5. táblázat A Magyarországról kimutatott gímszarvas haplotípusok, és azok egyezése korábbi 

publikációkban leírt haplotípusokkal, valamint az eredetileg hosszabb (921 bp) szakaszon elkülönülő 

haplotípusok egyezése egymással a rövidebb (591 bp) szakaszon vizsgálva. Hap: haplotípus, felső 

indexek a forráspublikációkat jelzik: 1: [428]; 2: [265]; 3: [274]; 4: [271]; 5: [402]; 6: [29]; 7: [429]. 

Hap Hazai egyezés Külföldi egyezés Hap Hazai egyezés Külföldi egyezés 

Hun1 
Hun3, Hun4, 
Hun17, Hun18 

 Hun32   

Hun2 
Hun35, Hun36, 
Hun38, Hun45 

 Hun34   

Hun5 Hun11  Hun37   

Hun6   Hun40 
Hun41, Hun49, 
Hun55 

H44, H265 

Hun7   Hun42   

Hun8   Hun43 Hun44, Hun48  

Hun9   Hun46  H335, HT033 

Hun10   Hun50 Hun71 
J378E6, J309E6, 
J220EHun6, J9E6, 
H295 

Hun12   Hun51   

Hun13   Hun52 Hun66 J320E6, H211, H285 

Hun14 Hun47, Hun53  Hun54   

Hun15   Hun56   

Hun16   Hun57   

Hun19   Hun58   

Hun20   Hun59   

Hun21   Hun60 Hun73 CP87, CP127 

Hun22   Hun62   

Hun23 Hun39  Hun63   

Hun24   Hun64  H341, AF291886 

Hun25   Hun65   

Hun26 Hun33, Hun61 
H161, hap42, 
hap642, HT013 

Hun67   

Hun27   Hun68   

Hun28   Hun69   

Hun29   Hun70   

Hun30   Hun72  J1151ESk6, H325 

Hun31      
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M6. táblázat A hazai őzeknél általam kimutatott haplotípusok és az egyes haplotípusokhoz tartozó 

egyedek azonosító kódja. Csillaggal (*) jelöltem a 611 bp hosszon történt illesztés alapján elkülönített 

haplotípust. 

 

  

Haplotípus Egyedek azonosító kódja Haplotípus Egyedek azonosító kódja 

Hun1 
Cc2, Cc9, Cc26, Cc35, Cc37, 
Cc40, Cc45 

Hun17 Cc36 

Hun2 Cc3, Cc24 Hun18 Cc38 

Hun3 Cc4 Hun19 Cc39 

Hun4 Cc5 Hun20 Cc41 

Hun5 Cc6 Hun21 Cc43 

Hun6 Cc8 Hun22 Cc44 

Hun7 Cc19 Hun23 Cc46, Cc50 

Hun8 Cc20 Hun24 Cc47 

Hun9 Cc22 Hun25 Cc48 

Hun10 Cc23 Hun26 Cc49 

Hun11 Cc25 Hun27 Cc51 

Hun12 Cc27, Cc32, Cc42 Hun28 Cc52 

Hun13 Cc29 Hun29 Cc53 

Hun14 Cc31 Hun30 Cc54 

Hun15 Cc33 Hun31 Cc55 

Hun16 Cc34 Hun32* Cc7 
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M7. táblázat Az általam kimutatott haplotípusok és azok egyezése korábbi publikációkban leírt 

haplotípusokkal, valamint a hosszabb (877 bp) szakaszon elkülönülő haplotípusok egyezése egymással 

rövidebb (611 bp) szakaszon vizsgálva. Felső indexek a forráspublikációkat jelölik: 1: [88]; 2: [87]; 3: 

[28]; 4: [300]; 5: [306]; 6: [430]; 7: [431]. 

Hazai populációból kimutatott 
haplotípusok 

Hazai haplotípusokkal egyező 
korábban leírt külfödi 

haplotípusok 
Saját haplotípusok Németh 

2015 [349] 
Plis és mtsai. 
2022 [88] 

Hun1 hu09  CCH481  

Hun2, Hun24    

Hun3, Hun8, Hun21 hu10 CCH64 CcH1042  

Hun4   CcH1532  

Hun5, Hun25, Hun27, Hun29  CCH65 CcH1502, CcH1402  

Hun6, Hun12, Hun19 hu01, hu02 CCH182 CcH302  

Hun7    

Hun9    

Hun10    

Hun11    

Hun13  hu04 CCH162 Cc7h3 

Hun14, Hun15  CCH180 CcH892  

Hun16    

Hun17    

Hun18, Hun20   CCH431  

Hun22    

Hun23   CCH1081, CcH802  

Hun26, Hun31  CCH177 CcH842  

Hun28  hu08 CCH167 CcH852, Cc254 

Hun30    

Hun32*    

 hu03 CCH188 Cc94, L205, CcH232  
 hu05   

 hu06   

 hu07 CCh176 CcH862  
 hu11 CCH186  

  CCH164 CcH382  
  CCH166 CcH1522, Cc364, L0046, L0086, L0096 
  CCH168 CcH542  
  CCH174  

  CCH175 CcH812  
  CCH178  

  CCH181 CcH1072  
  CCH183  

  CCH184 L245 
  CCH185  

  CCH187 CcH142, L75 
  CPH19 25097,27617, Cp394, Cp414, Cp3h3 
  CPH26 Cp4h3 
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M8. táblázat A tíz új haplotípus polimorfpozíciói egy referencia szekvenciához (GenBank azonosító: 

Z70318) viszonyítva. A pontozott részek a referenciaszekvenciával való egyezést, a betűk pedig a 

báziseltérést mutatják. 

