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 BEVEZETÉS, CÉLKITŰZÉS 

 Bevezetés 

A vaddisznó (Sus scrofa) a világ és Európa legelterjedtebb nagyvadfajai közé tartozik. 

Nagytestű, generalista mindenevő vad, ami hazánk nagyvadjai közül a leginkább 

mondható R stratégistának, vagyis rövid ivarérési idővel sok utódot fial. Állománya az 

1960-as évektől kezdve afrikai sertéspestis vírus (ASP) fertőzés előtti időszakban 

töretlenül növekedett. Magyarországon és Európa-szerte átlagosan 10-20 évente 

megduplázta létszámát, az afrikai sertéspestis (ASP) 2018-ban történt megjelenése előtt 

állományát közel 120 000-re becsülték hazánkban. Mérete és mobilitása egyaránt nagy, 

mozgáskörzete a néhány 100 hektártól akár 15 000 hektárig terjedhet. Ezen tulajdonságai 

miatt élőhelyére lényeges hatást gyakorol, ökológiai és ökonómiai szempontból egyaránt. 

Bolygatásával a biodiverzitást csökkentő és növelő hatásokat egyaránt kimutattak 

hazánkban, valamint jelentős természetvédelmi, vadgazdálkodási és mezőgazdasági kárt 

is okoz, például a földön fészkelő madarak tojásainak elfogyasztásával, vagy a 

kukoricavetés kitúrásával. Ezen kívül jelentős számú vadbaleset résztvevői, a közutakon 

2019-ben 627 vaddisznót ütöttek el Magyarországon, aminek anyagi vonzatán kívül 

emberi életek is komoly veszélybe kerültek. Kiváló alkalmazkodóképességét jól 

példázza, hogy a Természetvédelmi Szövetség (IUCN, International Union for 

Conservation of Nature) a világ 100 leginvazívabb faja között tartja számon. 

Más fajokon végzett hazai felmérések eredményei szerint a Kárpát-medence állománya 

két haplotípusra oszlik, ezért érdekesnek bizonyulhat a hazai vaddisznóállomány ilyen 

jellegű felmérése reprezentatív mintaszettel. Ugyanis ezidáig Magyarországon a modern, 

genetikai módszerekre támaszkodó vizsgálatok száma alacsony, és azokban az esetekben 

is rendkívül kis elemszámú, mindössze néhány tucat egyedet magában foglaló kutatások 

születtek, amelyekből hazánk és a Kárpát-medence vaddisznóállományának genetikai 

háttere, változatossága, valamint földrajzi felosztottságára vonatkozó információkat nem 

tudtak leszűrni. Dolgozatomban ezt a hiányt szeretném pótolni, modern genetikai 

módszerekkel és szoftverekkel levizsgálni és analizálni a kárpát-medencei egyedeket, 

hogy válaszokat kapjunk ezekre a kérdésekre, ami alapján a jövőben a fajjal való 

gazdálkodás még tudományosabb alapokra helyeződhet. 

A genetikai alapkutatás az adott faj pontos megismerésének fontos mérföldköve, hiszen 

a diverzitás befolyásolja az adaptációt, vagyis a külső hatásokra adott válaszra való 

képességet és annak mértékét. Egy nagy létszámú, változatos egyedekből álló populáció 
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túlélési esélye jóval nagyobb az esetlegesen bekövetkező klimatikus, emberi, vagy egyéb 

negatív hatások esetében. Ezen kívül egy tágas genetikai háttérrel rendelkező állatcsoport 

tenyésztése, vagy az azzal való gazdálkodás során nagyobb eséllyel találhatunk 

számunkra kedvező változatokat, amelyeket szeretnénk az adott csoportban elterjeszteni. 

A tenyésztésben több olyan módszer is ismert (például fajtaátalakító-, vagy cseppvér 

keresztezés) ahol bizonyos minőségi, vagy mennyiségi tulajdonságot javítanak idegen 

fajta bevonásával. Mivel a vaddisznó extenzív életmódja miatt ellenállóbb a házi 

sertéseknél, így egy jó genetikai hátterű állomány ilyen jellegű tulajdonságait akár egyes 

házi sertésfajták tenyésztési programjában is fel lehet használni, illetve a vaddisznó „élő 

génbankként” is funkcionál, ami önmagán túl is értéket hordoz a keresztezési lehetőségek 

miatt. Ezen kívül, bár a vaddisznó alapvetően vadfaj, de farmi és kerti körülmények közt 

is tartják és tudatosan tenyésztik, tehát betegségekkel szembeni ellenállást, húsminőséget, 

vagy akár szaporodási és felnevelési sikert, alomszámot, takarmányhasznosítást és még 

számos, háziállatok esetében előnyösnek ítélt tulajdonságot lehet rögzíteni és tovább 

javítani bennük a genetikára alapozott, szelekciós tenyésztés során. Végezetül megfelelő 

kontroll alatt és a készterméken az eredetet feltüntetve a hibrid egyedek tenyésztése és 

tartása az előbb leírt okok miatt bizonyos esetekben előnyös is lehet, például a zsírosabb 

késztermékek (kolbász) előállításához. 

Mivel a vaddisznó a házi sertés őse és genetikailag egy fajba tartoznak, ezért a 

hibridizáció rendkívül könnyen végbemegy közöttük. A jelenségre rásegít továbbá az 

extenzív állattartás gyakorlata, miáltal az elmúlt 50 évet kivéve a két állatcsoport egyedei 

könnyen találkozhattak és hibrid utódokat hozhattak létre a természetben. Habár a 

hibridizáció a biodiverzitás növekedését okozhatja és így bizonyos szempontból 

kívánatosnak is tekinthető, de egy vadfaj és egy háziállat kereszteződése esetében mégis 

kerülendő. Először is egy háziállat nem természetes úton, a környezeti tényezők általi 

nyomás során szelektálódott és alakult jelenlegi formájára, tehát így a természetben való 

túlélőképessége gyengébb vad társaiénál. Jó példa erre a vaddisznó vastag és erős 

serteszőrzete, szemben a legtöbb házi sertésfajta szinte csupasz bőrével, vagy a házi sertés 

vastag zsírrétege, ami sok esetben már a mozgásukban is gátolja őket és a szívüket is erős 

terhelésnek teszi ki. Egyes házi sertésfajták stressztűrő képessége is rendkívül alacsony, 

ami természetes közegben, számukra idegen területen szintén komoly hátrányt jelent 

számukra. Másodsorban a házi sertés gének megjelenése a vaddisznópopulációkban a 

vaddisznó génállomány csökkenéséhez vezet, várhatóan egyes allélek el is tűnnek, ami 
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így, bár bizonyos szempontból növeli a diverzitást, de mégis a vaddisznó génkészlet 

csökkenését okozza. Ez hazánkban is jellemző probléma, ahol a házi sertések külterjes 

tartása miatt a génkészletek évtizedeken keresztül keveredtek, de egyes országokban 

(USA, Ausztrália) a félig házi- félig vad „feral pig” milliós létszámban van jelen, 

hatalmas károkat okozva a mezőgazdaságban. Végezetül a vadászok számára sem vonzó 

a morfológiájában házi sertés jegyeket mutató egyedek elejtése, amivel így gazdasági kár 

is keletkezik a helyi vadgazdálkodó számára. 

Végül, de nem utolsósorban a genetikai háttér pontos ismerete nyithat utat olyan hosszú 

távú jövőbeli tervekhez, mint az adott faj teljes diverzitásának megőrzése génbankokban 

egy esetleges katasztrófahelyzet esetére, vagy ASP és egyéb kórokozó-toleráns egyedek 

kitenyésztése. 
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 Célkitűzés 

Munkánk fő kutatási céljai a következők voltak: 

 

- A kárpát-medencei, különös tekintettel a magyarországi vaddisznó állományok 

populációgenetikai profiljának alapkutatása, az allélszámok, genetikai diverzitás 

mértéke, heterozigozitás-értékek és Hardy-Weinberg egyensúlyi értékek 

kiszámítása. 

 

- A populációk/alpopulációk méretének és elhelyezkedésének megállapítása, az 

azokat elkülönítő tényezők feltárása, valamint a köztük levő genetikai elkülönülés 

mértékének vizsgálata. 

 

- Az egyedazonosításra alkalmas markerszett tesztelése nagy mintaszámon, 

regionális szinten. 

 

- Hazánk vaddisznóállományát érintő múltbeli hatások feltárása 

populációdinamikai vizsgálatok által. 

 

- Egy eredetvizsgálatra kifejlesztett vaddisznóspecifikus markerszett tesztelése 

természetes állományokon. A markereink paramétereinek (megbízhatóság, 

pontosság) összehasonlítása korábbi irodalmi adatokkal. Amennyiben a korábban 

említett paraméterek megfelelnek a tudományág követelményeinek, a kárpát-

medencei vaddisznók hibridizáltsági szintjének megállapítása. 
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 IRODALMI ÁTTEKINTÉS 

 A vaddisznó (Sus scrofa Linnaeus, 1758) rendszertani besorolása 

A vaddisznó besorolását a tudományos rendszerezés alapelveit bevezető Carl von Linné, 

eredeti nevén Carolus Linnaeus végezte el 1758-ban. Ez a rendszerezés az évek során, a 

fajok pontosabb megismerésével és újabb módszerek alkalmazásával többször is 

változott. Az egyes szakmai honlapok és könyvek általi besorolásban kisebb eltérések a 

mai napig megtalálhatóak, főleg az alacsonyabb, elnevezés nélküli kategóriákban. A 

vaddisznó az állatok (Animalia) országába, azon belül a gerinchúrosok (Chordata) 

törzsébe és a gerincesek (Vertebrata) altörzsébe tartozó vadfaj. Osztály szinten a 

négylábúak (Tetrapoda) főosztályába, azon belül az emlősök (Mammalia) osztályába és 

az elevenszülő emlősök (Theria) alosztályának méhlepényesek (Placentalia) 

alosztályágába tartozik. Lábujjalakulása miatt a patások (Ungulata) csoportjába, annak is 

párosujjú patások (Artiodactyla) rendjébe sorolják, mivel a 3. és 4. ujjuk hegyén járnak, 

ami a gyors futáshoz és stabil támaszkodáshoz is ideális végtagalakulási forma. Ide 

tartoznak a tevealakúak (Tylopoda), valamint az Artiofabula csoport, melybe 

disznóalakúak (Suina), a kérődzők (Ruminantia) és a bálnákat és vízilovakat magában 

foglaló Whippomorpha alrendek tartoznak. A disznóalakúak alrendjén belül a vaddisznó 

további 19 fajjal együtt a disznófélék (Suidae) családjának tagja, alcsalád szinten pedig a 

Suinae csoporté, ahová a vaddisznót is magában foglaló Suini nemzetségen kívül további 

négy nemzetség tartozik, mégpedig a Potamochoerini (pl: folyami disznó 

(Potamochoerus larvatus), a mára kihalt Hippohyini, a Phacochoerini, melynek egyetlen 

élő neme a varacskos disznóké (Phacochoerus) és a babirusszákat (Babyrousa sp.) 

tartalmazó Babyrousa. A besorolás legalsó szintjén a Sus nem található, melybe a 13 

fosszilis fajon kívül 10 napjainkban is élő faj tartozik, köztük a vaddisznó (Sus scrofa). 

Az alábbi ábrán (1.) a disznóalakúak alrendjének törzsfája látható Chen és mtsai. alapján 

(2007). 
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1. ábra: A disznóalakúak törzsfája (Chen és mtsai., 2007) 
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 A vaddisznó faj általános jellemzése 

4.2.1 Elterjedés, élőhely, mozgáskörzet 

A vaddisznó generalista, mindenevő és rendkívül jól adaptálódó faj. Környezetéhez való 

alkalmazkodását jól mutatja széleskörű elterjedése, mely magában foglalja Eurázsia 

területét a 60. szélességi foktól délre és Észak-Afrika egyes részeit, valamint vadászati 

céllal betelepítették Észak- és Dél-Amerikába is (Faragó, 2007), (2. ábra). Az IUCN általi 

besorolása „least concern”, vagyis nem veszélyeztetett (Keuling és Leus, 2008). 

Rendkívüli alkalmazkodóképessége miatt a nagy testű, invazív emlősök modellfajának is 

használják (Lewis és mtsai., 2017) valamint a vaddisznó és a vele azonos fajba tartozó 

visszavadult házi sertés szerepel az ISSG (Invasive Species Specialist Group, az IUCN 

invazív fajokra szakosodott alcsoportja) 100 leginkább invazív fajának listáján (ISSG, 

2015; Lewis és mtsai., 2017). 

 

2. ábra: A vaddisznó természetes elterjedési területe (Keuling és Leus, 

2008) 

Színmagyarázat: barna: jelen levő, zöld: visszatelepült 
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Északi elterjedési határa az a terület, ahol télen már 40-50 centiméteres hótakaró található 

(Danilkin, 2001). Közép és Kelet-Európában korábban két klád (3. ábra) összesen 16 

haplotípusát találták meg, ebből 14 az európai haplocsoportba, kettő pedig a kelet-ázsiai 

haplocsoportba tartozik (Giuffra és mtsai., 2000; Alves és mtsai., 2010; Kusza és mtsai., 

2014).  

3. ábra: A két európai vaddisznó klád, összehasonlítva az ázsiai kládokkal (Alves és 

mtsai., 2010) 

 

Újabb mitokondriális DNS vizsgálatokkal további 5 klád jelenlétét állapították meg 

Európában, melyekből kettő főleg Lengyelország területén található meg, illetve kettő 

Ázsiából terjedt át és kizárólag Európa keleti részén van jelen (4. ábra). Ebben a 

kutatásban mitogenom-analízis vizsgálatokban 3 csoportot tudtak elkülöníteni, amelyből 

Magyarországot egy jellemzi (5. ábra) (Niedzialkowska és mtsai., 2021). 
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4. ábra: Az európában jelen lévő 7 vaddisznó klád mtDNS alapján 

Jelmagyarázat: 

kör alakú minták: Niedzialkowska és mtsai., 2021 

háromszög alakú minták: Khederzadeh és mtsai., 2019 
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5. ábra: Az Európában jelen lévő 3 vaddisznó csoport mitogenom-analízis alapján 

(Niedzialkowska és mtsai., 2021) 

 

A vaddisznók számára vélhetően az utolsó jégkorszak után a Balkán és a Kárpátok 

szolgált magterületként, ahonnan visszatelepültek az északibb területekre, valamint az 

eurázsiai régióból kiindulva hódították meg Nyugat-Európát (Larson és mtsai., 2005; 

Alexandri és mtsai., 2012). Ezen kívül kutatások szerint az Ibériai-félszigeten szintén 

található volt egy refúgium, mivel azon a területen a közép-európai kládtól eltérő 

haplotípust találtak (Alves és mtsai., 2010). 

A holocén kortól az 1500-as évekig a vaddisznó elterjedési területe Kelet-Európában 

nagyjából megegyezett a maival, azonban ekkortól az emberi hatások miatt jelentősen 

visszaszorult. A balti államokban Litvánián kívül mindenhol kiirtották, az 1900-as évek 

elejére pedig egész Kelet-Európából és Nyugat-Szibériából eltűnt, a Kaukázust, a Volga-

deltát, Kazahsztánt és Közép-Ázsiát kivéve. Azonban napjainkra szinte teljesen 

visszahódította ezeket a területeket, ebből is látszik, hogy alkalmazkodóképessége és 

szaporodóképessége rendkívül jó (Danilkin, 2001). Ennek ellenére több kutatás 

eredménye is azt mutatta, hogy az utolsó jégkorszak nagyobb hatással járt a vaddisznó 

genetikai hátterére, mint az elmúlt időszak hatásai (Larson és mtsai., 2005; Scandura és 

mtsai., 2011). 
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A faj migrációs hajlama viszonylag nagy (Kőhalmy, 1994) egyes kutatások alapján 

átlagosan 1-3 km kocáknál, ami vándorló, fiatal kanoknál akár 10-15 km-ig is felmehet 

(Faragó, 2007). Andrzejewski és Jezierski 1965 és 1970 közt egy lengyelországi nemzeti 

parkban folyó kutatásai szerint a vizsgált kb. 2500 hektáros erdőterületen évente a 

kifejlett egyedek 12-32%-a cserélődött (Andrzejewski és Jezierski, 1978). 

Az egyes kondák mozgáskörzete 200-2 000 ha (Bihari és mtsai., 2007), más források 

szerint kortól és ivartól függően átlagosan 130-480 ha (Podgorski, 2013), azonban a 

környezeti hatásokra (élelemhiány, túl nagy állománysűrűség) a mozgáskörzet 

lényegesen növekedhet, egyes források szerint akár 15 000 ha-ig (Szemethy, 2005). 

Újabb kutatások szerint kötődik a mezőgazdasági területekhez is, a termőfölddel határos 

erdőrészletekben erősebb állománynövekedésre képes, mint a nagy kiterjedésű 

erdőtömbökben (Hohmann 2016). 

A populáció, mint fogalom meghatározása már önmagában sem könnyű feladat. 

Ökológiailag egy adott faj tényleges szaporodási kapcsolatban álló egyedeinek 

összességét hívjuk így, melyek térben és időben együtt élnek (Bihari és mtsai., 2008). 

Más megfogalmazásban: „az élővilág egyed feletti szerveződésének szerkezeti és 

működési alapegysége, amely egy bizonyos szünbiológiai vizsgálati szempont szerint 

azonosnak tekinthető életközösség”. Lényegét talán a következő meghatározás mutatja 

meg legjobban: „A populáció olyan egyedek csoportja, amelyek igen nagy 

valószínűséggel párosodnak egymás között egy másik populáció valamely egyedével 

történő párosodás valószínűségéhez képest”. Azonban még ez a megfogalmazás sem 

tökéletes, mivel a mozgékonyabb fajok (nagytestű, illetve szárnyas) folytonos elterjedése 

miatt a távolság lehet határoló tényező, ez azonban nem éles határt jelent, hanem 

átmenetet (Faragó és Náhlik, 1997). Ez az átmenet nagyban függ az adott faj 

mozgékonyságától és a földrajzi akadályoktól, valamint a fajhibridek is problémát 

okozhatnak a pontos meghatározásban. Erre nyújtanak megoldást a modern molekuláris 

genetikai módszerek (Csányi, 2017). Egy populáció pontos méretének meghatározásáról 

kevés irodalmi adat áll rendelkezésünkre. Annak ellenére, hogy a házi sertések genetikai 

leírásával számos kutatás és közlemény foglalkozik, a vaddisznópopulációk 

összetételéről és diverzitásáról keveset tudunk, különösen Közép-Európában és ezen 

belül is Magyarországon (Scandura és mtsai., 2011; Velickovic és mtsai., 2014). Egy 

1980-as években a franciaországi Grésigne térségében végzett kutatás eredményei szerint 

a helyi populáció mérete 700 km2, ahonnan a migráció kb 5%-os volt (Spitz és mtsai., 



19 
 

1984). Goedbloed és mtsai (2012) modern, SNP (Single Nucleotide Polymorphism, 

pontmutáció) és D-loop (displacement loop, elcsúszási hurok) metódust alkalmazva, 

északnyugat-európai vaddisznókat célzó vizsgálatában 4 elkülönült populációt találtak, 

valamint ugyanerre az eredményre jutottak egy romániai vaddisznókat és házi sertéseket, 

köztük mangalicákat is összehasonlító vizsgálatban (Manunza és mtsai., 2016). Ezekből 

az adatokból is jól látszik, hogy a populációt, mint fogalmat sokan sokféleképp 

értelmezik, valamint az adott populáció életterének mérete az élőhelyi adottságok 

fényében nagyban változhat (Bihari és mtsai., 2007). Mivel Európából hiányoznak azok 

a barrierek, amik egy olyan nagyobb testű, mozgékony fajt, mint a vaddisznó jó eséllyel 

megállítanának, ezért a populációk közti génáramlást nem akadályozza semmi, így azok 

nem élesen elkülönültek (Scandura és mtsai., 2011). Egy Közép-, és Kelet-Európát célzó 

vizsgálatban 7 vaddisznópopulációt találtak, melyből Közép-Európát 3 populáció 

jellemezte, azonban ebben az esetben sem sikerült élesen elhatárolni a populációkat 

földrajzi elhelyezkedés szerint, mivel a másik három populációban (a hetedik populációt 

a házi sertések adták) is jelen voltak Közép-Európából származó minták és fordítva 

(Velickovic és mtsai., 2016). Ez egybevág korábbi vizsgálatokkal, amelyek szerint az 

európai populációk nem homogének, hanem alpopulációkra tagolhatóak (6. ábra) 

(Scandura és mtsai., 2008; Scandura és mtsai., 2011b).  
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6. ábra: Néhány európai alpopuláció és az azok közötti génáramlás mértéke 

(Velickovic és mtsai., 2016) 

A nyilak a génáramlás irányát jelzik, a nyilakon levő számok pedig a relatív migrációs 

együtthatót. 