Polimorf 
pozíciók 

5 6 1
5 

3
9 

4
6 

7
0 

1
1
1 

1
1
4 

1
1
5 

1
1
8 

1
5
3 

1
8
1 

2
0
6 

3
1
8 

3
5
7 

3
7
6 

4
8
4 

5
3
1 

5
7
2 

5
7
4 

5
7
5 

5
8
0 

5
9
3 

6
0
1 

Referencia A C G A G T A C C A G T C C T T C T T A G A G - 

Hun2 . . . . . . . . T G . . . . C . . . . G . . . . 

Hun7 G . C . A . . . . G A . . T C . . . . G A G . . 

Hun9 . . . . . . G . . G . . . . C C . . . G . . A . 

Hun10 . G . . . . G . . G . . . . C C . G . G . . A . 

Hun11 . . . C A . . . . G A . . T C . A . . G A G . . 

Hun16 . . . . A . . . . G A . . T C . . . G G A G . . 

Hun17 . . . . . . . T . G . . . . . . . . . G . G A . 

Hun22 . . . . A . . . . G A . . T C . . . . G A G A A 

Hun30 . . A . . . . T . G . C T . . . . . . G A . A . 

Hun32 . . A . . G . T . G . . . . . . . . . G . . A . 

 

 

M9. ábra A hazai európai őz populációból származó minták haplotípusainak csoportosítása. A 

gócpontok az egyes haplotípusokat ábrázolják és méretük egyenesen arányos a hozzájuk tartozó 

egyedek számával. A gócpontok színkódjai a minták származási helyét jelölik. Az egy gócponton belül 

előforduló több szín esetén azok arányosak a mintaszámmal. A gócpontok közötti ágak a genetikai 

rokonságot, az ághosszak pedig az adott haplotípusok közötti genetikai távolságot mutatják. 
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M9. táblázat Magyarországi európai őz minták haplotípus megoszlása populációnként. Hap: haplotípus; 

Pop: összpopuláció; KDT: Közép-Dunántúl, BUD: Budai-hegység, KIK: Kiskunság, MKR: Maros-Kőrös 

köze, HOR: Hortobágy, NYK: Nyírség és környéke, ZEK: Zemplén környéke, BÜH: Bükk-hegyég, ZAD: 

Zalai-dombság. A feltüntetett haplotípusok nem egyeznek meg a Hun előjelű haplotípusokkal, hanem a 

rövidebb illesztési szakaszon is elkülönülő haplotípusokat jelölik. 

Hap Pop KDT BUH KIK MKK HOR NYK ZEK BÜH ZAD 
Hap1 8 1 7        

Hap2 3  3        

Hap3 4 1 3 1       

Hap4 1   1       

Hap5 5   4 1      

Hap6 1   1       

Hap7 13 7 5       1 
Hap8 1  1        

Hap9 1  1        

Hap10 1  1        

Hap11 1  1        

Hap12 3 1    2     

Hap13 4   2 1    1  

Hap14 3    2    1  

Hap15 1  1        

Hap16 1  1        

Hap17 2  2        

Hap18 1  1        

Hap19 2   2       

Hap20 4 2  1  2     

Hap21 1   1       

Hap22 1 1         

Hap23 3 2        1 
Hap24 2 2         

Hap25 6 3    1   2  

Hap26 2 1        1 
Hap27 3     1   1 1 
Hap28 1      1    

Hap29 1         1 
Hap30 2      2    

Hap31 1        1  

Hap32 2        2  

Hap33 1        1  

Hap34 1         1 
Hap35 2         2 
Hap36 1         1 
Hap37 1         1 
Hap38 20     2 5 13   

Hap39 5     1 4    

Össz.: 118 21 27 13 4 9 12 13 9 10 
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M10. táblázat Forward primerek az univerzális adapter primerekkel, fluoreszcens jelöléssel, és 

optimalizált PCR protokollok megjelölésével. A: 6-FAM, B: HEX, C: NED, D: PET. 

Marker 
Univerzális 

primer 
PCR protokoll Marker 

Univerzális 
primer 

PCR protokoll 

C229 A 

[25] 

ApoV17 A 
3. T108 B ApoV49 B 

T123 D ApoV127 D 

T193 C ApoV47 A 
4. 

C01 B 

[25] 

ApoV56 B 

T156 B C02 C 

5. 

T172 C T107 D 
T501 A T268 B 
T507 D SBT0D6 B 

CapCap2 A 

[174] 

Mgou16 C 
CapCap10 A Mgou19 A 
CapCap15 C Mgou20 B 
CapCap25 B Mgou21 C 
CapCap29 C WY37 B 

CapCap31 B WY69 C 
6. 

CapCap37 C C32 A 

OheB A 

1. 

CapCap3.1 B 

7. 