Alpopulációk színezése: Ibéria: fehér, kontinentális Európa: világos szürke, Balkán: 

sötétszürke, Olaszország: fekete. 

Az alap populációk jelölése aláhúzással, a nyelő populációké pedig dőlt betűvel 

történik. 

H. sertés: házi sertés fajták, ÉNY-Ita: északnyugat-Olaszország, DKÖ-Bal: dél- és 

közép-Balkán, D-Por: dél-Portugália, Kon-Bal K-EU: Kontinentális Balkán és kelet-

Európa, KöNY-Ita: középnyugat-Olaszország, Par-Slo: partmenti-Szlovénia, Per-Bal: 

peridinári-Balkán, Ctl.Prz: Castelporziano, Dkö-Ib: délközép-Ibéria, Kö-EU: közép-

Európa, Din-Bal: dinári-Balkán, Ény-Ib: északnyugat-Ibéria 
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4.2.2 A vaddisznóállomány létszámalakulása világszerte 

4.2.2.1 A vaddisznóállomány alakulása Európán kívül 

Amerika vaddisznóállományairól nagyon kevés információ áll rendelkezésre. Ennek oka 

az elvadult házi sertésekben keresendő, amely a kolonizáció óta több, mint 6 millió 

egyedet számláló vad állományt hozott létre. Mivel a vaddisznót az 1900-as években 

telepítették be vadászati céllal hatalmas szabad területi „ranchokra”, ahol szabadon 

találkozhattak a visszavadult házi sertésekkel. Állománynövekedése és területfoglalása 

itt is jelentős, 1982-ben mindössze 9 államban volt megtalálható, míg 2010-ben már 44 

államban volt jelen. Genetikailag tiszta vaddisznó ezeken a területeken szinte nem is 

található, a néhány kivételt pedig az elvadult házi sertésekkel (és hibridekkel) egy kalap 

alá véve „feral swine”-nak nevezik és kártevőként kezelik. Az alábbi ábrán (7.) az USA 

(Amerikai Egyesült Államok) „feral swine” által betelepült államai és megyéi láthatóak 

(Lapidge és mtsai., 2012; USDA, 2020). 

 

7. ábra: Az USA „feral swine” által betelepült államai és megyéi (USDA, 2020) 
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Az általam talált legnagyobb mintaszámú vizsgálatban 7622 amerikai „feral swine”-t és 

2516 referencia egyedet (amerikai és európai házi sertés:1385, európai vaddisznó: 403, 

ázsiai házi sertés: 591, ázsiai vaddisznó: 109, rokon fajok: 28) genotipizáltak Illumina 

SNP chip segítségével 29 375 lokuszra, majd az eredményeket főkomponens-analízissel 

vetették össze. Az eredmények a 8. ábrán láthatóak, melyek megerősítik, hogy a „feral 

swine” főképp az európai vaddisznó és az amerikai házi sertésfajták keveredéséből jött 

létre (Burton és mtsai., 2021). 

 

8. ábra: Az amerikai „feral swine” genetikai elemzése összehasonlítva vaddisznó és 

házi sertés csoportokkal (Burton és mtsai., 2021) 

 

Ausztrália hatalmas, ember által alig lakott területei miatt még kevésbé találhatók pontos 

számok a „feral swine” létszámalakulásával kapcsolatban. Állományát már az 1990-es 

években 4 és 24 millió közé becsülték, napjainkban ez a szám 23,5 millió egyed. Az 

elvadult házi sertések Ausztrália minden államában megtalálhatóak (9. ábra), és a 

mezőgazdasági károkozáson kívül az endemikus, veszélyeztetett állatfajok 

állománycsökkenésének egyik kulcsfaktoraként tartják számon (Commonwealth of 

Australia, 2017; Lapidge és mtsai., 2012). 
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9. ábra: Ausztrália „feral swine” által betelepült államai és megyéi (Lapidge és 

mtsai., 2012) 

 

Ázsia vaddisznópopulációinak méretéről és kiterjedéséről is meglehetősen hiányosak az 

információk, az információhiány oka ebben az esetben is a hatalmas néptelen területekben 

keresendő, ami közel lehetetlenné teszi a megfigyelést és monitorozást. Egy kutatásban 

küldönböző modellezési módszerekkel vizsgálták az eurázsiai vaddisznópopulációk 

sűrűségét. Eredményeik szerint az ázsiai területeken a szélsőségesen hideg telek, az 

élőhely homogenitása és a búvóhelyek hiánya miatt a vaddisznósűrűség meglehetősen 

alacsony, a 0,5 egyed/km2-t szinte sehol nem haladja meg (10. ábra, Pittiglio és mtsai., 

2018) 
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10. ábra: Eurázsia vaddisznó-egyedsűrűségi térképe mozaikos modellezés alapján 

(Pittiglio és mtsai., 2018) 

4.2.2.2 A vaddisznóállomány alakulása Európában 

A vaddisznóállományok pontos alakulásának követése az Európán belüli országokban 

sem megszokokott, a létszámbecslés helyett az éves terítékadatokat tartják számon, így 

az állományméretekről csak közelítő értékeket lehet tudni. Internetes források 

nagyságrendileg 10 millió példányra teszik az európai állomány méretét, ami az emberi 

hatások, valamint az adaptáció miatt a 60-as évektől kezdve 10-20 évente megduplázta 

állományméretét (Sáez-Ryouela és Tellería, 1986). Az alábbi ábrán látható, hogy az 

1980-as évektől a 2010-es évek közepéig Európa minden vizsgált országában a teríték 

átlagosan 5-10-szeresére növekedett, ami nem valósulhatott volna meg erőteljes 

állománynövekedés nélkül (11. ábra). 
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11. ábra: Különböző európai országok vaddisznó-terítékének alakulása (Massei és 

mtsai., 2014) 

4.2.2.3 A vaddisznóállomány alakulása Magyarországon 

Magyarországon az 1960-as évektől kezdve működtetik az Országos Vadgazdálkodási 

Adattárat, így a legpontosabb és legrészletesebb adatsor innen áll rendelkezésre. Hazánk 

becsült vaddisznóállománya 1960-ban 8 300 egyed volt, melyből 3 900 került terítékre, 

tehát a vadászati nyomás 47%-os volt. A létszámát 1972-re duplázta meg, 1997-re pedig 

már 50 000 fölötti egyedet becsültek. A 2010-es évben először a lépte át a becsült 

állomány a 100 000-et, amit kisebb hullámzással napjainkban is tart. 2020-ban a 

becslések szerint 82 959 példány volt hazánkban. A teríték aránya az összes többi 

nagyvadunkhoz hasonlóan erőteljesen növekedett, az állománynövekedésnél is nagyobb 

mértékben. 2001-től már általában a törzsállomány 100%-a fölött van a hasznosított 

mennyiség, napjainkban pedig a 150%-hoz közeledik (12. ábra) (Csányi és mtsai., 2019; 

Csányi és mtsai., 2020).  
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12. ábra: Magyarország vaddisznóinak állomány- és terítékadatai 1960 és 2019 

között (Csányi és mtsai., 2019) 

 

A vaddisznóállományok természetes mortalitását egy franciaországi intenzíven vadászott 

állományban mindkét ivar esetében 15% körül állapították meg (Toigo és mtsai., 2007). 

Mivel ez az arány (részben a nagyragadozók hiánya miatt) az erőteljes növekedést nem 

tudja kompenzálni, így a folyamatos növekvő tendencia a jövőben is valószínűsíthető az 

eltartóképesség határáig, vagy egy új populációszabályozó faktor bekerüléséig. 

Kutatások szerint a vaddisznóállomány szinten tartásához az élőhelytől és a helyi 

állománytól függően 150-250%-os hasznosításra van szükség a nagyszámú szaporulat és 

gyors ivarérés miatt (Csányi, 1995; Faragó, 2007). Napjainkban ilyen új faktor az afrikai 

sertéspestis vírusa, amely az emberre ártalmatlan, de a megbetegedett vaddisznókban (és 

házi sertésekben) közel 100%-os mortalitást okoz. A vírust 1909-ben fedezték fel házi 

sertésekben, Kenyában, ahol későbbi kutatások szerint a helyi varacskos disznó 

(Phacochoerus africanus), erdei disznó (Hylochoerus meinertzhageni) és folyami disznó 

(Potamochoerus larvatus) állományokban volt jelen tünetmentesen. Európában először 

1957-ben Portugáliában észlelték, innen azonban 1958-ra sikerült kiirtani. Az 1960-as 

években Spanyolországban, Olaszországban és Franciaországban több járvány is kitört, 

azóta pedig Európa szinte összes országában előfordult ASP járvány, amelyeket a 
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szardíniai és a Földközi-tenger környéki populációk kivételével sikerült megfékezni. A 

legújabb fertőzés 2007-ben Grúziából indult. Magyarország szomszédai közül 

Ukrajnában 2012-ben, Lengyelországban 2014-ben mutattak ki először ASP-s disznót. 

Hazánkban hivatalosan 2018 április 21-én, Heves megyében regisztrálták az első afrikai 

sertéspestises egyedet egy vaddisznóban (Bishop és mtsai., 2010; Carrillo, 2014; NÉBIH, 

2014; Mujibi és mtsai., 2018; NÉBIH, 2018). A fertőzés jelenleg is terjed, a NÉBIH 2021 

március 8-i adatsora szerint Magyarországon 5148 bejelentés érkezett ASP-vel fertőzött 

vaddisznókról az elmúlt három évben (NÉBIH, 2021). AZ OIE (Organisation Mondiale 

de la Santé Animale; Állategészségügyi Világszervezet) adatai alapján pedig az elmúlt öt 

évben Európa-szerte közel 30 000 vaddisznó és 1 383 372 házi sertés hullott el a 

megbetegedésben (1. táblázat)(OIE, 2020). 

1. táblázat:  

ASP előfordulások száma földrészekre lebontva 2016-2020 között (OIE, 

2020) 

Régió 

Házi sertés Vaddisznó 
Összes 

kitörés 

Összes 

eset Kitörés 
Gyanús 

eset 
Eset Veszteség Kitörés 

Gyanús 

eset 
Eset Veszteség 

Afrika 128 213795 61459 85539     128 61459 

Ázsia 9928 8107951 115309 6733791 631  1121  10559 116430 

Európa 4271 1859480 625269 1383372 17307  29513  21578 654782 

Összesen 14327 10181226 802037 8202702 17938 0 30634 0 32265 832671 

 

4.2.3 Szaporodási jellemzők 

A vaddisznó fajban többek által leírt és igazolt megállapítás, hogy a kocák életkora 

nagyban befolyásolja az alomszámot. Tehát adott esetben ugyanakkora kiindulási 

kocalétszám mellett is egy idősebb állomány ugyanannyi idő alatt jobban gyarapodik, 

mint egy fiatalabb (2. táblázat) (Náhlik és Sándor, 2004; Faragó, 2007).  
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2. táblázat:  

Különböző korú kocák átlagos alomszáma (Náhlik és Sándor, 2004) 

Vizsgálatok 

Korosztályok 

1 2 3 4-5 6-7 7- 

Jezierski, 1977 1,00 3,40 4,00 5,00  

Náhlik és Sándor, 2004 5,14 6,00 7,29 8,00 8,00 

De Vos és Sassani 1977 4,20 5,60 6,50    

Pedone és mtsai., 1991 3,64 5,07 5,60    

 

Ehhez hozzátartozik az is, hogy a vaddisznó nagyvadjaink közül a leginkább R stratégista 

faj (13. ábra), tehát egy jobb táplálék-ellátottságú évben jelentősen több malac születik, 

mint egy gyengébb évben. (Nagy, 2004). 

  



29 
 

 

13. ábra: Különböző korú vaddisznók szaporulata az évek táplálék-ellátottságától 

függően (Nagy, 2004) 

A táplálékbázis fontosságát számos kutatás megerősíti. Táplálkozása nagyrészt növényi 

részekből áll, de gerincteleneket és elhullott állati tetemeket is fogyaszt. Jellemzően a 

helyi adottságokhoz igazítja táplálkozását, de a makkot és földigilisztát preferálja 

(Schley, 2003; Faragó, 2007; Oja, 2017). Egy lengyel vizsgálatban egy nem vadászott 

területen az elhullás 61%-át okozta közvetlenül az éhezés (Okarma és mtsai., 1995), 

valamint a nagy makktermésű évek egyedszámra gyakorolt hatását is bizonyították (14. 

ábra) (Bieber és Ruf, 2005). Ugyanerre vezethető vissza Náhlik és munkatársai (2013) 

eredménye is, miszerint enyhe pozitív korreláció van a kocák testméretei és tömege, 

valamint a magzatok száma között. 
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14. ábra: A makktermés vaddisznópopulációk növekedési rátájára gyakorolt 

hatása (Bieber és Ruf, 2005) 

 

Ezen kívül megfigyelések azt is mutatják, hogy a vaddisznók napjainkban, vélhetően a 

felmelegedés hatására hamarabb válnak ivaréretté és kisebb a vemhesülési küszöb-

testtömegük is, valamint szoros összefüggést mutattak ki a januári átlaghőmérséklet, a 

vegetációnövekedési index és a vaddisznók sűrűsége között (Melis és mtsai., 2006).  

4.2.4 Vaddisznó alfajok rövid jellemzése 

A vaddisznó fajnak Trense (1989) szerint 25 alfaja létezik, melyből Európában hét 

található meg: S. s. scrofa (Ny- és K-Európa északi fele), S.s. castilianus (Ibériai-

félsziget), S. s. barbarus (É-Afrika), S. s. majori (Olaszország), S. s. meridionalis 

(Szardínia, Korzika), S. s. reiseri (Balkán-félsziget) és S. s. attila (Közép- és Kelet-

Európa) (Faragó, 2007). Más szakirodalmak 16-17-re teszik az alfajok számát, melyekből 

a S. s. scrofa, a S. s. attila és a S. s. meridionalis átfed a korábban hivatkozott irodalommal 

(Albarella és mtsai., 2007; Groves és Grubb, 1993; Keuling és Leus, 2008). Az 

alábbiakban az újabb elkülönítést vettük alapul és fejtettük ki bővebben Albarella és 

mtsai. (2007) alapján (3. táblázat): 
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3. táblázat:  

Vaddisznó alfajok alapvető jellemzői (Albarella és mtsai., 2007) 

Alfaj neve        

(Sus scrofa 

subsp.) 

Morfológia Elterjedési terület 

scrofa változatos méret, sötétbarna szín 
Ny-, és K-Európa, 

Albánia(?) 

meridionalis kis méret, vékony szőrzet, kicsi serte 
Korzika, Szardínia, 

Andalúzia 

algira hasonló a scrofa-hoz, de kisebb  É-Afrika 

attila nagy méret, sárgás szín, hosszú serte 
K-Európától 

Kazahsztánig, Kaukázus 

lybicus kis méret, világos szín, serte szinte nincs 

D-Kaukázustól Nílus-

deltáig, Törökországtól 

Balkánig 

nigripes világos szín, fekete lábak 
K-Ázsia, Tien-san 

hegylánc 

sibiricus kis méret Mongólia, Transzbajkál 

ussuricus 

hatalmas méret (300kg), erős szőrzet (télen 

sárgásszürke, nyáron fekete), serte szinte 

nincs 

K-Oroszország, Korea, 

ÉK-Kína 

leucomystax 
kis méret, rövid lábak, sárgásbarna szőrzet, 

serte nincs 
Japán szigetek 

riukiuanus kis méret Ryukyu szigetek 

taevanus kis méret, fekete szín Taiwan 

moupinensis kis méret, rövid serte Kína, Vietnam 

davidi kis méret, világosbarna szín, hosszú serte 
Irántól Indiáig, 

Tádzsikisztán 

cristatus 
davidihoz hasonló, csíkos hát, magas 

koponya 

D-Himalájától K-Indiáig, 

DK-Ázsiától Kra-

földhídig  

affinis cristatushoz hasonló, annál kisebb Srí Lanka 

vittatus kis méret, rövid fej, változatos szín 
Malajzia, Ny-Indonézia, 

Szumátra 

? egy darab koponya, ami eltér a többitől Srí Lanka 

 

A vaddisznó széleskörű elterjedése és alfajainak száma, valamint a hibridizáció miatt a 

kromoszómaszáma is változékony. Általánosságban 36 kromoszómával rendelkeznek, 

szemben a házi sertés 38 kromoszómájával. Hibridjeik között 37-es szám is előfordul, 

ezen kívül egyes területeken, például Törökországban, Olaszországban, vagy 

Lengyelországban olyan vaddisznók is megtalálhatóak, amelyeknek 38 kromoszómája 

van (Albaryak és Inci, 2007, Grossi és mtsai., 2006, Macchi és mtsai.,1995, Rejduch és 

mtsai., 2003). 
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 A vaddisznó ökológiai hatásai  
Egy populáción belüli vaddisznók létszám-meghatározásának legegyszerűbb 

modelljében a kocák számát szorozzák az átlagos felnevelt szaporulatszámmal. Az 

újonnan született nőivarú disznók a következő évben már fialhatnak (Bieber és Ruf, 2005, 

Bihari és mtsai., 2007) a szaporulat száma pedig a koca korától és az élőhely minőségétől 

függően átlagosan 3-6 közt alakul, azonban már 12-es almokat is feljegyeztek (Szemethy, 

2005). Egy elméleti kutatás modelljei szerint rossz körülmények között is maximum 

évente 15%-os állománycsökkenésre lehet számítani, közepes körülmények között 9%-

os növekedésre, ideális körülmények közt pedig akár 63%-os éves növekedésre (Bieber 

és Ruf, 2005)  

Mivel a vaddisznó nagy testű, mindenevő, kondában élő faj, ezért számos másik fajra van 

hatással (15. ábra).  

 

 

15. ábra: A vaddisznó hatása más állatfajokra (Massei és Genov, 2004 nyomán) 

 

Bár legtöbbször károkozásukkal kerülnek előtérbe, azonban ez a hatás lehet pozitív is. 

Táplálkozásukkal elsősorban a gerinctelenek (földigiliszta, lárvák) állományát 

befolyásolják, mely a fákat károsító rovarok esetében jelentősen csökkenti azok fákban 

okozott kárát (Massei és Genov, 2004).  
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Bolygatásával a flórát is befolyásolja. Több kutatás is megerősíti, hogy bár a bolygatás a 

helyi növényzet összetételének megváltozását okozhatja, és erdészeti szakkifejezésként 

használva valóban károsítás, de ökológiai definícióként nem egyenlő azzal: „A bolygatás 

bármilyen, időben viszonylagosan elkülönülő esemény, amely megbontja az életközösség 

vagy a populáció szerkezetét, megváltoztatja a források, az aljzat felhasználhatóságát, 

vagy a fizikai környezetet” (Mátyás, 1996; Gálhidy, 2008). Egy vizsgálat szerint túrása 

után a növényi diverzitás előbb csökken, de utána rövid idő alatt visszaáll eredeti 

állapotára, amivel végső soron nem történik károsítás (Massei és Genov, 2004). Hazai 

vizsgálatok szerint pedig egyes védett növényfajok körüli túrásra a növények 

tőszámnöveléssel reagálnak, így végső soron a vaddisznó ezen ritka növények 

„szaporításában” segédkezik (Biró és mtsai., 2012). 

 A vaddisznó ökonómiai hatásai 
A vaddisznó jelentős bevételeket generáló, ugyanakkor komoly anyagi károkat is okozó 

vadfajunk. Ezen kettőssége miatt a vaddisznóval való gazdálkodás tervezésébe is 

szükséges belekalkulálni az anyagi lehetőségeket és veszélyeket. Jelen fejezetben ezeket 

az ökonómiai vonzatokat tekintjük át. 

4.4.1 A vaddisznó hasznosításából származó bevételek  

4.4.1.1 Közvetlen vadászati bevételek 

Magyarországi vadászati bevételei pontosan nem elérhetőek, ráadásul a vaddisznó 

vadászatának különböző módjai rendkívül eltérő költséggel járnak, vadkárelhárító 

vadászaton akár ingyen is elejthető, míg egy több napos nagyterítékű hajtás során több 

millió, akár néhány tízmillió forint bevételt is generálhat a vadgazdálkodó. Az alábbi 

táblázatot így két jelentős online vadászat-értékesítő honlap, a bookyourhunt.com és a 

safariinternational.com oldalán elérhető ajánlatokból állítottuk össze Magyarországra és 

a környező országokra (4. táblázat). 
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4. táblázat:  

Vaddisznóvadászatok árai Magyarországon és a szomszédos országokban 

(bookyourhunt.com és safariinternational.com) 

Ország 
Min. 

ár (€) 
Napok 

száma 

Egyéb 

fajok 

Max. 

ár (€) 

Napok 

száma 

Egyéb 

fajok 
Forrás 

Magyarország 480 3 

gím, 

őz, 

muflon 

3047 3 - bookyourhunt 

Szlovákia 680 5 

gím, 

dám, 

muflon 

1140 5 

gím, 

dám, 

muflon 

bookyourhunt 

Ukrajna 725 3 - 1175 3 - bookyourhunt 

Románia 600 2 - 3500 5 gím bookyourhunt 

Szerbia 890 2 - 3490 2 - safariinternational 

Horvátország 1250 4 - 2000 3 - bookyourhunt 

Horvátország 1390 2 - - - - safariinternational 

Ausztria 990 1 - - - - safariinternational 

Csehország 480 1 - 2735 5 - bookyourhunt 

4.4.1.2 Trófeavadászatból származó bevételek 

A 2019-20-as idényben 5405 db vadkanagyart bíráltak le, melynek több, mint harmada 

(34,9%) érmet is kapott. (Csányi és mtsai., 2021) Az érmes trófeák pontos számáról és az 

ebből származó becsült minimum bevételről készített táblázat alább látható (5. táblázat). 

A számítás azonban mindenképp csak becslésnek tekinthető, mivel egyrészt az árat az 

elérhető legolcsóbb árlista alapján állítottam össze (alulbecslés), ugyanakkor tagi 

vadászat, vagy vadkárelhárítás során elejtett kan trófeája után nem minden esetben kell a 

trófea értéke alapján fizetni (felülbecslés). 

5. táblázat:  

A 2019-ben elejtett érmes vadkan trófeák megoszlása és az ebből származó 

becsült minimum bevételek (Csányi és mtsai., 2021 nyomán) 

Év: 2019 Db Min. cm Min. ár (Ft) Össz. ár (Ft) 

Bronz 1098 18 155 000 170 190 000 

Ezüst 545 20 240 000 130 800 000 

Arany 241 22 350 000 84 350 000 

Összesen 1884 - - 385 340 000 
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4.4.1.3 A vaddisznóhús jellemzői és az ebből származó bevételek 

A vaddisznó húsa más vadhúsokhoz viszonyítva kedvező árú, prémium kategóriás termék 

(Bodnárné és mtsai, 2009). A házi sertésével összevetve a vaddisznóhús kedvezőbb 

beltartalmi értékekkel bír (6. táblázat), valamint textúrája is kifejezettebb. Ezzel szemben 

kisebb zsírtartalma miatt a hús szárazabb, kezelése nehezebb (16. ábra), ami elriaszthatja 

a vásárlókat (Sales és Kotrba, 2013).  

6. táblázat:  

A vaddisznóhús makronutriens-arányának összehasonlítása házi disznó 

húsával (Ivanovic és mtsai., 2021, Marsico és mtsai., 2007, Vörös, 2009) 

Jelmagyarázat: A,B: P<0,01; a,b: P<0,05 

  Testrész 
Fehérje 

% 

Zsír 

% 

Szénhidrát 

% 

Nedvesség 

% 

Hamu 

% 
pH Referencia 

Vaddisznó 
teljes 

test 
26 5 0,4 - - - 

Vörös, 

2009 

Házi 

sertés 

teljes 

test 
16 22,5 0,6 - - - 

Vörös, 

2009 

Vaddisznó karaj 23,3 A 1,76 a - 73,56 0,86 a 6,06 a 

Ivanovic és 

mtsai., 

2021 

Landrace karaj 21,2 B 3,83 b - 73,51 1,17 b,A 6,36 b 

Ivanovic és 

mtsai., 

2021 

Yorkshire karaj 21,8 AB 2,53 a - 74,31 1,09 B 6,43 b 

Ivanovic és 

mtsai., 

2021 

Vaddisznó karaj 25,87 A 1,55 A - 70,5 A 1,23 A 6,35 

Marsico és 

mtsai., 

2007) 

Vaddisznó 

(nevelt) 
karaj 22,5 B 2 A - 73,41 B 1,3 A 6,41 

Marsico és 

mtsai., 

2007) 

Hibrid 

(nevelt) 
karaj 22,24 B 2,15 A - 73,65 Bb 1,27 A 6,61 A 

Marsico és 

mtsai., 

2007) 

Házi 

sertés 
karaj 21,35 B 4,56 B - 71,37 a 0,86 B 6,04 B 

Marsico és 

mtsai., 

2007) 

 



36 
 

16. ábra: A vaddisznóhús néhány paraméterének összehasonlítása Yorkshire, 

illetve keresztezett fajta húsával (Sales és Kotba, 2013) 

Az imént említett pozitív tulajdonságainak, nagy állományméretének és átlagos 

testtömegének köszönhetően a vaddisznó húsa 2016-ban a teljes vadhús-előállítás 50%-

át adta (Csányi és mtsai., 2017). Részben a hús minősége és ára, részben a házi sertéssel 

való könnyű hibridizációja miatt a vaddisznóhús hamisítása és élőállatként, vagy 

termékként való értékesítése is megjelent (Mayer és Hochegger, 2011). 

4.4.2 A vaddisznó betegségei 

A vaddisznók betegségek terjesztésében is szerepet játszanak. Mivel a házi sertéssel egy 

fajba tartoznak, ezért betegségeik is közösek. Ruiz-Fons és munkatársai (2008) 13-féle fő 

patogént emeltek ki, melyek a disznókat megbetegíthetik, ezek közül a 

legveszélyesebbnek a klasszikus sertéspestist és az afrikai sertéspestist tartják, melyet 

majdnem 50%-ban a vaddisznókkal való interakciók okoztak és az 1990-es években az 

Európai Unión (EU) belül 13, évekig tartó járványt okozott (Laddomada, 2000). Mindkét 

betegséget vírusok okozzák, a klasszikus sertéspestis kórokozója a Pestivirus C, míg az 

afrikai sertéspestisé az Astivirus. A két betegség lefolyása és tünetei annyira hasonlóak, 

hogy csak laboratóriumi vizsgálattal lehet megállapítani annak okozóját. A fertőzött 

egyed lázas, végtagjai gyengék, megfigyelhető étvágytalanság, hasmenés, vemhes kocák 

esetében vetélés. Előrehaladott stádiumban idegrendszeri tüneteket, akár bénulást is okoz, 

a bőrfelszínen, valamint a szervekben (elsősorban vese, lép) testszerte előforduló 

pontszerű vérzések jelennek meg. Mindkét vírus általában 3-4 hét alatt az állat elhullását 

okozza. Habár a sertéspestis-vírusok emberre nem veszélyesek, de virulenciájuk és 
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ellenállóképességük miatt bejelentési kötelezettség alá tartoznak (Felföldiné, 2019, OIE, 

2020). A vaddisznó egyes betegségeire az ember is fogékony, ezeket zoonózisnak 

nevezzük. Egy lengyel vizsgálatban a vaddisznók több, mint 10%-a volt fertőzött 

valamelyik Leptospira családba tartozó baktériumtörzzsel. Ugyanez az arány 

Portugáliában akár 66% is lehet (Vale-Goncalves és mtsai., 2015). A Leptospira-fertőzött 

egyed egész életében vizeletével üríti a baktériumokat, melyek a kötőhártyán, 

nyálkahártyán, vagy a bőr sérülésein keresztül jutnak be az emberi szervezetbe, majd a 

májban szaporodni kezdenek. A betegség 1-2 hetes lappangás után robbanásszerűen 

alakul ki, elsősorban a májat és vesét károsítja, és fajtájától függően 1-20%-ban halálos. 

Legtöbbször a kukoricát címerező munkások betegednek meg benne, de az elejtett vadat 

kezelő személyekre is veszélyes lehet (Tulassay, 2010; Zmudzki és mtsai., 2016; HTTP1, 

2017). Főbb zoonózisai közé tartozik még a trichinellózis, amelyet egy vékonybélben élő 

fonálféreg, a Trichinella spiralis okoz, valamint a Hepatitis E vírus. A trichinellózis során 

a vékonybél a benne élősködő férgek és azok toxinjai miatt begyullad, ezen kívül a lárvák 

a vérárammal az izomszövetekhez jutnak és ott betokozódnak. Izomfájdalmat és 

bélpanaszokat okoz, akár halálos is lehet (Beregi, 2011). A Hepatitis E kórokozói a 

Hepeviridae családba tartozó vírusok közé tartoznak. A vírus elsősorban a májban 

szaporodik, májkárosodást okozhat, azonban csak nagyon ritka esetben halálos, ennek 

ellenére bejelentési kötelezettség alá tartozó betegség. Egy lengyel vizsgálatban 470 

vaddisznó máj-és vérmintából 57 esetben találtak Hepatitis E RNS-t (12,1%) és 232 

esetben antitesteket, ami azt jelenti, hogy a disznók 50%-a korábban átesett a Hepatitis E 

fertőzésen (Kozyra és mtsai., 2020). Angliában és több más országban is mára 

megszokottá vált a városokhoz szokott vaddisznó kanok betörése és házi disznó kocákkal 

való párzása, ami a lehetséges fertőzési forráson kívül az infrastruktúrában is anyagi kárt 

okozott (Goulding és mtsai., 1998). 

4.4.3 A vaddisznó kártétele 

A vaddisznó túrásával jelentős mezőgazdasági és erdei károkat képes okozni. Egyik 

preferált elesége a makk, amin keresztül az erdészeti felújításokat támadja. 

Mezőgazdasági termények közül a kukoricát, gabonaféléket fogyasztja előszeretettel, 

ezekre ráadásul vetéskor és érésben is rájár, így a gazdálkodó számára kettős kár 

keletkezik. Csak Magyarországon 2020-ban 2 milliárd 300 millió forintnyi 

mezőgazdasági és több, mint 100 millió forint erdészeti vadkárt fizettek ki. Ugyan ez a 

mennyiség nem írható kizárólag a vaddisznó számlájára, de táplálkozása, testmérete, 
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szokásai (túrás) és állománymérete miatt az egyik legjelentősebb mezőgazdasági 

károkozóként tartják számon. Mindez annak ellenére igaz, hogy több kutatásban is 

negatív preferenciát mutattak ki a mezőgazdasági táblákra vonatkozóan (17. ábra), az 

erdők melletti 50-100 méteres sávot kivéve (Csányi és mtsai, 2020; Faragó és mtsai., 

2007; Sarwar, 2019; Schley és mtsai., 2008; Thurfjell és mtsai., 2009). 

 

17. ábra: A vaddisznó élőhely-preferenciája évszakokra bontva (Thurfjell és mtsai., 

2009). Jelmagyarázat: mg: mezőgazdasági területek, nyílt: nyílt terület, tűlevelű: 

tűlevelű erdő, lombos: lombos erdő 

 

A mezőgazdasági károkozáson kívül a vaddisznók közlekedési baleseteket is okozhatnak. 

Ezekben az esetekben vadban, emberi javakban is kár keletkezik, valamint akár 

emberéletekbe is kerülhet. Kutatások szerint a populáció 0,5-5%-a eshet áldozatul 

elütéseknek. Magyarországon ez a szám 2019-ben 627 egyed volt, átlagosan éves szinten 

0,5-0,7% körül alakul (Bruiderink és mtsai., 1996; Csányi és mtsai, 2020; Goulding és 

mtsai., 1998; Kociolek és mtsai., 2007; Scandura és mtsai., 2011a). Ezen felül a 
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vaddisznók a városi élethez is adaptálódnak. Világszerte egyre több kisvárosban, sőt akár 

több milliós fővárosok (köztük Budapest) perifériáján is lehet már vaddisznóval 

találkozni. Ezek az egyedek a kertek feltúrásán túl fokozott veszéllyel járnak, mivel 

emberi élőhelyeken járnak át. Egyes egyedek olyannyira megtalálták a szükségeleteik 

kielégítéséhez szükséges területet, hogy már ki se járnak a város határain, illetve több 

vizsgálat szerint is a városi vaddisznók genetikailag elkülöníthetőek vadon élő társaiktól 

(Castillo-Contreras és mtsai, 2017; Kowalewska, 2019; Zsolnai és mtsai, 2022). 

 

Károkozása ellen világszerte különböző 

módon küzdenek. A vadkár 

csökkentésére többféle módszer is 

rendelkezésre áll: Amerikában a 

rendkívül nagy létszámú, elvadult, 

hibridizált állományok miatt szelektív 

mérgezéssel (Lapidge és mtsai., 2012), 

illetve GPS-el jelölt „Júdás” disznó által 

segített helikopterből gépfegyverrel 

történő irtással védekeznek ellene. 

Ezekre a tevékenységekre nem is 

vadászatként, hanem kártevőirtásként 

(pest control) hivatkoznak (18. ábra). 

Néhány, hazánkban tiltott módszer 

hatékonyságát Angliában is vizsgálták 

(Goulding és mtsai., 1998; Mayer és 

Brisbin, 2009).  

 

 

18. ábra: az USDA disznókezelési 

csoportjának logója 

A szöveg jelentése: kezeld a károkozást, 

állítsd meg az elvadult disznót 

 

 

Európában az intenzív vadászat, elterelő etetés, valamint az érzékeny területek elkerítése 

a bevett szokás. Leginkább ezek egyidejű alkalmazása nyújt megoldást, bár a kisebb 

állományméret nem jelent feltétlenül kisebb mértékű károkozást (Geisser és Reyer, 2004; 

Bleier, 2004; USDA, 2020). Ennek lehetséges magyarázata, hogy így hozták az állományt 

az ökonómiai eltartóképesség azon szintjére, ahol a minimális hatás érvényesül, valamint 

a bolygatott, intenzíven vadászott állomány a stressz miatt a táplálékot gyengébben 
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hasznosítja, így ugyanannyi egyed sokkal több rágáskárt okozhat, amennyiben nincs 

megfelelő nyugalma (Csányi és Majzinger, 2007; Horn és mtsai., 2011). Egy svájci 

tanulmányban is a korábban ismertetett három módszer kombinációját alkalmazták 44 

vadászterületen. Eredményeik szerint csak a vadászat nyújtott megoldást a problémára, 

de csak abban az esetben, ha elsősorban a nőstények létszámát csökkentik, mivel a 

szaporulat számát a nőstények száma határozza meg, valamint a hatékony 

állománycsökkentéshez szükséges a törzsállomány 150-250%-át elejteni az élőhely és a 

kocák korösszetételének függvényében (Nagy, 2004; Ebert és mtsai., 2012). Az etetés és 

a kerítések építése komoly anyagi befektetést is igényel, ami nem térül meg, ráadásul a 

kerítések felhúzása a károkozást csak más területre viszi át, hiszen a vaddisznó a számára 

elérhető egyéb területeken kénytelen megtalálni táplálékát (Geisser és Reyer, 2004). 

Hazai vizsgálatokban azt is kimutatták, hogy a vaddisznó ugyan fogyasztja a kukoricát, 

de annak tömegaránya jóval kevesebb, mint a megjelenési gyakorisága, tehát 

különösebben nem keresi a kukoricát, amennyiben egyéb energiadús táplálék is 

rendelkezésére áll (Heltai és mtsai., 2016). Más területeken a kukoricaföldek több, mint 

50%-ában okozott kárt, átlagosan a termés 6,7%-át pusztították el, búzánál pedig a táblák 

30%-ába mentek bele és 3%-nyi kárt okoztak (Brooks és mtsai., 1989). Összességében 

megállapítható, hogy a vaddisznó számára szükséges legalább egy energiadús táplálékfaj 

jelenléte, mint a tölgyek (makk), kukorica, vagy búzafélék. Ezek azonban legtöbbször 

emberi kezelés alatt állnak, így ahol a vaddisznó megjelenik, ott számítani kell a 

károkozására is (Schley és Roper, 2003). 

Mivel hazánkban a vaddisznó az egyik fő vadkárokozó nagyvadunk, így esetükben is volt 

(helyenként jelenleg is van) állománycsökkentési program, ami szintén negatívan 

befolyásolja a vaddisznók létszámát. Ez azonban a gyakorlatban ritkán sikeres, mivel a 

hatékony állományszabályozáshoz a törzsállomány minimum 150%-át kellene 

hasznosítani, amiben a malacok és süldők aránya 80% lenne (Nagy, 2004). Ezeket a 

számokat azonban még napjainkban sem éri el a hasznosítás. 

Érdekesség, hogy habár Európában az évtizedek során a vadászok létszáma folyamatosan 

csökken, az elejtett vaddisznók száma növekvő tendenciát mutat, vagyis egyre kevesebb 

vadász egyre több vaddisznót ejt el. Ennek ellenére a vaddisznók létszáma az ASP 

megjelenése előtt még így is növekedett, tehát a vadászat biztosan mérsékli, de 

lényegesen nem befolyásolja a vaddisznók létszám-növekedési trendjét. Az afrikai 

sertéspestis megjelenése óta a vaddisznók létszáma hazánkban szóbeli információk és a 
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hivatalos adatok alapján is egyaránt csökken. A populáció sűrűség-csökkentése miatt a 

vadásztársaságok egy részénél a hobbivadászokat azzal is motiválják, hogy a vaddisznók 

esetében elengedik a kilövési és trófeadíjat, valamint az egészséges egyedek húsa 

ingyenesen, vagy rendkívül alacsony áron elvihető. Magyarországon a vadászok létszáma 

az európai trenddel szemben lassú növekvő tendenciát mutat (19. ábra). (Csányi és mtsai., 

2020; Massei és mtsai., 2014).  

 

 

19. ábra: A vadászok létszáma néhány közép-, és kelet-európai országban (Massei 

és mtsai., 2014) 

 

 A vaddisznók azonosítására használt módszerek 

4.5.1 Anatómiai és morfometriai módszerek 

Ezek a vizsgálatok a legkönnyebben elvégezhető és legolcsóbb módszerek közé 

tartoznak, azonban használhatóságuk limitált, napjainkra kissé túlhaladott. Jelenleg főleg 

olyan esetekben használják, amikor nincs lehetőség DNS kinyerésére, például régészeti 

leletek kapcsán. Ez a módszer hasznos lehet a fajok terjedésének, illetve háziasításának 

meghatározására (Vigne és mtsai., 2009; Arif és mtsai., 2011). Hasonló módszerekkel a 

vaddisznók M2 és M3 fogát vizsgálva arra a következtetésre jutottak, hogy bár nem lehet 

egyértelműen megállapítani a méretekből az egyed élőhelyét, azonban délről északra, 

illetve nyugatról-keletre a disznók átlagos méretei növekednek (Albarella és mtsai., 

2009).  
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4.5.2 Genetikai módszerek 

A vaddisznó állományok minőségének és genetikai variabilitásának megőrzéséhez 

feltétlenül szükséges a populációk genetikai feltérképezése, az állományokon belüli 

alléldiverzitás, a populációk közti genetikai különbségek és a populációk közti 

génáramlás megállapítása. (Forman és Deblinger, 2000). A fertőzések során egyes, 

rezisztens géneket hordozó egyedek előnybe kerülhetnek a populáción belüli többi 

egyedhez képest, többek között ezért is fontos az állományok megfelelő genetikai 

diverzitása. Egy franciaországi sertéspestis járvány nyomán kimutatták, hogy a 42 

vizsgált lokuszból négyben változott az allélfrekvencia, ezek közül is a PGM-2 lokusz 

esetében extrém szignifikáns szinten növekedett a 113 bp hosszú allél jelenléte a 100 bp-

s allél rovására (Lang és mtsai., 2000). Ezt a tudást hasznosítva könnyebben megőrizhető 

a biodiverzitás, valamint jobban fel lehet készülni az esetleges vis maior események 

kezelésére. 