OheC D CapCap5 D 
OheE C CapCap17 A 
OheF B CapCap35 B 
OheG B OheS B 
OheH B C105 C 
OheI A SBT0D4 A 

OheJ A T267 D 

8. 
 

OheK D SD08 B 
OheM A SBTD01 B 
OheN A SBTD02 C 
OheO C WY68 D 
OheP C WY82 D 

OheQ D C276 A 

9. 
 

OheR C T40 A 
OheV C T115 A 

ApoV19 A 

2. 

SBTD07 A 
ApoV43 A WY62 A 
ApoV79 B ApoV53 D 
ApoV94 D ApoV54 B 
ApoV118 D ApoV61 D 
ApoV135 B ApoV75 A 
ApoV145 D Bdi04 A 
ApoV146 D Bdi06 B 

 

PCR 

prot. 

Kezdeti 

denat. 

Ciklus 

szám 
Denat. Annel. Elong. 

Ciklus 

szám 
Denat. Annel. Elong. 

Végső 

elong. 

1. 

1 perc 

94°C 

32 
30 mp 

94°C 

30 mp 

56°C 

30 mp 

72°C 
    

20 perc 

72°C 

2. 32 
30 mp 

94°C 

30 mp 

58°C 

1 perc 

72°C 
    

30 perc 

60°C 

3. 32 
30 mp 

94°C 

30 mp 

56°C 

1 perc 

72°C 
    

30 perc 

60°C 

4. 32 
30 mp 

94°C 

30 mp 

64°C 

1 perc 

72°C 
    

30 perc 

60°C 

5. 15 
30 mp 

94°C 

1 perc 

55°C 

40 mp 

72°C 
20 

30 mp 

94°C 

1 perc 

50°C 

40 mp 

72°C 

20 perc 

72°C 
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M10. táblázat folytatása 

PCR 

prot. 

Kezdeti 

denat. 

Ciklus 

szám 
Denat. Annel. Elong. 

Ciklus 

szám 
Denat. Annel. Elong. 

Végső 

elong. 

6. 

 

15 
30 mp 

94°C 

1 perc 

60°C 

40 mp 

72°C 
20 

30 mp 

94°C 

1 perc 

55°C 

40 mp 

72°C 

20 perc 

72°C 

7. 32 
30 mp 

94°C 

1 perc 

56°C 

40 mp 

72°C 
    

20 perc 

72°C 

8. 32 
30 mp 

94°C 

1 perc 

58.8°C 

40 mp 

72°C 
    

20 perc 

72°C 

9. 32 
30 mp 

94°C 

1 perc 

63,3°C 

40 mp 

72°C 
    

20 perc 

72°C 

 

M11. táblázat A párhuzamos kapilláris elektroforézis detektálás során 4-8 különböző méretű vagy eltérő 

fluoreszcens jelölésű PCR termék került egy keverékbe. A különböző színű háttér a használt 

fluoreszcens festék típusát jelöli; kék: 6-FAM, zöld: HEX, sárga: NED, piros: PET. 

    Dámszarvas markerek     
Mix Marker Mix Marker Mix Marker Mix Marker Mix Marker Mix Marker 

m
ix

0
1

 

OheB 

m
ix

0
4

 

C32 

m
ix

0
6

 

OheM 

m
ix

0
8

 C229 

m
ix

1
1

 

ApoV19 

m
ix

1
3

 

SBTD04 

OheN T115 OheH T108 Mgoua19 ApoV47 

OheF WY37 OheP T193 WY62 ApoV56 

OheO T268 OheV T123 Mgoua20 SD08 

OheC Mgoua21 OheQ 

m
ix

0
9

 

T501 ApoV135 SBTD02 

m
ix

0
2

 Capcap2 T267 

m
ix

0
7

 

Apov17 C01 WY69 Mgoua16 

Capcap29 WY82 T40 T156 ApoV146 ApoV61 

Capcap37 

m
ix

0
5

 

OheI C276 T172 

m
ix

1
2

 

ApoV43 T107 

SBTD01 OheJ OheS T507 SBTD06 

m
ix

1
4

 

Bdi4 

m
ix

0
3

 Capcap10 OheG ApoV49 

m
ix

1
0

 Capcap17 ApoV79 SBTD07 

Capcap15 OheE C02 Capcap3.1 C105 ApoV75 

Capcap25 OheR ApoV127 Capcap35 ApoV94 Bdi6 

Capcap31 OheK WY68 Capcap5 ApoV145 ApoV54 

        ApoV118 ApoV53 

            

    Muflon markerek     

  Mix Marker Mix Marker Mix Marker     

  

m
ix

0
1

 

C229 

m
ix

0
2

 

Mgoua19 

m
ix

0
3

 

SBTD04     

  T115 OheI ApoV43     

  ApoV135 SBTD06 ApoV47     

  OheH Capcap15 T156     

  T108 Mgoua21 ApoV145     

  C105 OheK ApoV94     

  T507 ApoV53       
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M12. táblázat Dámszarvas minták, melyek nem produkáltak amplikont a feltüntetett markerekkel. 

OheS C32 C105 C276 WY68 WY82 SD08 Capcap37 

D_02 D_02 D_02 D_02 D_02 D_02 D_02 D_22 

   D_03    D_23 

       D_25 

       D_26 

       D_27 

 

 

 
SBTD07_D33          WY62_D05 

      
Capcap2_D10         Capcap2_D23   

  
WY82_D22_run#1         WY82_D22_run#2 

 
WY82_D30           ApoV43_D03 v2 

M10. ábra A további vizsgálatokból az elektroferogramok alapján kizárt markerek. 
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M13. táblázat Sanger-szekvenálás lókuszspecifikus primerekkel, fluoreszcens jelölés nélkül. F: 

forward primer, R: reverz primer. 

Marker Primer szekvencia (5'-3') Marker Primer szekvencia (5'-3') 

OheF F: CAGGCGATCAAGAAATGTGG C276 F: AAACAGAACATTCACCAGAAAC 

 R: GTGGCTTCTGGATGGAGAAC  R: TCCCAGACACACAGAACAA 

OheQ F: AATGTGTCAGTGAAGGTCTTC ApoV49 F: ACTATGGGATGTGACCGTGG 

 R: ATCCAGGCAACCATCTAG  R: ACAGGAATCTTGTTGACTCTGC 

C229 F: TTATTCATCCACCCATCCATCACCA WY62 F: TGCAGCTATGCTGGAGAGTC 

 R: GGCACATGCTCATAAGTGAAGGGA  R: GCCCATGCATAAGATCCTTC 

T156 F: CCTGGCCTGTGTCTTGAATTGAAC Mgou20 F: ACAACTGGAGAAAACCCTTGTG 

 R: GGCGATGAATACCCAGTCTTGTCT  R: AGCCTTTAGAGATGTTCTGTTTGG 

Capcap29 F: AAGCCCATGACCTGAAACCAA ApoV146 F: GGGCCCTCAATTCTCTTCC 

 R: GCTTCCAGCAGGAGGGTATAT  R: GGAGACATCACATTCCCTGAC 

T107 F: ACATCCGTTCAGGTGTGA C32 F: ACAACTGTGTGAGCCAATAC 

 R: CCAGAGGTAAGATAAATGGTGA  R: AGCAAGTGAAGAAGAATGTTC 

ApoV47 F: TGCTCATTCTAGGGTCAGGC ApoV75 F: TCGTTTTACATTCCTATCAGCAACG 

 R: AGGTCTTCTGCATTGTAGGC  R: GTTTCTTTACTGAGATGCCGACTCCCA 

T268 F: ATTCCCTTCTCCAGTGTATG   

 R: GATGATAACAGCTCAACAGATC   
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M14. táblázat A 20 dámszarvas minta genotípusa, valamint az egyes allélek száma (n) és gyakorisága. Pop: populáció, BUH: Budai-hegység; VEH: Vértes-

hegység; GÖD: Gödöllői-dombvidék; GEM: Gemenc; KIK: Kiskunság. 

 

 

  