4.5.2.1 Vaddisznó fajon végzett molekuláris genetikai vizsgálatokhoz szükséges 

mintavételi lehetőségek 

A mintagyűjtésre lehetőség van nem-invazív módszerek alkalmazásával is. Ennek nagy 

előnye, hogy nem szükséges az állatokat elejteni, csapdába ejteni, vagy akár találkozni 

velük, hiszen manapság már néhány szőrszálból, hullatékból, vagy nyálból is végezhető 

genetikai analízis, így például védett, vagy ritka fajoknál jól alkalmazható metódus 

(Taberlet és mtsai., 1999). Azonban ez a módszer kevésbé biztonságos, mivel 

előfordulhat, hogy több egyed szőrszálait gyűjtjük össze és kezeljük egyben, valamint 

leírások és saját tapasztalatok szerint is a szőrből, nyálból, hullatékból kinyerhető DNS 

minősége is gyengébb, mint az izomszövetből kaphatóé (Ghatak és mtsai., 2013). Ezért 

egy olyan nagy létszámban vadászott faj, mint a vaddisznó esetében legcélszerűbb a 

mintát izomszövetből venni. A hullaték-elemzés szintén elterjedt, viszonylag jó genetikai 

módszer, azonban hátrányai közé tartozik, hogy egy egyedet többször is 

megmintázhatunk (ez a populáció struktúrája szempontjából torzítást okoz, illetve az 

azonos genotípusok kizárása esetén idő és pénz vész kárba), valamint vaddisznónál 

dögevése miatt előfordulhat, hogy házi disznót, vagy akár vaddisznót fogyasztott (Faragó, 

2007). Németországban egy vizsgálatban 515 gyűjtött hullatékból 244 esetben sikerült 

DNS-t izolálni, ami 149 egyedhez tartozott, volt olyan egyed, amit hatszor mintáztak meg 

(Ebert és mtsai., 2012).  
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4.5.2.2 DNS szekvenálás fajazonosításhoz 

A DNS „vonalkód” módszer használata fajok közötti elkülönítésre alkalmas. A folyamat 

alapja, hogy szekvenálással olyan DNS szakaszt kell találni, amely az adott fajra 

jellemző, monomorf, azonban fajok között eltérő. Hátránya, hogy mivel egy lokuszt 

vizsgál, ezért a kereszteződések esetében nem alkalmazható. Ezen kívül az eredményt 

befolyásolja a referencia-adatbázis minősége is, ami miatt átlagosan 17%-os 

félrediagnosztizálást találtak. Tovább bonyolítja a detektálást, hogy a vaddisznó és a házi 

sertés egy fajba tartozik, így esetünkben csupán arra használható, hogy valóban 

disznómintáról van-e szó (Valentini és mtsai., 2008). 

4.5.2.3 Mitokondriális módszerek terjedés és leszármazás-vizsgálatokhoz 

A mitokondriális DNS csak anyai ágon öröklődik, így az anyai leszármazási vonalak 

megállapításában nyújthatnak segítséget. Ezzel a módszerrel viszonylag könnyen és 

olcsón megállapíthatóak a nagy területekre jellemző haplocsoportok és haplotípusok 

(Alves és mtsai., 2010; Fang és Andersson, 2006; Kusza és mtsai., 2014). A vaddisznókat érintő 

hatásokkal kapcsolatos vizsgálatok közül egy, a balkáni régiót, mint jégkorszaki 

refúgiumot vizsgáló kutatásban 200 vaddisznó mitokondriális DNS-ét vetették össze 791 

GenBankból letöltött D-loop szekvenciával. Az európai 94 haplotípusból a balkáni 

mintákban 68-at találtak meg a kelet-európai kládból és a kis-ázsiai kládból, melyek közül 

62 csak a Balkánon fordul elő (Alexandri és mtsai., 2012). Egy másik, Közép-Európát is 

magába foglaló vizsgálatban 26 haplotípust találtak, köztük 14 korábban nem leírtat is, 

valamint arra az eredményre jutottak, hogy a vaddisznók utolsó expanziója 18-80 ezer 

évvel ezelőtt történt, tehát az utolsó jégkorszak hatással lehetett az elterjedési területeikre 

(Scandura és mtsai., 2008). Sokszor az ember is segíti a fajok, így a vaddisznó térnyerését 

akár országhatárokon keresztül is, a holocén kezdetekor (kb. 12 000 éve) már telepítették 

többek között Ciprusra (Vigne és mtsai., 2009). Ezeket az elmúlt század kivételével csak 

ritkán jegyezték fel, így a vizsgálatok néha egészen meglepő eredményeket hoznak. Több 

kutatás is kimutatta például Ázsiára jellemző vaddisznó, vagy házi sertés haplotípusok 

jelenlétét Európán belül, Luxemburgban például a vaddisznók majdnem harmadának 

mtDNS-e ázsiai haplotípusú (Frantz és mtsai., 2013), a Balkánon is több esetben találtak 

a helyi haplocsoportból kilógó egyedeket (Alexandri és mtsai., 2012; Velickovic és 

mtsai., 2014). Ázsiában, Irán északi részén is kimutattak olyan zónákat, ahol 

megtalálhatóak európai és ázsiai haplotípusok is, tehát a területen a két csoport keveredik 

(Khalilzadeh és mtsai., 2016). 
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4.5.2.4 Mikroszatellita módszerek populációgenetikai és egyedazonosítás- 

vizsgálatokhoz 

A mikroszatellita markerek olyan DNS szakaszok, melyekben általában 5-40-szer 

ismétlődő 1-6 (más források szerint 1-4) bázis hosszúságú szakaszok találhatóak. 

Amennyiben ez a rész eléggé variábilis, úgy PCR amplifikáció segítségével lehetőség 

nyílik akár egyedszintű elkülönítésre is (Selkoe és Toonen, 2006; Bálint, 2010; Abdul-

Muneer, 2014). További előnyei, hogy rövid, 100-400 (általában 100-300) bázispár 

hosszúságú DNS szakaszt amplifikálunk, tehát a régebbi, jobban fragmentált DNS-ből is 

nagyobb valószínűséggel sikerül információt kinyerni. Mivel a különböző primerek jól 

multiplexelhetőek, ezért egyidejű használatukkal további költségeket lehet csökkenteni 

(Behl és mtsai., 2002; Senan és mtsai., 2014). A mikroszatelliták alkalmazásának 

hátrányait is figyelembe kell venni azok alkalmazásakor. Egy primerszett tervezéséhez 

megfelelő méretű referencia-adatbázis létrehozása szükséges, mely időigényes és 

költséges. Mivel a primer tapadási helyének minden esetben azonosnak kell lennie, ezért 

a fejlesztett primerek legtöbbször faj-, vagy fajtaspecifikusak, így szinte minden fajhoz 

(és néhány esetben fajtákhoz is) új primerszett tervezésére van szükség (Selkoe és 

Toonen, 2006; Arif és mtsai., 2011), melyet azután optimalizálni is szükséges (Senan és 

mtsai., 2014). Továbbá egy erős állománycsökkenés utáni palacknyak-hatás miatt rövid 

idő alatt is nagy különbségek jelentkezhetnek, amik nem feltétlen felelnek meg a valódi, 

biológiai szempontból is fontos genetikai távolságnak, illetve a homoplázia jelensége is 

torzíthat. Szerencsére ennek kiküszöbölésére rendelkezésünkre állnak olyan függvények, 

amelyek ezt a kérdést eldöntik, többek közt a várt és észlelt heterozigozitás kapcsolatának 

vizsgálatával, valamint több primer tesztelése és közös értékelése is megoldást jelenthet 

(Hedrick, 1999, Selkoe és Toonen, 2006; Hoshino és mtsai., 2012). Mindezek ellenére 

egy helyesen kifejlesztett és összerakott mikroszatellita markerszett ár-érték arányban az 

egyik legjobb választás, nem véletlen, hogy az elmúlt öt évben majdnem 5 000 szakcikk 

született, amiben ezt a metódust használják (Hoshino és mtsai., 2012). Ráadásul 

vaddisznó esetében a markerfejlesztést nagyban megkönnyíti, hogy 2012 óta több disznó 

referencia-genom is rendelkezésünkre áll (Groenen és mtsai., 2012; Groenen, 2016).  

A populációk elkülönítéséhez már STR markerekre van szükség, mivel a mitokondriális 

DNS mutációs rátája meglehetősen alacsony (Bálint, 2010), ezzel szemben az STR-ek 

jóval magasabb polimorfizmust mutatnak, amivel a genetikai struktúrát pontosabban meg 

lehet állapítani. Ezt bizonyította egy ázsiai vaddisznókkal foglalkozó kutatás is, ahol a 

korábbi, mtDNS-re alapozott kutatások nem tudtak strukturáltságot kimutatni, azonban 
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STR markerekkel lokális és regionális szinten is sikerült különbségeket kimutatni (Randi, 

1995; Choi és mtsai., 2014). A vaddisznók egyéni genotipizálása optimális esetben már 

4 mikroszatellita marker és az ivarmeghatározó marker segítségével lehetséges, azonban 

a cikk szerzői kiemelték, hogy közeli rokonokat vizsgáltak, valamint a használt 

markerektől is függ az eredmény (Kolodziej és mtsai., 2011). A gyakorlatban általában 

11-14 markert használnak a kutatás céljától, a vizsgált egyedektől és a megengedett 

hibahatártól függően, mivel ennyi markerrel már 97-100%-os biztonsággal tudják az 

egyedeket genotipizálni (Caratti és mtsai., 2011; Lin és mtsai., 2014). A szülő-utód 

kapcsolatot egy Magyarországot is érintő vizsgálatban 14 optimalizált mikroszatellit 

segítségével sikerült 100%-os biztonsággal megállapítani (Costa és mtsai., 2012). A 

mikroszatellita gentikai vizsgálatok felhaszálhatóak ezen kívül vad-gépjármű ütközés 

bizonyítására, vadorzás esetén, illetve az élelmiszeriparban a hús nyomonkövetésére is 

(Caniglia és mtsai., 2010; Johnson és mtsai., 2014).  

4.5.2.5 A hibridizáció megállapítására alkalmas módszerek 

Mivel a házi sertést kb. 9 ezer éve domesztikálták a vaddisznóból, ezért még napjainkban 

is képesek hibridizálódni. A vaddisznó és házi sertés elkülönítése nem lehetséges a 

mitokondrium D-loop régiójának vizsgálatával, ezért más módszerekre van szükség. A 

mitokondriális DNS Avall enzimmel már képes a vaddisznót és a házi sertést elválasztani 

egymástól, akár fogyasztásra előkészített húsok esetében is (Sales és Kotrba, 2013). A 

vaddisznó-mangalica elválasztáshoz nagy könnyebbséget jelent, hogy a három mangalica 

fajta teljes genomja már meghatározásra került, ami alapján fajtaelkülönítő SNP-ket is 

találtak (Zsolnai és mtsai., 2013).  

A balkáni vaddisznók genomjában akár több, mint 10% házi sertésre jellemző génekkel 

rendelkező egyedeket is kimutattak, de Európa-szerte egyaránt találhatóak hibridek. 

Magyarország 14 mintázott vaddisznójából ugyan egy sem volt hibrid, de a kis mintaszám 

megtévesztő lehet és a Kárpát-medence többi országából Romániában is találtak 

hibrideket, ami a tiszta vaddisznóállományokat fenyegető veszélyforrás (Giuffra és 

mtsai., 2000; Arif és mtsai., 2011, Iacolina és mtsai., 2018). Természetes körülmények 

között a hibrid egyedek aránya viszonylag alacsony, azonban kertekben magasabb 

arányban találhatóak hibrid egyedek, melyek az állomány genetikai struktúráját 

befolyásolhatják (Scandura és mtsai., 2011). A hibridizáltságot szintén többféle 

módszerrel vizsgálták, például a korábban már hivatkozott északnyugat-európai 

vaddisznókkal foglalkozó kutatásban házi disznók SNP-it keresték vaddisznókban. 
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Eredményeik szerint a vaddisznók közel 10%-ában megtalálható volt házi disznó SNP, 

ráadásul két házi disznó haplotípusból. Ebből arra következtettek, hogy a kereszteződés 

több időpontban, több fajtával is megtörtént (Giuffra és mtsai., 2000; Goedbloed és 

mtsai., 2012). Hasonló eredményre jutottak egy átfogó, 66 fajtára kiterjedő vizsgálatban 

is, ahol a mitokondriális DNS citokróm-b génjének hipervariábilis D-loop régiója 

segítségével vizsgálták a populációk expanzióját és a domesztikálást (Fand és Andersson, 

2006). Ugyanezt a módszert egészítették ki a szőrmeszín-kódoló MC1R (melanocortin 1 

receptor) gén vizsgálatával és 14 markert tartalmazó mikroszatellita-analízissel egy belga, 

luxemburgi és németországi vaddisznók hibridizáltságát kutató vizsgálatban. 

Eredményeik szerint a vaddisznók ötöde az ázsiai haplocsoportba tartozik, valamint nyolc 

esetben (1,2%) találtak erősen hibridgyanús egyedet, további 9 esetben (1,3%) pedig 

közepesen hibridgyanúst, valamint 25 vaddisznót nem sikerült egyértelműen a tiszta 

vaddisznók közé sorolni (Frantz és mtsai., 2013) Az MC1R gén azonban nem minden 

esetben ad megbízható eredményt. Az STR markerek eredményeivel összehasonlítva 

megállapították, hogy a vaddisznók 6%-ában is házi sertés specifikus MC1R allél 

található, így annak használata önmagában félrediagnosztizáláshoz vezethet (Rebala és 

mtsai., 2016). Egy másik, szintén hibridizáció megállapítására haszált gén, az NR6A1 

(nuclear receptor subfamily 6 group A member 1) allélváltozatait használták mind 

törvényszéki, mind élelmiszeripari felhasználásra. Előbbiben ismert hibrideken a 

korábban már tárgyalt MC1R génel közösen alkalmazva érték el a legjobb eredményeket, 

20/21 hibrid helyes besorolásával (Lorenzini és mtsai., 2020), míg utóbbiban kétféle 

módszer (single plex valósidejű PCR (RT-PCR) és duplex RT-PCR) közös 

alkalmazásával sikerült elérniük 91,5%-os helyes besorolást (Kaltenbrunner és mtsai., 

2019). Velickovic és mtsai (2014) vojvodinai vizsgálatukban 11 tetranukleotid 

mikroszatellita marker segítségével mérték a hibridizáltságot, majd a kapott adatokat a 

Structure 2.3.3 program segítségével elemezték ki. Eredményeik szerint a 63 

vaddisznóból mindössze kettő bizonyult hibridnek (vélhetően F1), ezen kívül a program 

egyértelműen elválasztotta a vaddisznókat a házi sertésektől. Természetesen a 

markerszámok növelésével az eredmények pontossága is növekszik, bár nem egyenes 

arányossággal, így a felmerülő költségeket mindig szükséges a ráfordítás-haszon elve 

alapján is vizsgálni. Egy japán kutatásban 52 mikroszatellita lokuszra vizsgálták le a 

Fukushima környéki vaddisznóállomány 8 egyedét, ami a 2011-es atomreaktor-

katasztrófa után az elszabadult házi sertésekkel hibridizálódott. Az egyedeket 10 házi 

sertéssel és 13 korábban elejtett vaddisznó mintával hasonlították össze. Az 52 markerből 
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végül 32-t haszáltak fel, mivel a többi 20 marker amplifikációja csak alacsony 

százalékban volt sikeres. Eredményeik alapján 68 közös allélt kaptak a csoportok között, 

melynek közel harmada (21) csak a fukushimai katasztrófa utáni időszakban volt 

kimutatható a vaddisznókban (Anderson és mtsai., 2020). 

 

1. kép: F1-es vaddisznó x vietnami csüngőhasú disznó-hibrid (saját fotó) 
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 ANYAG ÉS MÓDSZEREK 

 Mintavétel 

5.1.1 Vaddisznó minták 

Kutatásunkhoz Magyarország teljes területéről (n=470), valamint a környező 

országokból (Románia n=5, Horvátország n=4, Szlovákia n=4) gyűjtöttünk vaddisznó 

izomszövet- (n=423) és szőrmintákat (n=63). Mivel a vaddisznó hazánkban egész évben 

legálisan vadászható, ezért hivatásos- és sportvadászoktól kértünk elejtés után mintát, 

valamint más intézmények kutatóitól is érkezett szőr és izolált DNS. Ezen kívül 

vadfeldolgozó cégekhez (Öreglaki Vadfeldolgozó Kft., Villányi-Vad Kft., és Sárrét-Vad 

Kft.) látogattam el, ahol egyszerre nagy mennyiségben, az ország jelentős részét lefedő 

mintaszettet tudtam begyűjteni. A mintákat egyedi azonosítóval ellátott, 1ml ethanolt 

tartalmazó 2ml-es eppendorf csövekben (izomszövet), illetve nylon zacskókban (szőr) 

tároltam. Az azonosítóhoz rendeltük papíron az elejtés pontos globális helymeghatározó 

rendszer-béli (GPS) koordinátáit, vagy ennek hiányában az elejtés területén illetékes 

vadgazdálkodási egység (VGE) kódszámát, az adatsort pedig a lehető leghamarabb 

digitalizáltam egy Microsoft Excel fájlba, illetve Google térképen ábrázoltam (19. ábra). 

A begyűjtött 486 darab mintát feldolgozásig -20°C-on fagyasztva tároltuk. 
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19. ábra: A begyűjtött minták Google térképen ábrázolva (2017-es állapot) 

Színmagyarázat: kék: hímek, rózsaszín: nőstények, fekete: nem meghatározott nemű 

egyedek 

Jelmagyarázat: pipa: levizsgált egyedek, X: levizsgált és a mintavételezésből kivett 

egyedek, kérdőjel: levizsgált, de kérdéses minőségű egyedek, jelölő pont: vizsgálatra 

váró egyedek  

 

2. kép: Személyesen végzett elejtés és mintavételezés (saját fotó) 
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5.1.2 Házi sertés minták 

A kutatáshoz felhasznált pietrain, hampshire, magyar nagy fehér, H39 x magyar nagy 

fehér, landrace, duroc, duroc x mangalica, szőke mangalica, fecskehasú mangalica, vörös 

mangalica (minden n=12) minták begyűjtése már a vizsgálataink elkezdése előtt, egy 

másik kutatáshoz megtörtént és így rendelkezésünkre álltak (Szemethy és mtsai, 2020). 

A házi sertések közül a több generáción át tenyésztési programba vont pedigrés 

egyedekből vettünk szőrmintát. A mintákat ezután a korábban leírt módon tároltuk és 

kezeltük. 

 A begyűjtött minták háttéradatainak felvétele 

Az egyedek földrajzi elhelyezkedését egy Microsoft Excel munkalapra vezettük fel. 

Amennyiben rendelkezésünkre állt pontos GPS koordináta, úgy azt adtam meg, ez 

azonban a legtöbb egyednél nem volt elérhető számomra. Így a többi esetben az alább 

látható (20. ábra), az Országos Vadgazdálkodási Adattár (OVA) által szerkesztett, 

Magyarország 1445 vadgazdálkodási egységét és azok középpontjait tartalmazó térképet 

vettük alapul és a VGE-k középpontjainak koordinátáit írtam be az egyedek elejtési 

helyeként. 

 

20. ábra: Magyarország vadgazdálkodási egységeinek térképe azok egyedi 

azonosítóival 
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 Genomiális DNS izolálás 

A feldolgozás első lépéseként a begyűjtött, különböző típusú mintákból genomiális DNS-

t izoláltunk. Izomszövet-minta esetében a Geneaid Genomic Tissue Kitet (Geneaid, 

Taiwan), míg szőrtüsző esetén a QIAamp DNA Investigator Kitet (QIAGEN, 

Németország) használtuk, a hivatalos gyártói protokollban megadott lépéseket követve 

(13.1 és 13.2-es mellékletek). 

Az izolált DNS mennyiségét és minőségét NanoDrop ND-1000 (Thermo Scientific, 

USA) spektrofotométeren ellenőriztük. A polimeráz láncreakció (PCR) vizsgálatokhoz 

szükséges DNS koncentrációját desztillált víz hozzáadásával egységesen 15 ng/μl-re 

hígítottuk és úgy tároltuk -20°C-on a későbbi laboratóriumi felhasználásig. 