Minta Pop

D_01 BUH 199 211 248 248 117 117 135 135 199 199 284 304 329 329 224 224 376 376 412 412 193 193 144 144 289 289 321 329

D_02 BUH 199 199 248 248 117 125 135 135 199 199 280 304 329 329 224 224 0 0 412 412 193 197 144 144 0 0 321 329

D_03 BUH 199 199 248 248 117 125 135 135 199 199 284 288 329 329 224 224 0 0 412 412 197 197 144 148 289 289 321 329

D_05 BUH 199 199 248 248 117 125 135 135 199 199 284 308 329 329 224 240 376 376 412 412 197 197 144 148 289 289 329 329

D_06 BUH 199 211 248 248 117 125 135 147 199 203 284 308 329 329 224 224 376 376 412 412 193 193 144 144 289 289 321 321

D_08 BUH 199 199 248 252 117 117 135 135 199 199 288 308 329 329 224 224 376 376 409 412 193 197 144 148 289 289 321 321

D_10 BUH 199 199 248 248 117 117 135 135 199 199 284 304 329 329 224 228 376 376 409 412 193 197 144 148 289 289 321 321

D_21 VEH 199 199 248 248 117 117 135 135 199 199 284 284 329 329 224 224 376 376 412 412 193 197 144 148 289 289 321 321

D_22 VEH 199 199 248 248 117 117 135 135 199 199 284 284 329 329 224 224 376 376 412 412 193 197 144 148 289 289 321 329

D_23 VEH 199 199 248 252 117 117 135 135 199 199 284 284 329 329 224 224 376 376 412 412 193 193 148 148 289 289 321 329

D_25 GÖD 199 211 248 248 117 117 135 135 199 203 284 308 329 333 224 224 376 376 412 412 193 193 144 148 289 289 321 321

D_26 GÖD 199 199 248 248 117 117 135 147 199 199 284 304 329 329 224 224 376 376 409 409 197 197 148 148 289 289 321 321

D_27 GÖD 199 199 248 248 117 117 135 135 199 199 280 308 329 333 224 224 376 376 412 412 193 197 144 148 289 289 321 321

D_28 GÖD 199 199 248 248 117 125 135 135 199 203 280 304 329 333 224 240 376 376 412 412 193 197 144 148 289 289 321 329

D_30 GÖD 199 199 248 248 117 125 135 135 199 199 284 304 329 333 224 228 376 376 409 412 193 193 144 144 289 289 321 321

D_33 GÖD 199 199 248 248 117 125 135 135 199 203 284 308 329 329 224 240 376 376 409 412 193 193 144 144 289 289 321 329

D_36 BUH 199 199 248 248 117 117 135 135 199 199 284 304 329 333 224 224 376 376 412 412 193 193 148 148 289 289 321 321

D_40 GEM 199 199 248 248 125 125 135 135 199 199 284 304 329 333 224 224 376 376 412 412 193 197 144 144 285 285 321 321

D_48 KIK 199 199 248 248 117 117 135 135 199 199 304 304 333 333 224 224 376 376 409 412 193 193 144 144 289 289 321 321

D_49 KIK 199 199 248 252 125 125 147 147 199 199 288 304 329 329 224 224 376 376 409 412 193 197 144 144 285 285 321 321

allél 199 248 117 135 199 280 329 224 376 409 193 144 285 321

37 0,925 37 0,925 29 0,725 36 0,900 36 0,900 3 0,075 32 0,800 35 0,875 25 0,694 8 0,200 25 0,625 25 0,625 4 0,105 31 0,775

allél 211 252 125 147 203 284 333 228 380 412 197 148 289 329

3 0,075 3 0,075 11 0,275 4 0,100 4 0,100 17 0,425 8 0,200 2 0,050 11 0,306 32 0,800 15 0,375 15 0,375 34 0,895 9 0,225

allél 288 240

3 0,075 3 0,075

allél 304

11 0,275

allél 308

6 0,150

ApoV75

n, gyakoriság

n, gyakoriság

ApoV47 T268 C276 ApoV49 Mgoua20 ApoV146OheF OheQ C229 T156 Cacpap29 T107

n, gyakoriság

n, gyakoriság

n, gyakoriság

C32
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M15. táblázat A 24 gímszarvas minta genotípusa, valamint az egyes allélek száma (n) és gyakorisága. Pop: populáció, BUH: Budai-hegység; KIK: Kiskunság. 

 

Marker Pop

Ce08 BUH 111 111 133 141 179 179 113 137 150 162 116 144 209 217 164 168 140 144 211 215

Ce09 BUH 111 111 125 129 187 195 113 117 146 162 112 120 225 245 148 164 156 176 215 215

Ce10 BUH 111 111 129 133 183 195 121 121 142 166 112 140 213 225 144 148 128 156 199 215

Ce13 BUH 111 111 125 129 159 195 117 125 174 182 140 144 209 213 144 168 128 156 187 191

Ce14 BUH 111 115 125 125 171 175 105 133 142 162 112 128 205 225 144 164 156 156 187 219

Ce16 BUH 111 111 129 141 179 183 113 113 132 174 104 152 225 229 144 164 140 165 219 223

Ce24 BUH 103 115 129 129 147 187 113 121 142 158 144 152 209 209 144 144 156 176 195 199

Ce25 BUH 111 111 141 141 175 183 117 121 170 182 112 116 225 225 144 182 132 165 195 211

Ce26 BUH 111 115 125 141 175 199 105 133 146 170 132 140 205 213 156 164 165 169 215 234

Ce27 BUH 111 111 117 141 183 199 113 133 142 158 104 124 225 245 144 156 144 156 211 215

Ce52 BUH 103 111 125 137 183 183 117 117 142 174 128 140 209 245 144 144 132 156 187 195

Ce53 BUH 111 111 129 141 183 183 113 117 142 182 140 144 213 225 148 152 132 184 183 195

Ce54 BUH 103 111 125 125 179 183 125 133 162 162 116 128 217 225 156 182 128 156 195 215

Ce75 BUH 111 111 125 133 159 159 117 121 158 174 124 128 205 225 144 144 144 156 195 211

Ce76 KIK 111 115 141 141 179 195 105 117 132 194 128 136 205 217 144 168 128 128 215 215

Ce77 KIK 103 111 121 133 175 187 113 125 140 150 136 140 217 236 160 164 128 156 187 211

Ce79 KIK 107 111 121 141 167 179 117 121 128 154 128 140 217 225 144 168 132 184 187 199

Ce80 KIK 111 115 121 137 179 187 105 113 150 158 124 128 217 217 160 164 132 156 187 219

Ce81 KIK 111 115 137 137 187 187 105 137 162 162 128 140 209 217 156 160 144 144 187 195

Ce82 KIK 103 111 121 121 175 179 117 125 140 150 136 152 225 236 164 164 128 156 183 187

Ce83 KIK 111 111 133 157 175 183 121 137 132 166 132 140 205 217 139 160 132 140 195 199

Ce84 KIK 111 115 129 141 159 175 113 113 132 132 128 136 217 236 144 160 128 184 199 199

Ce86 KIK 111 119 129 129 179 179 113 117 128 150 140 216 217 217 144 144 132 132 187 195

Ce87 KIK 103 111 125 125 187 187 117 117 140 146 112 128 225 245 144 152 144 156 183 195

allél 103 117 147 105 128 104 205 139 128 183

6 0,125 1 0,021 1 0,021 5 0,104 2 0,042 2 0,042 5 0,104 1 0,021 8 0,167 3 0,063

allél 107 121 159 113 132 112 209 144 132 187

1 0,021 5 0,104 4 0,083 12 0,250 5 0,104 5 0,104 6 0,125 18 0,375 8 0,167 9 0,188

allél 111 125 167 117 140 116 213 148 140 191

33 0,688 11 0,229 1 0,021 13 0,271 3 0,063 3 0,063 4 0,083 3 0,063 3 0,063 1 0,021

allél 115 129 171 121 142 120 217 152 144 195

7 0,146 10 0,208 1 0,021 7 0,146 6 0,125 1 0,021 12 0,250 2 0,042 6 0,125 10 0,208

allél 119 133 175 125 146 124 225 156 156 199

1 0,021 5 0,104 7 0,146 4 0,083 3 0,063 3 0,063 13 0,271 4 0,083 14 0,292 6 0,125

allél 137 179 133 150 128 229 160 165 211

4 0,083 10 0,208 4 0,083 5 0,104 10 0,208 1 0,021 5 0,104 3 0,063 5 0,104

allél 141 183 137 154 132 236 164 169 215

11 0,229 10 0,208 3 0,063 1 0,021 2 0,042 3 0,063 9 0,188 1 0,021 9 0,188

allél 157 187 158 136 245 168 176 219

1 0,021 8 0,167 4 0,083 4 0,083 4 0,083 4 0,083 2 0,042 3 0,063

allél 195 162 140 182 184 223

4 0,083 7 0,146 10 0,208 2 0,042 3 0,063 1 0,021

allél 199 166 144 234

2 0,042 2 0,042 4 0,083 1 0,021

allél 170 152

2 0,042 3 0,063

allél 174 216

4 0,083 1 0,021

allél 182

3 0,063

allél 194

1 0,021

n, gyakoriság

n, gyakoriság

n, gyakoriság

n, gyakoriság

C229 T156 T507

n, gyakoriság

T193 T172T108 T26 T123 C01 T501

n, gyakoriság

n, gyakoriság

n, gyakoriság

n, gyakoriság

n, gyakoriság

n, gyakoriság

n, gyakoriság

n, gyakoriság

n, gyakoriság
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M16. táblázat A 43 európai őz minta genotípusa, valamint az egyes allélek száma (n) és gyakorisága. Pop: populáció, BUH: Budai-hegység; KIK: Kiskunság; 

DTD: Dunántúli-dombság. 

 

Minta Pop

Capr05 KIK 108 108 108 119 146 150 218 218 145 150 165 165 185 189 207 219 240 248 311 324 341 349

Capr06 KIK 92 92 108 119 133 133 218 237 150 158 169 173 177 185 207 215 244 252 311 311 341 341

Capr07 KIK 92 92 108 119 133 137 233 237 145 150 169 169 181 185 207 219 244 248 303 303 341 345

Capr24 BUH 92 112 108 115 133 133 218 218 145 150 169 169 185 185 207 215 248 252 303 311 341 341

Capr25 BUH 96 96 115 119 133 133 233 237 145 150 165 165 185 189 207 219 240 244 311 324 337 341

Capr26 BUH 92 104 115 115 133 133 218 222 145 154 169 169 173 177 201 201 248 248 311 311 341 349

Capr27 BUH 92 104 112 115 133 133 218 218 145 162 169 169 185 185 219 219 240 248 311 311 337 337

Capr30 KIK 92 104 108 123 133 133 233 233 145 154 180 180 185 189 223 223 240 244 303 311 345 345

Capr31 KIK 92 92 108 108 121 129 233 233 145 145 169 180 173 189 207 219 248 248 303 311 349 349

Capr33 KIK 112 112 108 123 121 129 233 241 145 154 161 169 185 185 199 207 236 240 303 311 341 345

Capr35 BUH 92 108 115 123 133 133 222 222 145 145 165 165 185 189 223 223 244 244 311 324 341 341

Capr36 BUH 108 108 108 115 133 141 233 237 158 158 165 169 185 185 207 219 244 244 320 324 341 341

Capr37 BUH 96 108 115 119 133 133 218 222 150 154 165 165 181 181 219 219 244 252 311 324 341 345

Capr38 BUH 96 96 112 115 133 133 237 237 150 158 153 165 185 185 207 219 244 252 303 320 341 341

Capr39 BUH 92 108 108 115 133 137 222 222 150 158 153 165 177 177 207 215 244 248 303 316 341 345

Capr40 BUH 92 92 112 115 133 133 218 218 150 150 165 165 185 185 219 219 244 244 324 324 341 345

Capr41 BUH 92 92 115 115 124 133 206 237 154 158 165 169 177 185 215 223 240 252 303 316 328 341

Capr42 BUH 92 92 115 119 129 133 233 245 150 158 161 165 185 185 199 207 236 244 299 311 332 345

Capr43 BUH 108 108 115 123 133 133 218 222 158 162 165 165 185 185 207 219 248 252 311 324 345 345

Capr44 BUH 96 108 112 115 133 141 222 233 145 150 165 169 185 185 207 207 244 252 311 311 341 341

Capr45 BUH 104 108 115 115 133 137 218 226 145 145 165 169 185 185 207 219 244 248 311 324 337 349

Capr46 KIK 104 108 108 115 129 137 233 241 154 154 165 180 181 181 207 207 252 252 316 324 341 345