 

 A vizsgált régiók amplifikálása 

5.4.1 Az STR régiók amplifikálása populációgenetikai vizsgálatokhoz 

A populációgenetikai vizsgálatok alapját képező STR markerszett a Lin és mtsai. (2014) 

által fejlesztett, 13 darab, fluoreszcens jelöléssel ellátott tetranukleotid markerszett volt, 

melyet a MATE (Magyar Agrár-és Élettudományi Egyetem) GBI (Genetika és 

Biotechnológiai Intézet) Alkalmazott Vad-és Haszonállat Genomikai Csoportjának 

munkatársaival a helyi viszonyokra optimalizáltunk.  

A multiplex markerszettet 20 μl-es mennyiségre optimalizáltuk, a szükséges DNS 

mennyiség 45 ng, amihez a homogenizált mintákból 3 μl-t adtunk. Az összemérés során 

a QIAGen Multiplex PCR Mixből 10 μl-t, az egyes primer mixekből 0,28-0,65 μl 

mennyiséget adtunk hozzá, majd az egészet 20 μl-re végtérfogatra egészítettük ki 1,23 μl 

desztillált vízzel (7. táblázat). 
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7. táblázat:  

A populációgenetikai STR multiplex reakció összemérő protokollja 

Reagens Szekvencia 
Fluoreszcens 

jelölés 
Koncentráció 

Mennyiség 

(μl) 

DNS 

templát 
    15 ng/μl 3 

PigSTR 

1A_F CCTGCCTCTGAACTGGAAAG 6-FAM 
10 μM/µl 

0,14 

PigSTR 

1A_R GGACTGGAGGAGGAGGGTAT - 
0,14 

PigSTR 

1B_F AGCCATACATCCGTTTGTCC PET 
10 μM/µl 

0,225 

PigSTR 

1B_R GGTCTCACCGACTCTTAGTGC - 
0,225 

PigSTR 

4B_F TGGCTCCCTTTCCTTAGGTT 6-FAM 
10 μM/µl 

0,225 

PigSTR 

4B_R AAATGTCCCAACTGTGTCTGTCTG - 
0,225 

PigSTR 

4C_F GCCTCATGTAGCCTTATAAAATCC VIC 
10 μM/µl 

0,21 

PigSTR 

4C_R GATCTAGCACACTCGGGTTCTT - 
0,21 

PigSTR 

5C_F GGTGGTTGGAGAGACCAGAA 6-FAM 
10 μM/µl 

0,145 

PigSTR 

5C_R GAGCAGTGCCAGGAAGGTAG - 
0,145 

PigSTR 

7B_F GCTGTTCCTGAGACCCTGAG PET 
10 μM/µl 

0,225 

PigSTR 

7B_R AAATCTGTGTTTCCATCCATCCA - 
0,225 

PigSTR 

11A_F CACGTGATCCTTTGCAACAT PET 
10 μM/µl 

0,24 

PigSTR 

11A_R GCAGGTGCATGCCTAAAAAG - 
0,24 

PigSTR 

11B_F TCCATTAGCATCATCCTCTCA 6-FAM 
10 μM/µl 

0,325 

PigSTR 

11B_R AAATCCACATTGGTTATCTAGATGGAG - 
0,325 

PigSTR 

13E_F GATCAAATCCGCAACCTCAT VIC 
10 μM/µl 

0,225 

PigSTR 

13E_R TCAACACAACATGGAGAAATCC - 
0,225 

PigSTR 

14A_F TGTTGCTGCTATGGGAATTG - 
10 μM/µl 

0,165 

PigSTR 

14A_R AAACCCTGCTTCTTTGGAGACAG NED 
0,165 

PigSTR 

14B_F ACAGCACAATCGATCTTCCA NED 
10 μM/µl 

0,2 

PigSTR 

14B_R GGGACAATAAAGAGGCACCA - 
0,2 

PigSTR 

15A_F TGGTGTTGGTTTGATCCTCA VIC 
10 μM/µl 

0,225 

PigSTR 

15A_R AAATCGGATTCTTTTCCCACCTA - 
0,225 

PigSTR 

17A_F AAATCCCCTGTGATGTGTGC VIC 
10 μM/µl 0,155 
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PigSTR 

17A_R AGTAGTTTGTGAAAAGAGGCAGGA - 
0,155 

PigSTR 

AM_F GCAGGATCGGTCTGTTTTTC - 
10 μM/µl 

0,155 

PigSTR 

AM_R ATGCAAGCCCTCCGAGAA PET 
0,155 

QIAGEN 

Multiplex 

Mix 

    2x 10 

DD H2O       1,23 

Összesen       20 

 

Az előbbiekben részletezett módon összemért mixet ezután egy LifeECO (Hangzhou 

Bioer Technology, Hangzhou, Kína) típusú PCR készülékbe helyeztük a DNS 

amplifikálása céljából. A protokollhoz tartozó egyes szakaszok pontos futtatási 

beállításait (kezdeti denaturáció; denaturáció, feltapadás, meghosszabbítás; végső 

meghosszabbítás szakasz) az alábbi táblázat tartalmazza (8. táblázat): 

8. táblázat:  

A PCR készülék beállítása az STR muliplex reakcióhoz 

PCR program Hőmérséklet Idő (mp) Ismétlésszám 

Populációgenetika 

95 °C 15:00 1 × 

94 °C 0:30 

35 × 61 °C 0:30 

72 °C 1:00 

72 °C 1:30:00 1 × 

5.4.2 Az InDel régiók amplifikálása hibridizációs vizsgálatokhoz 

A hibridizációs vizsgálatokhoz egy, a MATE GBK Alkalmazott Vad-és Haszonállat 

Genomikai Csoport által fejlesztett (Szemethy és mtsai., 2020), 3 markert tartalmazó 

InDel markerszettet használtunk, így optimalizálásra nem volt szükség.  

A multiplex markerszett összemérése 25 μl-ben történt, DNS-ből pedig 45 ng-ra volt 

szükség. Az egységnyi PCR-hez QIAGen Multiplex PCR Mixből 12,5 μl-t, a reagens 

mixekből pedig 0,7-2,05 μl-t mértünk be, majd 5,35 μl desztillált vízzel egészítettük ki 

(9. táblázat). 
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9. táblázat:  

A hibridizációs InDel multiplex reakció összemérő protokollja 

Reagens Szekvencia 
Fluoreszcens 

jelölés 
Koncentráció Mennyiség (µl) 

DNS 

templát 
  

  15 ng/µl 
3 

W1_F TGGCTCTGCATGAATATGCT ATTO550 

10 μM/µl 

0,35 

W1_R GGGAGCTGTGAAACAAAGGA - 0,35 

W2_F CTGGCAAGCACAGAGTCAAA ATTO565 

10 μM/µl 

0,6 

W2_R TCCAGACAAAGGAGGCTTTCT - 0,4 

W2_in_R AGGTAGACACTGACAGGGAT - 0,4 

W3_F TCTAGCATCACTGGCGCATA - 

10 μM/µl 

0,65 

W3_R AATCCTTATGCTCAGAACACCT HEX 0,75 

W3_in_F ACTTTTGTGTGATTTCGGGTAC - 0,65 

QIAGEN 

Multiplex 

mix 

  

  2x 

12,5 

DD H2O       5,35 

Összesen       25 

Az előbbiekben részletezett módon összemért mixet ezután egy LifeECO (Hangzhou 

Bioer Technology, Hangzhou, Kína) típusú PCR készülékbe helyeztük a DNS 

amplifikálása céljából. A protokollhoz tartozó egyes szakaszok pontos futtatási 

beállításait (kezdeti denaturáció; denaturáció, feltapadás, meghosszabbítás; végső 

meghosszabbítás szakasz) az alábbi táblázat tartalmazza (10. táblázat): 

10. táblázat:  

A PCR készülék beállítása az InDel reakcióhoz 

PCR program Hőmérséklet Idő (mp) Ismétlésszám 

Hibridizáció 

95 °C 15:00 1 × 

94 °C 0:40 

40 × 60 °C 0:40 

72 °C 0:30 

72 °C 5:00 1 × 
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 Minták genotipizálása 
Az amplifikációk után a képződő termékeket 1,5%-os agaróz gélelektroforézis 

segítségével ellenőriztük 100A áramerősséggel, 30 percig. Az eredmény alapján a 

mintákat 10-100-szoros hígításban készítettük elő a fragment-analízishez. A termékekből 

2 μl-t 10 μl HIDI formamiddal (Thermo Fisher Scientific, Massachusetts, USA) és 0,3 μl 

LIZ500 Size Standarddal (Thermo Fisher Scientific, Massachusetts, USA) kevertünk 

össze. A genotipizálást a BIOMI Kft. laboratóriuma ABI 3100 (Applied Biosystems, 

Massachusetts, USA) genetikai analizátoron végezte el.  

 Statisztikai értékelés 
A BIOMI Kft.-től kapott nyersadatok elemzéséhez PeakScanner v1.0 (Applied 

Biosystems, Foster City, CA, USA) programot használtunk (21. ábra). Az eredmények 

Microsoft Excel táblázatban kerültek felvezetésre. 

 

21. ábra: Egy egyed STR fragment eredményeinek részlete PeakScanner 

programban 

 

5.6.1 A kárpát-medencei vaddisznó állományok populációgenetikai profiljának 

meghatározása 

A teljes mintaszett genetikai vizsgálatához GenAlEx v.6.5. szoftvert (Peakall és Smouse, 

2012) használtunk. A program segítségével megállapítottuk a markerenkénti allélszámok, 
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effektív allélszámok, a várt és kapott heterozigozitási értékek és a Hardy-Weinberg 

egyensúlytól való eltérés mértékét.  

5.6.2 A populációk/alpopulációk méretének és elhelyezkedésének megállapítása, 

az azokat elkülönítő tényezők feltárása, valamint a köztük levő genetikai 

differenciálódás mértékének vizsgálata 

Az egyedek csoportosítását és a köztük levő genetikai különbség mértékének kiszámítását 

(Fst) a Geneland v.3.4.2. (Guillot és mtsai., 2012) program segítségével végeztük el. Input 

fájlokként az egyedek genetikai profilját és a minták koordinátáit tápláltuk be. A futtatás 

paramétereit irodalmi adatok alapján a következőkre állítottuk: 

- lehetséges populációk száma: 1-10 

- ismétlések száma: 100 000 

- ritkítás: 100 

- allélfrekvencia modell: nem korrelált 

- térbeli modell: igaz 

- null allél modell: hamis 

- többszörös egyedi futás: nem 

Az alpopulációk genetikailag egymáshoz viszonyított helyzetét főkomponens analízis 

módszerrel a Past v.2 program használatával vizualizáltuk. A módszer lényegében a 

sokváltozós kölcsönhatások változóinak számát csökkenti le, egymással nem korreláló 

változókra úgy, hogy a változatosságot minél jobban megtartsa és így egy egyszerűbben 

kezelhető, mégis hiteles adatsort eredményezzen (Hammer és mtsai., 2001). A kapott 

eredmények vizuális megjelenítését a Google által biztosított térképre helyeztük az 

ArcGis nevű program segítségével. A kész térképet elemezve először szabad szemmel 

próbáltuk a lehetséges elválasztó tényezőket (barriereket) megtalálni, majd a Barrier 

v.2.2. (Manni és mtsai., 2004) programot használva. Végül a csoportokat külön-külön is 

levizsgáltuk a GenAlEx v.6.5. szoftverrel, az előző alfejezetben már említett módon. 

5.6.3 Az egyedazonosításra is alkalmas markerszett tesztelése 

Az általunk használt STR markerszett az irodalmi adatok szerint alkalmas egyedszintű 

azonosításra is. Érdekességképpen ezt az állítást is leteszteltük az általunk vizsgált 

mintaszetten. A vizsgálatot a Colony v2.0.6.6-os programban (Jones és Wang, 2010) 

végeztük el. Az eredmények vizualizálása a következőképp zajlott: az egyes egyedek 

genetikai profiljait egymás alá írtuk úgy, hogy minden oszlopba csak egyetlen számjegy 
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kerüljön, a teljes táblázatot a számjegyek alapján növekvő sorba rendeztük, majd a jobb 

átláthatóság érdekében minden számjegyet különböző színű háttérrel láttunk el. Az 

általunk talált allélszámok alapján a markerszett az alábbi képlettel (22. ábra) 

kiszámítható számú egyedet tud elkülöníteni.  

 

22. ábra: az azonosítható egyedi genetikai profil kiszámításához használt 

képlet (Fegyverneki, 2011)  

Jelmagyarázat: n=az adott markeren talált allélszám, N=a használt markerek 

száma 

5.6.4 A kárpát-medencei vaddisznó állományok populációdinamikai vizsgálatai 

5.6.4.1 Az állomány korábbi genetikai beszűkülésére utaló palacknyak-hatás 

vizsgálata  

A palacknyak-hatás vizsgálatához Bottleneck v.1.2.02. programot használtunk (Cornuet 

és Luikart, 1996), amivel a 13 mikroszatellita marker eredményeit futtattuk le 486 

vaddisznó mintán. A szoftver beállításai a következők voltak: 

- Mutációs modell: 

o Végtelen allél modell (Infinite allele model, IAM): nincs 

o Lépésenkénti mutációs modell (Stepwise mutation model, SMM): van 

o Kétlépéses mutációs modell (Two-phase mutation model, TPM): van 

- a TPM varianciája: 30% 

- az SMM aránya a TPM-ben: 70% 

- ismétlések száma: 1000 

- Statisztikai tesztek: 

o sign teszt: igen 

o standardizált különbség teszt: igen 

o Wilcoxon-féle rangösszegteszt: igen 

- módváltás (Mode-shift): igen 
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5.6.4.2 A levizsgált vaddisznó mintaszett rokonsági analízise 

A rokonsági kapcsolatok vizsgálatát Colony v2.0.6.6-os programmal (Jones és Wang, 

2010) végeztük el. A szoftver programozóinak vizsgálata szerint a családi kötelék 

erőssége és a rokonság foka függvényében már 4-10 mikroszatellita marker esetében is 

90% fölötti pontossággal képes megállapítani az egyedek közötti kapcsolatokat, így 

vizsgálatainkhoz a program megbízhatóan használható. A szükséges markerszámokat az 

23. ábra tartalmazza (Wang és Santure, 2009). 

 

23. ábra: A pontos rokonsági fok megállapításához szükséges mikroszatellita 

markerek száma (Wang és Santure, 2009) 

Jelmagyarázat: FT/FT: féltestvéri kapcsolat, T/T: testvéri kapcsolat, HR/HR: 

hozzárendelt szülők, NHR/NHR: nem hozzárendelt szülők 

 

A szoftver futási paraméterei a következők voltak: 

- Analízis típusa: empirikus analízis 

- Szaporodási rendszer:  

o hím poligámia: van 

o nőstény poligámia: van 

o beltenyésztettség: van 

o klónok: nincsenek 

- Faj: 

o ivariság: kétivarú 

o ploidia: diploid 

- Futás hossza: hosszú 
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- Analízis típusa: teljes valószínűség (full-likelihood) 

- Valószínűségi precizitás: magas 

- Futás specifikációi: 

o Allélfrekvencia frissítése: igen 

o testvériség skálázása: igen 

o futások száma: 1 

o random number seed: 1234 

- Testvériség előzetes felosztása: 

o gyenge felosztás 

o apai testvériség mérete: 1 

o anyai testvériség mérete: 1 

- Markerek jellemzői: 

o marker típusa: kodomináns 

o allél lemorzsolódási arány: 0 

o hibahatár: 0,0001 

o allélfrekvencia: ismeretlen 

- Szülők jellemzői: 

o apa valószínűsége a mintaszettben: 0,5 

o anya valószínűségea mintaszettben: 0,5 

o ismert apai utódok száma: 0 

o ismert anyai utódok száma: 0 

o kizárt apaság: 0 

o kizárt anyaság: 0 

o kizárt apai testvériség: 0 

o kizárt anyai testvériség: 0 

Az eredmények értékelésénél csak a 90%-os valószínűség fölötti rokoni kapcsolatokat 

fogadtuk el irodalmi adatok és a visszaellenőrzés alapján. Utolsó lépésben az egyedpárok 

egymástól való földrajzi távolságát Google Térkép alkalmazásban mértük le. Mivel a 

legtöbb egyed pontos elejtési helye csak vadgazdálkodási egység szinten ismert, ezért a 

távolságot 10 km-es pontosságra kerekítettük. 
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5.6.5 Vaddisznó hústermék-nyomonkövetésre kifejlesztett markerszett tesztelése 

természetes állományokon, hibridizációs vizsgálatok 

5.6.5.1  A fejlesztett markerszett pontosságának vizsgálata bioinformatikai úton 

Az eredetileg hústermék-nyomonkövetésre kifejlesztett markerszetten egy kettős célú 

elővizsgálatot végeztünk el: bioinformatikai úton megállapítottuk a pontosságát, valamint 

azt összevetettük más, a hibridizáció megállapítására legtöbbet használt markerek (MC1R 

és NR6A1) pontosságával. Utóbbiak a szőrzet színét meghatározó gének SNP 

polimorfizmusain alapulnak, többek közt Lorenzini és munkatársai (2020) is ezt a 

módszert alkalmazták vizsgálatukban. Az összehasonlítást a következőképp végeztük el: 

az NCBI (National Center for Biotechnolgy Information, Nemzeti Biotechnológiai 

Információs Központ) adatbázisából letöltött (a BioSample azonosítókat a 32. ábra 

tartalmazza) 11 házi sertés és 12 (holland) vaddisznó teljes genomra (SSC11.1) 

illesztettük IGV 2.3.97 (Robinson és mtsai., 2011) program segítségével a használt 

primereket, majd leellenőriztük, hogy az adott primer az egyednek megfelelő 

allélvariációt adja-e (vaddisznók esetében világoskék, házi sertéseknél szürke). 

Amennyiben a fajtának megfelelő színnel ellátott allélt jelezte a program, úgy 100%-os 

eredményt jegyeztünk fel, heterozigóta jelzés (sötétkék) esetében 50%-ost, a genomtól 

eltérő eredmény esetében pedig 0%-ot. Végül a 23 genom által adott eredményeket 

átlagoltuk, így megkaptuk a markerek pontosságát. 

5.6.5.2  A hazai vaddisznóállomány hibridizáltsági fokának vizsgálata 

Az egyedek hibridizáltsági fokának kimutatásához a Structure 2.3.3 (Pritchard és mtsai., 

2000) programot használtuk. A vizsgálatot elvégeztük csak a 3 InDel marker 

eredményeivel, valamint kiegészítve a 13 STR marker eredményeivel is. Az InDel 

markerszett szükségességét az adja, hogy önmagában az egyedazonosításra kifejlesztett 

STR markerszett nem képes a mangalicákat megbízhatóan elkülöníteni a vaddisznóktól. 

Mivel a mangalica fajta létrehozásakor vaddisznó egyedeket is használtak, így a két 

csoport a markerszett eredményei alapján genetikailag közelebb áll egymáshoz, mint a 

mangalicák a többi vizsgált fajtához (Szemethy és mtsai., 2020). 

A szofvert a következő beállításokkal használtuk: 

- A csoportok számát (K) mindkét esetben kettőre állítottuk, mivel ebben az esetben 

csak a vaddisznók és házi sertések elkülönítése volt a cél. 

- Paraméterek: 
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o Égetési periódus hossza: 750 000 

o Markov Chain Monte Carlo (MCMC) ismétlések száma égetés után: 250 

000 

- Ismétlések száma: 5 

 

Irodalmi adatok alapján azokat az egyedeket vettük hibridnek, amikben mindkét 

csoporthoz való tartozás valószínűsége elérte legalább a 25%-ot, ez alatt vagy tiszta 

vaddisznó, vagy tiszta házi sertésként soroltam be az adott egyedet. A markerek 

hatékonyságát szimulált F1-F2-es vaddisznó-házi sertés hibridekkel is teszteltük, majd az 

eredményeket statisztikai módszerekkel vetettük össze. A mesterséges hibridek 

létrehozásához a Hybridlab v1.0-ás szoftvert használtuk (Nielsen és mtsai., 2006), ami 

meglévő egyedek genetikai profiljából képes szimulálni hibrid genotípusokat. Ehhez már 

korábban levizsgált, minél tisztább genotípusú vaddisznókat (n=12) használtunk fel, a 

szimulációban külön 12 pietrainnel, illetve a három mangalicafajta 4-4 egyedével 

hoztunk létre F1-es hibrideket. Következő lépésben az F1-es hibrideket kereszteztük 

vissza vaddisznókkal, valamint a másik fajta szülőegyedeivel, így létrehozva 75%-ban, 

illetve 25%-ban vaddisznó utódokat. Végezetül a két F1-es csoport egyedeire is 

lefuttattunk egy keresztezést. Az alkalmazott lépéseket és a kapott genotípusokat a 24. 