Capr48 KIK 104 112 108 119 121 129 218 237 145 150 165 165 185 185 207 219 248 252 303 311 353 353

Capr49 KIK 104 104 108 115 121 137 218 241 150 150 165 165 185 185 219 219 240 248 299 311 337 345

Capr50 KIK 108 112 108 115 133 133 237 241 150 158 169 169 185 185 199 207 240 248 303 311 337 341

Capr51 KIK 92 104 108 119 121 133 218 241 154 158 165 169 185 185 207 219 236 240 311 324 337 337

Capr52 KIK 104 108 108 119 121 133 233 241 150 158 165 169 189 189 223 223 236 248 303 311 345 353

Capr53 KIK 92 96 108 119 133 133 237 241 150 154 169 169 185 185 211 219 236 248 311 324 341 341

Capr54 KIK 92 92 112 123 133 133 233 241 154 158 165 165 185 189 219 219 244 244 324 324 337 349

Capr55 KIK 92 92 119 123 121 146 222 237 150 150 165 165 185 185 219 223 244 248 311 311 341 353

Capr71 DTD 92 112 108 108 133 133 218 245 145 158 169 173 185 185 199 207 240 240 324 324 341 345

Capr72 DTD 104 104 115 119 121 121 237 245 150 158 165 173 185 185 211 219 244 248 311 311 341 345

Capr73 DTD 92 96 112 119 129 137 218 233 145 158 165 169 185 185 219 223 236 252 311 311 341 341

Capr74 DTD 92 92 112 115 121 137 237 245 145 150 169 169 177 185 207 207 236 248 324 324 332 341

Capr75 DTD 92 92 112 112 137 137 218 233 145 150 165 165 185 185 207 207 248 248 303 303 345 345

Capr76 DTD 104 112 112 115 121 133 241 245 145 158 165 173 185 185 199 207 240 248 311 320 337 345

Capr77 DTD 104 104 100 123 133 133 241 245 150 150 165 169 177 185 199 207 240 240 299 324 337 341

Capr78 DTD 92 108 112 119 133 146 226 233 154 158 165 165 185 185 199 207 236 240 320 328 337 349

Capr80 DTD 92 92 112 115 121 133 233 233 150 150 165 169 177 185 207 219 244 248 307 324 337 345

Capr81 DTD 92 104 112 119 124 137 233 233 145 154 165 169 185 189 207 219 240 244 311 324 341 349

Capr82 DTD 108 112 108 119 129 133 233 245 154 158 165 169 177 185 219 223 240 244 311 324 341 345

Capr84 DTD 104 108 100 123 133 133 222 245 150 154 165 169 177 185 199 223 244 248 303 324 341 345

Capr85 DTD 92 96 123 123 121 137 222 233 150 158 165 165 177 185 211 219 240 244 299 311 341 345

allél 92 100 121 206 145 153 173 199 236 299 328

35 0,407 2 0,023 13 0,151 1 0,012 22 0,256 2 0,023 2 0,023 8 0,093 8 0,093 4 0,047 1 0,012

allél 96 108 124 218 150 161 177 201 240 303 332

9 0,105 20 0,233 2 0,023 19 0,221 29 0,337 2 0,023 11 0,128 2 0,023 18 0,209 15 0,174 2 0,023

allél 104 112 129 222 154 165 181 207 244 307 337

17 0,198 13 0,151 7 0,081 11 0,128 14 0,163 44 0,512 5 0,058 30 0,349 25 0,291 1 0,012 13 0,151

allél 108 115 133 226 158 169 185 211 248 311 341

17 0,198 25 0,291 47 0,547 2 0,023 19 0,221 30 0,349 59 0,686 3 0,035 24 0,279 35 0,407 36 0,419

allél 112 119 137 233 162 173 189 215 252 316 345

8 0,093 16 0,186 11 0,128 22 0,256 2 0,023 4 0,047 9 0,105 4 0,047 11 0,128 3 0,035 22 0,256

allél 123 141 237 180 219 320 349

10 0,116 2 0,023 13 0,151 4 0,047 28 0,326 4 0,047 8 0,093

allél 146 241 223 324 353

3 0,035 10 0,116 11 0,128 23 0,267 4 0,047

allél 150 245 328

1 0,012 8 0,093 1 0,012

Capcap10

n, gyakoriság

n, gyakoriság

n, gyakoriság

n, gyakoriság

n, gyakoriság

n, gyakoriság

n, gyakoriság

Capcap1 Capcap2 Capcap5

n, gyakoriság

Capcap36Capcap15 Capcap17 Capcap25 Capcap29 Capcap31 Capcap35
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M17. táblázat A tíz európai muflon minta genotípusa a három polimorf marker alapján, valamint az 

egyes allélek száma (n) és gyakorisága. Pop: populáció, PH: Pilis-hegység. 

 

 

M18. táblázat Polimorf tetramer mikroszatelliták összehasonlítása dámszarvasban és más 

szarvasfajokban. n: mintaelemszám, Na: allélszám, PIC: polimorf információtartalom, Ho: megfigyelt 

heterozigozitás, He: várható heterozigozitás. Dám: dámszarvas, Elk: vapiti, Öszv: öszvérszarvas, FSz: 

Fehérfarkú szarvas, Gím: gímszarvas, Őz: európai őz, Disz: disznószarvas, Gua: guazauvirá-szarvas. 

Zölddel a legjobb, pirossal a legrosszabb értékek láthatók markerenként. Felső indexek: 1: [173], 2: 

[170], 3: [171], 4: [25], 5: [174], 6: [175]; 7: [365]. 

 

  

Minta Pop

Ovar13 BUH 71 71 209 209 459 459

Ovar21 BUH 71 71 205 209 459 459

Ovar02 BUH 71 75 205 205 446 446

Oavr03 BUH 71 75 205 209 446 459

Ovar12 BUH 71 71 205 209 446 446

Ovar17 BUH 71 71 205 205 446 446

Ovar18 BUH 71 71 205 209 446 459

Ovar19 BUH 71 71 209 209 446 446

Ovar22 BUH 71 71 205 209 446 446

Ovar23 BUH 71 71 205 205 446 446

allél 71 205 446

n, gyakoriság 18 0,900 11 0,550 14 0,700

allél 75 209 459

2 0,100 9 0,450 6 0,300n, gyakoriság

C229 OheI ApoV94

Faj Dám Elk1 Öszv2 FSz2 Dám Öszv3 Öszv2 FSz2 Dám Elk1 Öszv2 FSz2 Gím4 Dám Elk1 Gím4 Dám Őz5

n 20 30 556 587 20 602 556 587 20 30 556 587 100 20 43 100 20 513

Na 2 4 6 10 2 15 5 31 2 4 16 15 5 2 9 15 2 9

PIC 0,13 0,36 0,75 0,13 0,85 0,93 0,32 0,64 0,79 0,45 0,16 0,89 0,16 0,72

Ho 0,15 0,87 0,32 0,65 0,15 0,53 0,84 0,35 0,50 0,61 0,68 0,49 0,10 0,44 0,85 0,20 0,74

He 0,14 0,69 0,38 0,78 0,14 0,86 0,93 0,41 0,69 0,68 0,81 0,50 0,19 0,68 0,90 0,19 0,76

Faj Dám Elk1 Dám Elk1 Őz5 Dám Disz6 Dám Elk1 Dám Elk1 Dám Disz6 Dám Gua7 Dám Disz6 Dám Disz6

n 19 24 20 30 513 20 200* 20 43 18 27 20 213 20 14 20 208 20 200*

Na 2 2 5 4 12 2 1 3 4 2 2 2 3 2 3 2 3 2 1

PIC 0,17 0,67 0,81 0,27 0,21 0,33 0,27 0,13 0,36 0,36 0,42 0,29

Ho 0,00 0,37 0,80 0,37 0,80 0,30 0,00 0,25 0,53 0,50 0,12 0,30 0,00 0,45 0,54 0,45 0,13 0,35 0,00

He 0,19 0,32 0,73 0,49 0,83 0,33 0,00 0,23 0,71 0,44 0,12 0,33 0,14 0,48 0,42 0,48 0,53 0,36 0,00

ApoV49 Mgoua20 ApoV146 ApoV75

OheF OheQ C229 T156 Capcap29

C32 T107 ApoV47 T268 C276
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14 Köszönetnyilvánítás 

Elsőként szeretném legmélyebb hálámat kifejezni témavezetőm, Dr. Zenke Petra felé, aki 

bizalmába fogadott és lehetőséget adott a doktori munkám végzéséhez, mindvégig biztosította 

a szakmai segítséget és támogatta az önálló fejlődésemet, valamint végtelen türelemmel 

átsegített a kutatás nehezebb szakaszain. Szeretném még megköszönni az Állattenyésztés 

és Genetika Tanszék összes munkatársának a segítségét és hozzájárulását, kiemelve Keindl 

Ágnes laborasszisztenst, aki hozzásegített a labormunka gördülékeny végzéséhez. Továbbá 

szeretném megköszönni Dr. Wagenhoffer Zsombor intézetvezető úrnak is a támogatást és 

bizalmat. 

Ezen kívül szeretném megköszönni a hozzájárulását az összes vadásznak, aki mintákat 

küldött, különös tekintettel Dr. Lehotzky Pálra, Dr. Molnár Lajosra és Pálfiné Lábadi Anikóra. 

Az általuk küldött minták nélkül nem jött volna létre ez a kutatás. Emellett szeretném még 

megköszönni Dr. Kamila Plisnek, aki a saját kutatásából rendelkezésemre bocsátotta a 

magyar őz szekvenciákból származó adatokat az elemzésekhez. 

Szeretném továbbá megköszönni a szakdolgozóim, Turi Orsolya, Petes Valentina és Surányi 

Melinda segítségét a labormunkában. Állhatatos munkájuk és lelkesedésük folyamatos 

lendületben tartotta a kutatást. 

Utoljára, de nem utolsósorban szeretném megköszönni családomnak és barátaimnak a 

türelmüket, megértésüket és töretlen bíztatásukat, ami a megpróbáltatások közepette is 

tartotta bennem a lelket, különös tekintettel Dettire és Miguelre, akik mindig tudják mit kell 

mondani egy stresszes helyzetben. 

 

 

 

 