ábra szemlélteti: 
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24. ábra: A genotípusok szimulációja Hybridlab V1.0 programban 

Jelmagyarázat: VD: vaddisznó, M: mangalica, P: pietrain, x: keresztezés jele, nyilak: 

szülő-utód kapcsolat, piros szín: vaddisznó gének, zöld szín: házi sertés gének 
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 EREDMÉNYEK 

 A kárpát-medencei vaddisznó állományok populációgenetikai 

profiljának alapkutatása 

6.1.1 Genetikai diverzitás mutatók 

A vizsgálatok első lépéseként a populációgenetikai vizsgálatok általános felosztását 

követve az egyedek és a mintaszett alapvető genetikai jellemzőit állapítottuk meg. Ez az 

adatsor már önmagában is jelentős információtartalommal rendelkezik az egyedek 

diverzitásáról és az azokat fenyegető esetleges veszélyekről, például adaptációs 

nehézségek, vagy allélvesztés lehetősége. A populációt jellemző értékeket GenAlEx 

program segítségével állapítottuk meg (11. táblázat).  
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11. táblázat:  

A vizsgálatba vont vaddisznó minták genetikai jellemzői markerenként 

Jelmagyarázat: ÉH: észlelt heterozigozitás, VH: várt heterozigozitás: HWE: a Hardy-

Weinberg egyensúlytól való eltérés szignifikancia-szintje (ns: nem szignifikáns; *: 

p<0,05; **: p<0,01; ***: p<0,001) 

Lokusz Egyedszám Allélszám 
Effektív 

allélszám 
ÉH VH HWE 

PigSTR14B 482 7 1,162 0,145 0,140 * 

PigSTR7B 485 8 3,179 0,367 0,685 *** 

PigSTR4B 462 5 1,929 0,459 0,482 ns 

PigSTR4C 485 6 1,891 0,404 0,471 *** 

PigSTR17A 485 6 1,450 0,353 0,311 ns 

PigSTR11A 485 5 1,766 0,427 0,434 ns 

PigSTR14A 477 4 1,640 0,375 0,390 ns 

PigSTR11B 415 14 2,640 0,342 0,621 *** 

PigSTR1B 386 9 1,192 0,036 0,161 *** 

PigSTR15A 479 14 5,095 0,758 0,804 *** 

PigSTR5C 484 8 2,871 0,610 0,652 *** 

PigSTR13E 409 8 3,689 0,465 0,729 *** 

PigSTR1A 485 5 1,284 0,206 0,221 *** 

 

A markerenkénti allélszám 4 (PigSTR14A) és 14 (PigSTR11B és PigSTR15A) között 

változott, 7,62-es átlagos értékkel. Egy korábbi, Costa és mtsai (2012) által közölt cikk 

eredményei szerint 14, az általunk használtaktól eltérő markerekkel 3 és 14 közötti 

allélszámot találtak, 6,21-es átlaggal. Vernesi és mtsai (2003) pedig egy harmadik, 9 

markert tartalmazó szettet használva 6-12 közötti allélt találtak, 8,8-as átlagos 

allélszámmal. Más európai országokban végzett vizsgálatokkal összehasonlítva a 

magyarországi állomány genetikai változatossága a középső tartományba esik, amint azt 
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a 12. táblázat eredményei is mutatják. A heterozigozitási értékek közötti eltérésekkel 

hasonló eredményt adott egy korábbi kutatás, melyben az utódok és lehetséges szülő 

egyedek genetikai változatosságát vizsgálták valós és szimulált csoportokon. Ebben a 

vizsgálatban az alacsonyabb észlelt heterozigozitási mutatókat az állatok azon 

viselkedésével magyarázták, miszerint a túl távoli fajtársakat elkerülik azok túlságosan 

különböző, így esetleg más körülményekhez adaptálódott génkészlete miatt (Pérez-

González és mtsai, 2017). 

12. táblázat:  

Az általunk vizsgált vaddisznóállomány genetikai alapadatai összehasonlítva 

korábbi vizsgálatok eredményeivel, átlagos allélszám szerinti növekvő sorrendbe 

rakva 

Mintavétel 

helye 
Egyedszám Markerszám 

Kapott 

allélszám 

Átlagos   

allélszám 
Referencia 

Kelet-Ázsia 238 16 - 3,4-9,6 Choi és mtsai., 2014 

Németország 1186 14 6-17 4,4 
Reiner és mtsai., 

2021 

Lengyelország 100 11 4-6 4,91 
Tajchman és mtsai., 

2018 

Litvánia 96 15 2-13 5,02 
Griciuviené és 

mtsai., 2021 

Magyarország 49 14 3-14 6,21 Costa et  al., 2012 

Németország 63 10 3-17 7,5 
Nikolov és mtsai., 

2009 

Magyarország 486 13 4-14 7,62 
Mihalik és mtsai., 

2020 

Belgium 325 14 5-25 8,8 Frantz el al., 2012 

Magyarország 29 9 6-12 8,8 
Vernesi és mtsai., 

2003 
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Horvátország 264 14 4-19 8,92 
Sprem és mtsai., 

2016 

Portugália 110 6 3-15 10,17 
Ferreira és mtsai., 

2009 

Bulgária 289 10 5-31 12 
Nikolov és mtsai., 

2009 

Európa 723 11 9-29 19 
Velickovic és 

mtsai., 2016 

 

Ezek alapján megállapíthatjuk, hogy a markerszett jó hatékonysággal alkalmazható a 

hazai vaddisznóállomány genetikai vizsgálatára. Az is látható, hogy a magyarországi 

vaddisznóállomány diverzitása a többi európai állományhoz képest közepesnek 

mondható, ennek oka azonban lehet az egymástól eltérő markerszettek használata is. A 

többi citált cikk közül is mindössze kettőben használják ugyanazt a szettet (Frantz al., 

2012 és Sprem al., 2016), négy kutatócsoport pedig szinte teljesen egyedi markerszetteket 

használt (Vernesi és mtsai., 2003 Ferreira és mtsai., 2009, Velickovic és mtsai., 2016, 

Tajchman és mtsai., 2018) (13. táblázat). 
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13. táblázat:  

A különböző kutatásokban használt markerszettek egymással való százalékos 

átfedései (oszlop/sor) 
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Costa  

(14) 0,00 30,00 0,00 57,14 0,00 57,14 0,00 0,00 0,00 57,14 33,33 

Nikolov 

(10) 21,43 0,00 0,00 28,57 0,00 28,57 0,00 0,00 0,00 21,43 13,33 

Mihalik 

(13) 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 

Frantz  

(14) 57,14 40,00 0,00 0,00 0,00 100,00 0,00 0,00 0,00 42,86 20,00 

Vernesi  

(9) 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 72,73 0,00 0,00 

Sprem  

(14) 57,14 40,00 0,00 100,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 42,86 26,67 

Ferreira 

(6) 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 27,27 0,00 0,00 

Velickovic 

(11) 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 

Tajchman 

(11) 0,00 0,00 0,00 0,00 88,89 0,00 50,00 0,00 0,00 0,00 0,00 

Reiner  

(14) 57,14 30,00 0,00 42,86 0,00 42,86 0,00 0,00 0,00 0,00 33,33 

Griciuviené 

(15) 35,71 20,00 0,00 21,43 0,00 28,57 0,00 0,00 0,00 35,71 0,00 

 

A várt heterozigozitási érték a PigSTR4B és a PigSTR17A marker kivételével minden 

esetben magasabb volt az észleltnél, ami beltenyésztettséget jelez. 9 marker esetében 

kaptunk szignifikáns eltérést a Hardy-Weinberg egyensúlytól, a szignifikancia szintje 1 

esetben (PigSTR14B) p<0,05 és 8 esetben (PigSTR7B, PigSTR4C, PigSTR11B, 

PigSTR1B, PigSTR15A, PigSTR5C, PigSTR13E, PigSTR1A) p<0,001 (11. táblázat). 

Ezek az eredmények egybevágnak a korábbi európai vizsgálatok eredményeivel, azonban 

a magyar kutatásokétól eltérnek. Bulgáriában és Németországban 9, illetve 8 marker 

esetében volt az észlelt érték szignifikánsan alacsonyabb a vártnál (Nikolov és mtsai., 

2009). Ezzel ellentétben Magyarországon a korábban vizsgált esetekben 9 markerből 

mindössze egy tér el szignifikánsan a Hardy-Weinberg egyensúlytól, egy másik 
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kutatásban pedig a 14 markerből 8 esetben az észlelt heterozigozitási érték meghaladta a 

vártat (Vernesi és mtsai., 2003; Costa és mtsai., 2012).  

 A populációk/alpopulációk méretének és elhelyezkedésének 

megállapítása, az azokat elkülönítő tényezők feltárása, valamint a 

köztük levő genetikai elkülönülés mértékének vizsgálata 

6.2.1 Térbeli és genetikai szerkezet vizsgálat 

6.2.1.1 Klaszteranalízis 

Az állomány genetikai mutatóinak kiszámítása után a csoportba rendezésüket végeztük 

el a Geneland szoftver segítségével. Az eredmények a következő képen láthatóak (25. 

ábra):  

25. ábra: A minták csoportokba rendezése a Geneland program által 
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A program szerint a legvalószínűbb eloszlás 2 

populáció, aminek a valószínűsége közel 80% (26. 

ábra). A csoportosítás eredménye szerint az egyik 

csoport (fehérrel jelölt) a mintázott terület nyugati 

részén található, ami Magyarországot foglalja 

magában, az északkeleti régió kivételével, a másik 

csoport (pirossal jelölt) pedig a többi részt foglalja el, 

ami Magyarország északkeleti részét, valamint a 

külföldi mintákat tartalmazza. A két csoportot 

meglehetősen erős határvonal választja el egymástól, 

amibe kevés minta esik bele, továbbá délen látható 

egy „betüremkedés”, ahol az északi csoportra 

jellemző egyedek találhatóak. Az ábra könnyebb 

értelmezhetősége érdekében a mintákat ArcGis 

szoftver használatával egy, a Google által biztosított 

térképre vezettem fel (27. ábra).  

 

27. ábra: A minták alpopulációkba sorolva ArcGis-ben ábrázolva 

Jelmagyarázat: kék kör: első csoport (n=147), sárga kör: második csoport (n=339). A 

körök mérete az adott VGE-ben gyűjtött minták számát mutatja 

 

 

26. ábra: A legvalószínűbb 

populációszám kiszámítása 
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A két csoport elkülönülése a kép alapján is szinte tökéletes, a határvonal Komárom-

Esztergom, Pest, Jász-Nagykun-Szolnok és Hajdú-Bihar megyékben található. 

Egyértelműen csoportidegen egyedből mindössze egy darab található, Veszprém 

megyében. A külföldről kapott minták eredményeink alapján a két alpopulációba 

beleilleszkednek. Ez az eredmény a horvát és szlovák minták esetében egyáltalán nem 

meglepő, hiszen a politikai határok a természeti határokkal nem, vagy csak kis részben 

esnek egybe (például a magyar-szlovák határ nyugati felében a Duna, vagy a magyar-

horvát határon a Dráva), azonban ezek a természetes barrierek nem képeznek átjárhatatlan 

akadályt a vaddisznó számára. Magyarország déli határzára a mintagyűjtési időszakban 

épült meg a magyar-horvát határon, azonban ennek hatását még nem sikerült 

kimutatnunk. A román minták esetében a nagy földrajzi távolság okozhatott volna 

elkülönülést, mivel a hozzájuk legközelebbi Magyarországon mintázott egyedeket is 

több, mint 500 km-re gyűjtötték be számunkra. Az elkülönülés hiányának oka vélhetően 

az a tény, hogy a két mintázott csoport között is élnek vaddisznók, ahonnan nem sikerült 

DNS-t gyűjteni. 

6.2.1.2 Főkomponens-analízis 

A vizsgált minták csoportosítása után szükséges volt megállapítani, hogy azok milyen 

kapcsolatban állnak egymással, mennyire különböznek egymástól. A csoportok 

egymáshoz való viszonyát az Fst érték mutatja meg, így a következő lépésben ezt a 

mutatót számoltam ki, szintén a Geneland szoftvert használva. Esetünkben ez az érték 

0,03, ami nem éri el a közepes elkülönülés szintjét (Fst>0,05), tehát a program egy adott 

populáció két alpopulációjaként azonosította a csoportokat. Az alpopulációk egymáshoz 

viszonyított genetikai helyzetét főkomponens analízis módszerrel ábrázolva az alábbi 

ábra mutatja (28. ábra): 
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28. ábra: A két alpopuláció egymáshoz viszonyított genetikai elhelyezkedése 

főkomponens analízis módszerrel ábrázolva 

Jelmagyarázat: kék négyzetek: az első csoport egyedei (n=147), piros pluszjelek: a 

második csoport egyedei (n=339), a színes körök a csoportok köré húzott 95%-os 

valószínűségi halmazok 

 

Az ábrán jól látható, hogy a két csoport nem különül el egymástól nagymértékben, az 

egyedek túlnyomó többsége a két valószínűségi halmaz metszetében található. A 

halmazok mérete nem tér el jelentősen egymástól, tehát a genetikai változatosság közel 

megegyező. Ez az eredmény megerősíti a Geneland és GenAlEx által kapott 

eredményeket, miszerint nem beszélhetünk különálló populációkról, azonban jól látható 

különbségek vannak a két csoport közt, ami alpopulációkat jelent.  
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6.2.2 Az alpopulációs elkülönülés okai 

A csoportok közötti elkülönülésre adható legegyszerűbb magyarázat a földrajzi 

barrierekben keresendő. Első lépésként tehát a már korábban bemutatott térképen 

kerestük az alpopulációk közötti területen különböző akadályokat, úgymint autópályák, 

tavak, folyók. Mivel egyértelmű földrajzi barriert nem találtunk, ezért a Barrier program 

segítségével kerestük az elkülönülési vonalakat. Az így generált eredmények az alábbi 

ábrán láthatóak (29. ábra). 

 

29. ábra: A Barrier program eredményei a korábbi térképre vetítve 

 

A Barrier program általi eredmények szintén nem követik sem az általunk kapott 

genetikai elkülönülés vonalát, sem a valós földrajzi viszonyokat, ezért további lehetséges 

okokat kerestünk. Mivel a Kárpát-medencébe való visszatelepülés az utolsó jégkorszak 

után más fajoknál leírtan is több területről zajlott le, ezért múltbeli hatások nyomát 

kerestük. Végül egy 1900-as évek eleji vízrajzi térkép és az eredményeink összevetése 

adott lehetséges magyarázatot az eloszlásra. Az alábbi ábrán (30.) látható, hogy az 

északkeleti ártéri rész, a Mátrával határolva nagyjából egybeesik a kékkel jelölt 

alpopuláció elhelyezkedésével és a Barrier program által kijelölt „f” kódú barrierrel. Az 

elkülönülés pontos okainak kiderítése azonban amiatt is nehézségekbe ütközik, mivel 

országszerte több, mint 100 vadaskert található, amelyekbe engedélyeztetés után 

máshonnan származó egyedek telepíthetők. Így egy-egy korábbi telepítés nyomai akár 

lényegesen befolyásolhatják az eredményeket. 
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30. ábra: Az alpopulációk és a Barrier program eredményei egy 1900-as évek eleji 

ártéri térképen ábrázolva 

 

6.2.3 Az alpopulációk populációgenetikai alapkutatása 

A korábbi eredmények alapján elvégeztük az alpopulációk genetikai alapadatainak 

feltérképezését is (14. táblázat). Az alpopulációs felosztás hasonló eredményeket adott, 

mint a teljes mintaszett egyben történő vizsgálata, az egyetlen lényeges különbség, hogy 

az 1-es számú csoport (észak-kelet) a Hardy-Weinberg egyensúlytól mindössze 4 esetben 

tér el He>Ho irányba szignifikánsan, szemben a 2-es csoport 8 eltérésével (minden 

esetben p<0,001). 
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14. táblázat:  

A vaddisznó minták genetikai jellemzői markerenként 

Jelmagyarázat: Asz: allélszám, EAsz: effektív allélszám, ÉH: észlelt heterozigozitás, 

VH: várt heterozigozitás: HWE: a Hardy-Weinberg egyensúlytól való eltérés 

szignifikancia-szintje (ns: nem szignifikáns; *: p<0,05; **: p<0,01; ***: p<0,001) 

Lokusz 

Csoport 1 (n=147) Csoport 2 (n=339) 

Asz EAsz ÉH VH HWE Asz EAsz ÉH VH HWE 

PigSTR14B 4 1,11 0,10 0,10 ns 6 1,19 0,16 0,16 * 

PigSTR7B 7 3,30 0,50 0,70 *** 8 3,09 0,31 0,68 *** 

PigSTR4B 3 1,90 0,42 0,47 ns 5 1,94 0,48 0,48 ns 

PigSTR4C 5 2,26 0,56 0,56 ns 6 1,75 0,34 0,43 *** 

PigSTR17A 6 1,66 0,49 0,40 ns 5 1,37 0,29 0,27 ns 

PigSTR11A 4 2,08 0,61 0,52 * 4 1,58 0,35 0,37 ns 

PigSTR14A 3 1,60 0,40 0,37 ns 3 1,66 0,37 0,40 ns 

PigSTR11B 7 1,51 0,31 0,34 ns 13 3,08 0,35 0,68 *** 

PigSTR1B 5 1,10 0,04 0,09 *** 6 1,23 0,03 0,19 *** 

PigSTR15A 12 4,84 0,75 0,79 ns 13 5,15 0,76 0,81 *** 

PigSTR5C 5 2,89 0,58 0,65 *** 6 2,85 0,62 0,65 *** 

PigSTR13E 8 3,87 0,49 0,74 *** 7 3,11 0,45 0,68 *** 

PigSTR1A 4 1,26 0,19 0,21 ns 3 1,29 0,21 0,23 *** 

 Az egyedazonosításra is alkalmas markerszett tesztelése nagy 

mintaszámon, regionális szinten 
Az egyedazonosítás teszteléséhez létrehozott táblázat egy részéről készített ábra alább 

látható (31. ábra). A statisztikai képlet eredményei szerint az általunk használt 

markerszett a kapott allélszámok esetében összesen 9,65*1018 (megközelítőleg 10 trillió) 

egyedet tud elkülöníteni, azonban az általunk vizsgált 486 egyedből kettő genetikai 

profilja teljesen megegyezett, azaz a levizsgált 13 markeren minden egyes allél 

eredménye egyforma volt.  
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31. ábra: Az egyedazonosítás teszteredményeinek egy része, kiemelve a két 

egyforma egyed 

 

Az egyezés okára három lehetséges magyarázatot találtunk: 

- 1: A két egyedben két marker (PigSTR11B és PIGSTR1B) többszöri ismétlés után 

sem adott eredményt, tehát nem zárható ki, hogy azokon a részeken található a 

különbség. 

- 2: Mindkét egyed elejtési helye Borota, így előfordulhat, hogy egypetéjű ikrekről 

van szó, ami vaddisznók esetében is előfordulhat (Náhlik és mtsai., 2013). Ebben 

az esetben az egyedek valóban megegyező genetikai profillal rendelkeznek. 

- 3: Előfordulhat, hogy egy egyedet kétszeresen mintáztak meg, így az egyező 

genotípus tulajdonképpen a markerszett megbízhatóságát erősíti meg. 

- 4: Habár a kiértékelést is leellenőriztük, de lehetséges, hogy értékelési hiba miatt 

egyezik a két egyed. 
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 A kárpát-medencei vaddisznóállományok populációdinamikai 

vizsgálatai 

6.4.1 Az állomány korábbi genetikai beszűkülésére utaló palacknyak-hatás 

vizsgálata  

A palacknyak-hatás vizsgálatához használt mikroszatellita markerszett adatait a 

mikroszatellita markerekre általánosan használt két módszerrel, az egy-és kétlépéses 

mutációs modellekkel (SMM és TPM) vizsgáltuk le. Mindkét statisztikai módszer 

eredményei szerint mind a 13 marker mutációs-drift egyensúlyban van, és a mode-shift 

teszt is normális (L-alakú) eloszlást mutat, tehát a közelmúltból genetikai beszűkülést 

nem sikerült kimutatni. Azonban az utóvizsgálatok kimutatták, hogy eltérések 

mutatkoznak a HWE-től, az SMM 13, a TPM 11 lokuszon talált az elvárt értéknél 

kevesebb heterozigóta egyedet, amit a Wilcoxon-féle rangösszegteszt is megerősített 

(TPM=0,00201, SMM=0,00006). Ennek alapján megállapítható, hogy a távolabbi 

múltban a hazai vaddisznóállományt genetikai beszűkülést okozó hatás érte. 

6.4.2 A levizsgált mintaszett rokonsági analízise 

Az általunk levizsgált mintaszett rokonsági mutatóit a következő mutatókra vizsgáltuk: 

testvérek, féltestvérek, illetve apasági és anyasági kapcsolatok. Az elemzéseket 

elvégeztük a mikroszatellita markerszettel (n=486), illetve előbbit kiegészítve az InDel 

markerszettel (n=422). Az eredmények az alábbi három táblázatban láthatóak (15., 16. és 

17. táblázat).  
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15. táblázat:  

A mintaszett testvéri vizsgálatának eredményei 

Jelmagyarázat: dőlt betű: mindkét vizsgálat szerint legalább 90%-os valószínűséggel 

testvér egyedek 

Színmagyarázat: kettőnél nagyobb létszámú testvéri csoportok 

  Mikroszatellita Mikroszatellita+InDel 

T
estv

ér
ek

 

Egyed1 Egyed2 Valószínűség 

Földrajzi 

távolság 

(km) 

Egyed1 Egyed2 Valószínűség 

Földrajzi 

távolság 

(km) 

4518 4566 0,999 60 3565 3717 1 10 

4568 4569 0,989 0 3715 3740 1 10 

2292 2295 0,987 0 3832 3834 0,999 0 

4618 4619 0,986 0 4568 4569 0,99 0 

5291 5297 0,982 30 4618 4619 0,989 0 

5116 5117 0,979 0 611 997 0,986 40 

3725 3797 0,978 350   2292 2295 0,983 0 

611 997 0,976 40 4577 4607 0,979 150 

4577 4607 0,972 140 5157 5254 0,971 140 

5308 5311 0,969 80 5291 5297 0,971 30 

4642 4672 0,966 0 4620 4660 0,97 230 

3646 5260 0,965 310 3750 3751 0,969 0 

4529 4530 0,965 50 4542 4571 0,965 80 

3784 4630 0,962 120 3648 4636 0,958 100 

5174 5239 0,962 80 4641 4642 0,95 0 

5171 5245 0,961 170 4562 5154 0,945 130 

4547 5161 0,96 180 4641 4672 0,939 0 

5310 5311 0,96 40 4642 4672 0,932 0 

4599 4600 0,952 0 5117 5119 0,927 0 

3205 3749 0,928 230 3723 3726 0,919 0 

4626 5295 0,91 300 3725 3797 0,906 350 

2208 4670 0,903 170 4550 4571 0,9 80 

5118 5254 0,9 170         

Átlag       109,565       61,3636 

Szórás       109,024       91,8226 

 

A testvéri vizsgálat 23, illetve 22 testvérpár meglétét tárta fel több, mint 90%-os 

valószínűséggel. A két eredménysor között 7 testvérpár fed át ezen a valószínűségi 

szinten. A kombinált markerszett eredményei szerint ráadásul két darab, egyenként 3 

egyedből álló testvéri csoport is megmintázásra került (a narancssárgával jelölt csoport 
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harmadik testvérpárosa, a 4542 és 4550 azonosítószámú egyed közti kapcsolatot a Colony 

0,840-es valószínűségűre becsülte, így az nem került be a táblázatba annak ellenére, hogy 

a kapcsolat vélhetően valós).  

A testvéri kapcsolatoknál leellenőriztük az egymástól való földrajzi távolságot is, ami 

meglepő eredményt adott: bár elméletileg a testvérek egymás mellett, maximum néhány 

10 kilométerre élnek egymástól, de a mi eredményeink mást mutatnak. Ebben az 

összehasonlításban megbízhatóbbnak tűnnek a kombinált markerszett eredményei, mivel 

az átlagos távolság csak 61,3 km szemben az STR 110 kilométeres eredményével. A 

szórás mindkét esetben meghaladja az átlagot, amit néhány egymástól nagyon távoli 

testvérpár okoz. Ezeket a kiugró távolsági adatokat okozhatja a vaddisznók áttelepítése, 

ami főleg kertek között gyakori tevékenység, illetve a magas valószínűségi mutató 

ellenére nem zárható ki genotipizálási hiba miatti hamis eredmény sem. 
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16. táblázat:  

A mintaszett féltestvéri vizsgálatának eredményei 

Jelmagyarázat: dőlt betű: mindkét vizsgálat szerint legalább 90%-os valószínűséggel 

testvér egyedek 

Színmagyarázat: kettőnél nagyobb létszámú testvéri csoportok 

  Mikroszatellita Mikroszatellita+InDel 

F
éltestv

ér
 

Egyed1 Egyed2 Valószínűség 

Földrajzi 

távolság 

(km) 

Egyed1 Egyed2 Valószínűség 

Földrajzi 

távolság 

(km) 

2207 3725 0,95 180 3565 4509 1 320 

356 3743 0,949 330 3565 4615 1 230 

2207 3797 0,949 170 3715 4633 1 120 

3743 3745 0,946 0 3715 4669 1 120 

5171 5271 0,937 80 3715 5293 1 380 

4523 5168 0,935 180 3717 4509 1 390 

2203 4661 0,926 60 3717 4615 1 240 

5299 5307 0,924 80 3740 4633 1 110 

2206 2211 0,921 10 3740 4669 1 110 

2196 4586 0,917 300 3740 5293 1 380 

3202 3736 0,915 260 4509 4615 1 150 

5171 5173 0,915 0 4633 4669 1 0 

4645 5173 0,914 0 4633 5293 1 320 

2259 3732 0,913 520 4669 5293 1 320 

4503 5287 0,913 50 356 3743 0,972 320 

4657 5185 0,906 70 2198 3836 0,961 270 

4653 4657 0,9 0 2207 3797 0,956 170 

5245 5271 0,9 100 3202 3736 0,95 270 

        2199 3191 0,949 190 

        4645 5173 0,934 10 

        5171 5173 0,933 0 

        3743 3745 0,924 0 

        4686 5228 0,923 110 

        2233 4665 0,919 60 

        3737 3741 0,918 0 

        3737 5302 0,916 340 

        4581 5147 0,913 150 

        4623 5178 0,908 210 

        2261 5251 0,906 270 

Átlag       132,889       191,724 

Szórás       143,222       127,085 
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A féltestvéri vizsgálat 18, illetve 29 féltestvérpár meglétét tárta fel több, mint 90%-os 

valószínűséggel. A két eredménysor között 6 féltestvérpár fed át ezen a valószínűségi 

szinten. A mikroszatellita markerszett eredményei szerint három darab kettőnél több 

egyedből álló féltestvéri csoport került megmintázásra, a kombinált markerszett pedig 5 

ilyen csoportot adott ki, amiből a legnagyobb 5 egyedet foglal magában. A csoportok 

minden egyes kapcsolata ebben az esetben sem látható a táblázatban, mivel itt is akadtak 

olyan féltestvérpárok, amiknek a valószínűsége kevesebb, mint 90%, de ezekben az 

esetekben az alacsonyabb valószínűség ellenére is elfogadhatónak tűnik a valódi 

kapcsolat. 

A földrajzi távolság ellenőrzése során a korábbiaktól eltérő eredmény született, vagyis 

ebben az esetben a mikroszatellita szett átlagos távolsága kisebb, 133 km-el, szemben a 

kombinált markerszett 192 km-es eredményével. A minták térképen való 

visszaellenőrzésekor azonban egyértelműen kirajzolódik, hogy az egymástól nagyon 

távoli egyedek 3 magterületről származnak, amik egymástól nagyjából 120, 240, illetve 

320 kilométerre találhatóak. A három magterületről kettő ráadásul nagy kiterjedésű, 

vaddisznóskerteket is magában foglaló vadgazdálkodási egység, így ebben az esetben a 

féltestvérek közötti nagy földrajzi távolságra az áttelepítések magyarázatot adnak. 

17. táblázat:  

A szülői vizsgálat eredményei 

Szülő (nőstény) Utód Valószínűség Földrajzi távolság (km) 

3716 3715 1 0 

3716 3740 1 0 

3716 4633 1 110 

3716 4669 1 110 

3716 5293 1 380 

4689 3565 0,9773 210 

4689 3717 0,9773 220 

4689 4509 0,9773 180 

4689 4615 0,9773 40 

A szülői vizsgálat csak a kombinált markerszett esetében, anya-utód kapcsolatokat 

mutatott ki 2 anyával, amelyeknek 5, illetve 4 utóda szerepel a mintaszettben. Az utódok 

megegyeznek a féltestvéri vizsgálat két nagy csoportjával, tehát ezen csoportok közös 

szülője a koca volt. Az egymástól való nagy távolságok magyarázata tehát ebben az 

esetben is vélhetően az áttelepítésre vezethető vissza. 
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 Vaddisznó hústermék-nyomonkövetésre kifejlesztett markerszett 

tesztelése természetes állományokon, hibridizációs vizsgálatok 

6.5.1 A fejlesztett markerszett pontosságának vizsgálata bioinformatikai úton 

A markerfejlesztés sikerét jól példázza a következő összevetés, melyben az elérhető 

legújabb és egyik legrészletesebb kutatással, Lorenzini és munkatársai (2020) 

vizsgálatával hasonlítottuk össze a saját markerszettünk eredményeit. A saját markereink 

eredményei a 32. és 33. ábrákon láthatóak. A W3 marker értékelése kétféleképp történt, 

mivel a markert az SSC10.2-es referencia genomra terveztük, de jelenleg már az újabb, 

SSC11.1-es genom is elérhető, ahol a használt régió megváltozott, így a marker 

eredménye a programban fragmentálódott képet mutat (33. ábra). Egyik értékelésben a 

legtöbbet kapott fragmentszínt vettük eredményül, a másikban pedig a színek átlagos 

értékét (18. táblázat).  

 

32. ábra: A W1 és W2 marker eredményei IGV programban az SSC11.1-es 

genomon megjelenítve  

Jelmagyarázat: as: angler schatterswein, bb: bunte bentheimer, bsh: berkshire, 

bsb: british saddleback, vd: vaddisznó 

Színmagyarázat: szürke: homozigóta referencia allél (nem vaddisznó), sötétkék: 

heterozigóta, világoskék: homozigóta variáns allél (vaddisznó), fehér: hiányzó 

allél 
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33. ábra: A W3 marker eredményei IGV programban az SSC11.1-es 

genomon megjelenítve  

Jelmagyarázat: as: angler schatterswein, bb: bunte bentheimer, bsh: berkshire, bsb: 

british saddleback, vd: vaddisznó 

Színmagyarázat: szürke: homozigóta referencia allél (nem vaddisznó), sötétkék: 

heterozigóta, világoskék: homozigóta variáns allél (vaddisznó), fehér: hiányzó 

allél 
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18. táblázat:  

Különböző hibridizációra kifejlesztett markerek pontosságának összehasonlítása 

fajta  W1 W2 
W3 

(legtöbb) 

W3 

(átlag) 
MC1R2/3 MC1R1 NR6A1 

angler 

schatterswein 100 - - - - - 100 

angler 

schatterswein 100 100 100 50 100 100 100 

bunte 

bentheimer 100 - - 0 - - 100 

berkshire 100 0 50 50 100 0 50 

berkshire 100 100 50 50 100 0 100 

british 

saddleback 100 100 50 50 50 100 100 

british 

saddleback 100 100 0 50 50 100 - 

vaddisznó 50 0 100 50 0 0 100 

vaddisznó 100 100 100 50 0 0 100 

vaddisznó 100 100 100 50 - - - 

vaddisznó 100 0 100 50 0 - 100 

vaddisznó 50 50 100 50 0 0 100 

vaddisznó 100 0 0 50 0 0 100 

vaddisznó 100 0 100 50 0 - - 

vaddisznó 100 100 100 50 0 - - 

vaddisznó 100 100 100 50 0 0 0 

vaddisznó 100 50 100 50 0 0 100 

vaddisznó 100 - 100 50 0 - 0 

vaddisznó 100 100 100 50 0 0 50 

berkshire 100 100 50 50 100 0 - 

berkshire 100 100 100 50 100 - 100 

berkshire 0 100 100 50 - - 100 

berkshire 50 100 50 50 100 0 50 

        

összesítve 2050 1400 1650 1050 700 300 1450 

mennyiség 23 20 21 22 19 14 18 

pontosság 

(%) 89,13 70 78,57 47,73 36,84 21,43 80,56 

 

Az eredményekből látható, hogy az MC1R polimorfizmusok pontossága rendkívül 

gyenge, mindössze 21,43% és 36,85%. Ezt követi a W3 és W2 InDel markerek 

pontossága, a két legjobb eredményt pedig az NR6A1 és a W1 markerek adták.  
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6.5.2 A vaddisznó hibridizációs vizsgálat eredményei 

A hibridizáltsági vizsgálatokat 422 vaddisznó mintán végeztük el, egy 120 házi sertést 

tartalmazó referencia-adatbázis segítségével (1: pietrain, 2: hampshire, 3: nagy fehér, 4: 

H39 x nagy fehér, 5: landrace, 6: duroc, 7: duroc x mangalica, 8: szőke mangalica, 9: 

fecskehasú mangalica, 10: vörös mangalica, minden esetben n=12), valamint 10 ismert 

vaddisznó-házi sertés hibridet is a vizsgálatba vontunk. Az általunk korábban fejlesztett 

3 InDel markert tartalmazó multiplex Structure program által adott Bayesi 

klasztereredménye az alábbi ábrán (35. ábra) látható: 

35. ábra: Hibridizáltsági jellemzők 3 InDel marker alapján 

Jelmagyarázat: 1-10-es csoportok: házi sertésfajták, 11-es csoport: vaddisznók, 

12-es csoport: ismert vaddisznó hibridek. Minden egyes függőleges vonal egy 

egyedet jelöl 

Színmagyarázat: zöld: házi sertés, piros: vaddisznó 

 

Az eredményeken jól látható, hogy a program az első 10 csoport (házi sertések) mind a 

120 egyedét tiszta házi sertésként azonosította, a vaddisznó minták közül 336 minta lett 

vaddisznó, 71 hibrid, 18 pedig házi sertés, az ismert hibridek közül pedig 6-ot sorolt a 

hibridek és 4-et a házi sertések közé  

Következő lépésben az InDel markerszettet kiegészítettük a validáló STR markerszett 

által kapott genotípusokkal, majd ezt az adatsort klasztereztük szintén a Structure 

programban (36. ábra): 
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36. ábra: Hibridizáltsági jellemzők az InDel markerszett és a validáló STR 

markerszett alapján 

Jelmagyarázat: 1-10-es csoportok: házi sertésfajták, 11-es csoport: vaddisznók, 

12-es csoport: ismert vaddisznó hibridek. Minden egyes függőleges vonal egy 

egyedet jelöl 

Színmagyarázat: zöld: házi sertés, piros: vaddisznó 

 

A kombinált módszerek eredménye alapján az első 10 csoportban változás nem 

tapasztalható a korábbiakhoz képest, a vaddisznók esetében a hibridizáltsági arányt 

jelentősen csökkentette a mikroszatellita markerszett hozzáadása, valamint a hibridek 

hibridizáltsági jellemzőit is némiképp változtatta, azonba ebben az esetben mindkét 

irányú változás látható. A kombinált eredmények (STR és InDel szett) alapján a 120 házi 

sertés mindegyikét házi sertésként azonosította a program, a vaddisznók közül 20 

valójában hibrid, a hibridek közül pedig 3 lett a hibridek, 7 pedig a házi sertések közé 

besorolva. 

6.5.3 A hibridizációs markerszett megbízhatóságának vizsgálata 

Az eredmények összevetése után megállapítható, hogy az általunk készített markerszett 

„szigorúbb” a validáló (STR) szettnél, mivel a vaddisznók közül is sorol egyedeket a 

hibrid és házi sertések közé, valamint az ismert hibridek egy részét is házi sertésnek jelzi. 

Házi sertéseket egy esetben sem sorolt a vaddisznók közé, három esetben hibridnek 

sorolta. A markerszett pontosságát az alábbi táblázatok ábrázolják 19. és 20. táblázat). 
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19. táblázat:  

A vizsgált minták besorolása a hibridizációs (W) markerszett és a validáló 

markerszett által 

Jelmagyarázat: HS: házi sertés, VD: vaddisznó 

Színmagyarázat: zöld: megegyező genotípus, sárga: javítható hiba, piros: nem javítható 

hiba 

  Fajta W (InDel) szerint 

  HS Hibrid VD 

Fajta 

validálva 

(STR) 

HS 124 3 0 

Hibrid 9 12 3 

VD 9 56 336 

 

A két eredmény összehasonlítása alapján a hibridizációs markerszett a valóssal 

megegyező eredményt adott 472 esetben, ami a teljes mintaszett 85,5%-a. „Túl szigorú”, 

a validáló markerszett által kijavítható hibát 13,41%-ban vétett, „túl megengedő”, tehát 

nem kijavítható hibát pedig mindössze 1,09%-ban.  

20. táblázat:  

A hibás besorolások száma és százalékos aránya 

Jelmagyarázat: HS: házi sertés, VD: vaddisznó 

Színmagyarázat: sárga: javítható hiba, piros: nem javítható hiba 

Fajta 

(InDel/STR) HS/VD HS/hibrid Hibrid/VD Hibrid/HS VD/HS VD/hibrid 

Darab 9 9 56 3 0 3 

Százalék 1,63 1,63 10,14 0,54 0,00 0,54 

Összességében megállapítható, hogy a markerszett kb. 14 százalékban téves pozitív 

eredményt ad, ami azonban kiküszöbölhető, amennyiben a kérdéses egyedeket az STR 

markerszettel is levizsgáljuk. Téves negatív eredményt mindössze 1%-ban kaptunk, ami 

kifejezetten jó eredménynek mondható. Mivel az InDel markerszettet eredetileg egy 

gyors és olcsó előszűrésre alkalmas módszernek fejlesztettük ki, így az eredmények 

alapján a markerfejlesztést sikeresnek nyilvánítottuk.  
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6.5.4 A hibridizációs markerszett eredményeinek tesztelése szimulált genotípusok 

hozzáadásával 

A hibridizációs vizsgálatok utolsó lépéseként az eredmények során legtisztább 

genotípusúként azonosított vaddisznókat és házi sertéseket kereszteztük 2 generáción át 

a Hybridlab utódgenerátor szoftver segítségével. A klaszterezési programban a 

csoportosítás első 12 csoportjának felosztása megegyezik a korábban leírt 12 csoporttal, 

a 13-19. csoport egyedei pedig az 21. táblázatban találhatók. 
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21. táblázat:  

A szimulált genotípusok létrehozásának körülményei 

Jelmagyarázat: VD: vaddisznó, M: mangalica, P: pietrain, x: hibridizáció jele, HS: házi 

sertés 

Csoport 

sorszáma 
Szülő 1 Szülő 2 

hibridizáció aránya 

(VDxHS%) 

13 VD M 50-50 

14 VD P 50-50 

15 VD VDxM 75-25 

16 VD VDxP 75-25 

17 M VDxM 25-75 

18 P VDxP 25-75 

19 VDxM VDxP 50-50 

 

A virtuális egyedekkel kibővített mintasor Bayesi klaszterezése a 37 és 38. ábrán látható. 

37. ábra: Hibridizáltsági jellemzők 3 InDel marker alapján 

Jelmagyarázat: 1-10-es csoportok: házi sertésfajták, 11-es csoport: vaddisznók, 

12-es csoport: ismert vaddisznó hibridek, 13-19-es csoportok: szimulált 

vaddisznó hibridek. Minden egyes függőleges vonal egy egyedet jelöl 

Színmagyarázat: zöld: házi sertés, piros: vaddisznó 

 

Az InDel eredmények szerint a program házi sertések összes egyedét továbbra is tiszta 

házi sertésként azonosította. A vaddisznó minták közül a korábbinál 3-al több, összesen 

339 minta lett vaddisznó, ugyanennyivel kevesebb, vagyis 68 hibrid, 18 pedig házi sertés, 

az ismert hibridek közül pedig egy korábba házi sertésként besorolt egyedet a hibridek 

közé sorolt, így a hibridek száma 7, a házi sertéseké pedig 3. A szimulált egyedek 

eredményeit később, a két markerszett közös eredményeivel együtt, a 22. táblázatban 

elemezzük ki. 
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Utolsó klaszterezési vizsgálatunkban az InDel és STR markerszettek közös eredményei 

láthatóak, a szimulált egyedeket bevonva (38. ábra): 

 

 

38. ábra: Hibridizáltsági jellemzők az InDel markerszett és a validáló STR 

markerszett alapján 

Jelmagyarázat: 1-10-es csoportok: házi sertésfajták, 11-es csoport: vaddisznók, 

12-es csoport: ismert vaddisznó hibridek, 13-19-es csoportok: szimulált 

vaddisznó hibridek. Minden egyes függőleges vonal egy egyedet jelöl 

Színmagyarázat: zöld: házi sertés, piros: vaddisznó 

 

Az előző ábrán is látható módon a házi sertéseket ebben az eseten is minden egyed 

esetében a saját klaszterükbe (házi sertések közé) sorolta be a szoftver. A vaddisznók 

közül 27 állatot jelzett hibridnek, ami 7-el több, mint a szimulált egyedek nélküli 

vizsgálatban, a vaddisznók száma pedig ugyanennyivel kevesebb. Házi sertésként egy 

vaddisznót sem azonosított a program. Az ismert hibrid egyedek eredményei 

változatlanok, 7 esetben a házi sertések és 3 esetben a hibridek közé tartoznak. 

 

A virtuális genotípusok összesített eredményei a következő, 22. táblázatban láthatóak: 

 

22. táblázat:  

A szimulált egyedek besorolási eredményei két módszerrel, a hibridizáltsági arány 

függvényében 

Jelmagyarázat: HS: házi sertés, VD: vaddisznó 

Színmagyarázat: zöld: megegyező genotípus, sárga: javítható hiba, piros: nem javítható 

hiba 

  W STRW 

N 
hibridizáltsági arány 

(HS/VD%) 
HS hibrid VD HS hibrid VD 

24 75-25% 21 3 0 20 4 0 

36 50-50% 15 20 1 13 21 2 

24 25-75% 6 12 6 2 12 10 
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Az eredményekben jól látszik, hogy a várható eloszláshoz képest minden esetben a házi 

sertések irányába van eltolódva az adott csoportba sorolt egyedek száma. Ebből az a 

következtetés vonható le, hogy a százalékos arány, aminél az egyedet hibridnek soroljuk 

be esetünkben túl szigorú, mivel már kevés házi sertésekkel megegyező allélt is túl nagy 

hangsúllyal vesz figyelembe a program.  

6.5.5 A hibridizációs vizsgálatok értékelése 

Eredményeink alapján a hazai vaddisznó populáció 2,84%-a hibridizálódott. Korábbi 

eredményekkel összehasonlítva ez a szám átlagosnak mondható az egyéb STR 

markerekkel végzett vizsgálatokhoz képest. Két korábbi kutatásban sem sikerült STR 

markerekkel hibrid egyedeket kimutatni (Nikolov és mtsai., 2017; Sprem és mtsai., 2014). 

Egy olasz vaddisznókat célzó vizsgálatban 20 STR markert 164 vaddisznón használva 

mindössze 2,44%-os hibridizáltsági arányt találtak (Lorenzini és mtsai., 2020). Frantz és 

munkatársai (2013) egy több országot is lefedő kutatásban 697 disznót vizsgáltak le egy 

14 markert tartalmazó szettel, eredményeik szerint a vaddisznók 6,32%-a mutatta 

hibridizáltság jeleit (23. táblázat).   
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23. táblázat:  

Az általam vizsgált vaddisznóállomány hibridizáltsági szintje összehasonlítva 

korábbi vizsgálatok eredményeivel, növekvő sorrendben 

Mintavétel 

helye 
Egyedszám Markerszám 

Marker 

típusa 

Hibridek 

aránya (%) 
Referencia 

Bulgária 291 10 STR 0,00 
Nikolov és 

mtsai., 2017 

Horvátország 40 14 STR 0,00 
Sprem és 

mtsai., 2014 

Olaszország 164 20 STR 2,44 
Lorenzini és 

mtsai., 2020 

Magyarország 422 16 STR+InDel 2,84 
Jelen 

tanulmány 

Olaszország, 

Nyugat-Balkán 
201 1 NR6A1 3,34 

Fontanesi és 

mtsai., 2014 

Belgium, 

Luxemburg, 

Németország 

697 14 STR 6,32 
Frantz és 

mtsai., 2013 

Olaszország 164 1 NR6A1 9,76 
Lorenzini és 

mtsai., 2020 

Olaszország, 

Nyugat-Balkán 
201 2 MC1R 11,20 

Fontanesi és 

mtsai., 2014 

Bulgária 291 2 MC1R 15,80 
Nikolov és 

mtsai., 2017 

Olaszország 164 2 MC1R 15,86 
Lorenzini és 

mtsai., 2020 

Lengyelország 265 1 MC1R 24,00 
Dzialuk és 

mtsai., 2017 

 

A színezetet befolyásoló génmutációk (MC1R és NR6A1) alapján végzett kutatások jóval 

nagyobb mértékű hibridizációt mutattak ki, azonban ezekben a vizsgálatokban sokkal 

kevesebb DNS szakaszt néznek, mivel ezekben a szekvenciákban kevés (1-3) SNP 

található. Így az eredmények is kevésbé pontosak, mint a jóval nagyobb mennyiségű, több 

polimorfizmust is tartalmazó STR markerszettek esetében.  
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 KÖVETKEZTETÉSEK ÉS JAVASLATOK 

 Következtetések 
A Kárpát-medencében élő vaddisznók populációgenetikai vizsgálata során 

megállapítottuk, hogy populációs elkülönülés a területek között nem található, mindössze 

két alpopulációt sikerült azonosítani. Az alpopulációk mérete és léptéke némileg 

ellentétben áll a korábbi vadgazdálkodási gyakorlattal, amikor vadgazdálkodási egység 

szinten, néhány ezer, legfeljebb néhány tízezer hektáros méretben próbálnak a 

vaddisznóval sikeresen gazdálkodni. Ugyanakkor a 2018-tól érvényben lévő szabályozás, 

amelyben hazánkat öt vadgazdálkodási tájra (Tiszántúli, Északi hegy-és dombvidéki, 

Duna-Tisza közi, Dél-dunántúli és Észak-dunántúli), és összesen 51 tájegységre osztották 

már összhangban lehet a hatékony, fenntartható, nagyléptékű vadgazdálkodási tervek 

készítéséhez (Magyarország Kormánya, 2018). A hazai vaddisznóállományok megfelelő 

genetikai változatossággal rendelkeznek, tehát mesterséges állományjavításra ebből a 

szempontból semmiképp nem szorulnak.  

Az alpopulációk összehasonlítása során kiderült, hogy a csoportokra a teljes populációra 

megállapított genetikai jellemzők külön-külön is igazak. Tehát megfelelően diverz, 

nagyméretű és nagy területet lefedő állományok élnek hazánkban, amelyek vélhetően a 

jövőbeli esetelges változásokhoz is képesek lesznek alkalmazkodni. Az alpopulációk 

közötti, illetve az egy-egy alpopuláción belüli valódi barrierek hiánya a vaddisznók remek 

alkalmazkodóképességével és nagy mozgáskörzetével kiegészítve jelentős egyedszámú, 

relatíve homogén csoportok jelenlétét okozzák. Ezek a jellemzők lokális katasztrófák 

esetében kifejezetten előnyösek, mivel a köryező területekről hamar újra tud települni az 

érintett rész, azonban betegségek terjedése szempontjából hátrányos, mivel az egyedek a 

kórokozókat rövid idő alatt messzire képesek vinni, természetes határok nélkül. A 

vaddisznó ezen tulajdonságai miatt az ASP terjedését csak rendkívül gyors, hatékony és 

jól szervezett lezárással lehet egy adott területen megelőzni. 

Az egyedazonosításra alkalmas markerszett a vizsgálataink alapján közel 100% eséllyel 

valóban képes az egyedazonosításra, az egyetlen genetikailag megegyező mintapár 

létezésének mind biológiai, mind módszertani magyarázata lehetséges. 

A populációdinamikai vizsgálatok két részre tagolhatóak. Elsőként, a palacknyak-hatás 

vizsgálata szerint a hazai vaddisznóállomány jelenleg migrációs-drift egyensúlyban van, 

tehát nem mutatható ki zajló genetikai beszűkülést okozó hatás nyoma. Azonban az erős 
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heterozigóta hiány, amit az összes alkalmazott teszt megerősített azt jelzi, hogy a múltban 

a populációt érte olyan hatás, mely során az állomány mérete és így genetikai 

változatossága is erősen lecsökkent. Korábbi leírások alapján ezek a hatások vélhetően a 

két világháború idejére vezethetők vissza, amikor a harcok és az emberi élelmiszerhiány 

miatt a vadállományt erősen megritkították. Az analízis második fele, a rokonsági 

vizsgálatok eredményei kettős képet mutatnak, a kapott testvér-, vagy féltestvér párosok 

közel fele egy vadászterületről származik, viszont a több száz kilométeres távolságok 

főleg testvérek esetében kétségre adhatnak okot. Ezen eredmények valódisága az állat 

mozgáskörzetét, migrációs hajlamát és az áttelepítések lehetőségét figyelembe véve 

megmagyarázható, de pontosságának ellenőrzésére további vizsgálatok szükségesek, 

amelyeket a mikroszatellita és az InDel markerszett kombinálásával érdemes 

végrehajtani, mivel a kapott eredmények ebben az esetben sokkal megbízhatóbbnak 

tűnnek. 

A hibridizációs vizsgálatok eredményei alapján a hazai vaddisznópopuláció a kevésbé 

hibridizáltak közé tartozik. A hibrid egyedek területi elhelyezkedését átnézve 

megállapítottuk, hogy nem található olyan magterület, ahonnan a hibridek származnak. 

A hibridizálódott vaddisznók az ország területén elszórva találhatók, tehát nem szándékos 

állományhamisításról, hanem vélhetően egyedi, véletlen esetekről van szó. A lehetséges 

okok közé tartozik egy-egy házi sertés kiszabadulása és elvadulása, vagy a korábbi, 70-

es évekig bevett szokás, a házi sertések makkoltatása során született hibrid egyedek 

fennmaradása a populációban. Emiatt, az érintett vadásztársaságok jó hírnevének 

megtartását szem előtt tartva hibridizáltsági térképet nem készítettünk. A szimulált 

egyedekkel kiegészített eredmények szerint az alkalmazott markerszettek az adott 

mintaszetten túl szigorúan veszik a házi sertés-allélek jelenlétét, mivel a várt 

hibridizáltsági foknál a csoportokon belül minden esetben a házi sertések 

túlreprezentáltak voltak. Ennek a hibának a kiszűrésére vonatkozó javaslataink a 6.3-as 

fejezetben találhatóak, azonban eredményeinket ebben a formában is hasznosnak tartjuk, 

mivel a módszer esetleges gyakorlati haszosítása során a kelleténél kicsit több vaddisznót 

vonnának ki az árusításból/továbbtenyésztésből, de a szűrőn a genetikailag kevésbé tiszta 

egyedek alig 1-2%-a jutna át. 
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 Tervek a genetikai vizsgálatok folytatására: 

- Magyarország területén belül nagyobb elemszámú vizsgálatok végzése, 

kiváltképp az alpopulációs határ környékéről, hogy a valós határt minél 

pontosabban beazonosíthassuk. 

- A Kárpát-medence többi országából jóval magasabb mintaszám vizsgálata és a 

kutatásba való bevonása, hogy a környező országok állományai valóban 

összehasonlíthatóak legyenek a hazai populációval. 

- Ismert pedigréjű vaddisznó egyedek rokonsági vizsgálata a markerszett 

pontosságának számszerűsítéséhez. 

 Tervek a hibridizációs vizsgálat folytatására: 

- Az általunk alkalmazott markerszett kiegészítése a korábban széleskörűen 

alkalmazott NR6A1 markerrel, a még pontosabb és megbízhatóbb eredmények 

elérése érdekében.  

- A kombinált markerszettel nagyobb elemszámú vizsgálatok elvégzése. 

- A tiszta genetikai profilú egyedek felhasználásával nagyobb elemszámú, 

változatosabb genetikai összetételű és hibridizáltsági arányú leszármazási vonalak 

szimulálása, majd azok klaszterezésbe vonása. 
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 ÚJ TUDOMÁNYOS EREDMÉNYEK 

1. Elsőként végeztem hazánkban ilyen mértékű vaddisznógenetikai vizsgálatokat 

STR markerek felhasználásával. Megállapítottam a magyarországi 

vaddisznópopuláció genetikai változatosságának (7,62 allél/marker) és 

hibridizáltságának (2,84%) mértékét.  

2. Megállapítottam, hogy Magyarország vaddisznópopulációja két alpopulációra 

tagolódik (északkeleti (n=147) és az ország többi részére kiterjedő (n=339)), a 

határvonal feltételezhetően az utolsó jégkorszak és a vízrendezések maradványa, 

mivel a két alpopuláció keveredését gátló barrier nem található közöttük. 

3. Bebizonyítottam, hogy hazánkban is az általam használt STR markerszett 

segítségével egyedi azonosítás végezhető vaddisznókon legalább 99,79%-os 

pontossággal.  

4. Genetikai vizsgálatokkal kimutattam a hazai állományt érő múltbeli palacknyak-

hatás jelenlétét (SMM módszerrel 13/13, TPM módszerrel 13/11 markeren 

mutatkozik szignifikáns heterozigóta hiány, melyet a Wilcoxon-féle 

rangösszegteszt is megerősített, SMM=0,00006; TPM=0,00201), illetve a 

jelenlegi genetikai beszűkülést okozó események hiányát. 

5. Vad populációban is leellenőriztem és bebizonyítottam az általunk korábban 

kifejlesztett InDel hibridizációs markerszett megbízhatóságát (85,5%-os 

pontossággal) és szükségességét a széles körben alkalmazott módszerek (MC1R 

és NR6A1) mellett.  
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 AZ EREDMÉNYEK GYAKORLATI HASZNOSÍTHATÓSÁGA 

1. A magyarországi vaddisznók közti átfogó mintavételezéssel, valamint genetikai 

diverzitásának és szerkezetének megállapításával olyan adatbázist hoztunk létre, 

ami a jövőbeli kutatások számára is hasznosítható alapot, vagy összehasonlítási 

lehetőséget biztosít populációgenetikai-, diverzitás-, vagy hibridizációs 

vizsgálatok számára. 

2. Az alpopulációk méretének és elhelyezkedésének tudatában átfogó, nagyléptékű 

vadgazdálkodási tervek elkészítésére nyílt lehetőség mind a hasznosítás, mind az 

ASP elleni védekezés témakörében. 

3. Az egyedazonosító STR markerszett használata megoldást nyújt különböző peres 

ügyek, mint orvvadászat, vagy trófeahamisítás elbírálására modern genetikai 

módszerek alkalmazásával. 

4. Az InDel (és szükség esetén STR) markerszett alkalmazásával lehetőség van a 

kerti, vadasparki, vagy farmi vaddisznóállományok vizsgálatára és az 

eredmények alapján a hibrid egyedek kiszűrésére. Ezáltal az állományok valóban 

kizárólag genetikailag tiszta vaddisznókból állnának, ami a fenotípusra, 

húsminőségre is hatással lehetne. A vadasparkokba, vadfarmokra bekerülő 

vaddisznókból minden esetben javasoljuk a mintavételezést, amit eladáskor le 

lehet vizsgálni, ezzel az eladott egyed genetikai háttere, minősége bizonyíthatóvá 

válik. 
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 ÖSSZEFOGLALÁS 

Európa-szerte a nagytestű vadfajok általános térhódítása jellemző az elmúlt évtizedekben. 

Ezek közül is az egyik kiemelkedő faj a vaddisznó, mely a világ 100 leginvazívabb 

élőlénye közt is helyet kapott kivételes adaptációs képességének hála. Disszertációm 

ezért a vaddisznó genetikai és populációdinamikai vizsgálatával foglalkozik, mivel 

hazánk egyik legjelentősebb vadfajáról van szó, melynek genetikai háttere ezidáig nem 

kapott elég figyelmet.  

A Kárpát-medencén belül négy országból összesen 486 vaddisznóból gyűjtöttünk mintát, 

amit egy 13 markert tartalmazó egyedazonosításra használt STR, valamint egy 3 

markerből álló, a vaddisznókat a házi sertésektől elválasztó InDel markerszettel 

vizsgáltunk le. Az eredmények alapján először határoztuk meg a magyarországi 

alpopulációk genetikai mutatóit, valamint a méretüket, a területi elhelyezkedésüket és az 

azokat meghatározó tényezőket. Megállapítottuk, hogy két csoport található hazánkban, 

melyek egy populáció különböző alpopulációi, valamint hogy az elkülönülés egy kisebb, 

az ország északnyugati részét lefedő és egy nagyobb, a többi területet tartalmazó részre 

osztja azokat. Továbbá nyomokat találtunk arra vonatkozóan, hogy mind az utolsó 

jégkorszak, mind az 1800-as évek végén kezdődő vízrendezés hatásai a mai napig 

érződnek a magyarországi populációban. A populációgenetikai rész lezárásaképp az 

egyedazonosító markerszettet teszteltük le arra vonatkozóan, hogy valóban képes-e 

minden egyedet szétválasztani. Az általunk vizsgált 486 vaddisznó összesen 485 

különböző genotípusba tartozott, a két megegyező genotípusú egyedre pedig biológiai 

magyarázat adható.  

Populációdinamikai vizsgálataink során kimutattuk, hogy bár genetikai beszűkülést 

okozó esemény a hazai vaddisznóállományban jelenleg nem zajlik, de a múltban erős 

palacknyak-hatás érte a populációt, mivel szinte az összes vizsgált allélon (SMM: 13/13, 

TPM: 11/13) szignifikáns heterozigóta hiány mutatkozik. A rokonsági vizsgálatokban a 

mikroszatellita markerszett alapján 23, a kombinált markerszett alapján pedig 22 

testvérpárt találtunk 90%-os valószínűségi szinten. Féltestvéri kapcsolatokat 18-at, illetve 

29-et, szülő-utód rokonságot pedig kizárólag a kombinált markerszett eredményei alapján 

sikerült kimutatni, ahol 2 anya összesen 9 utódját találtuk meg.  

Disszertációm záró részében egy korábban hústermék-nyomonkövetésre kifejlesztett, a 

vaddisznót a házi sertésektől elválasztó és vegyes genotípust is kimutatni képes 
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markerszettet teszteltünk a vad populáción a hibridizáció megállapítása céljából. Ebben 

az esetben 422 vaddisznót tudtunk a vizsgálatba bevonni, mely során először csak a 3 

hibridizációs (InDel) markert használtuk fel, majd a hibridizációs markerszettet és az 

egyedazonosító (STR) markerszettet összevontuk. Eredményeink alapján az InDel 

markerszett 85,5%-ban a valós eredményeket adja, hamis pozitív eredményt a 

hibridizáltságra (javítható hiba) 13,41%-ban, míg hamis negatív eredményt 1,09%-ban. 

Mivel ezt a markerszettet eredetileg elővizsgálatok számára fejlesztettük ki, így ezt az 

eredményt kifejezetten jónak könyveltük el, ami még a megerősítő vizsgálatokkal együtt 

is lényeges mennyiségű pénzt és időt spórol meg. A szett megbízhatósága után a 

pontosságát is levizsgáltuk. Ehhez 23 teljes genomra (11 házi sertés és 12 vaddisznó) 

illesztettük az általunk használt InDel, valamint a szakirodaloman leggyakrabban 

előforduló markereket. Az eredmények alapján a mi három markerünkből kettő (W1: 

89,13%, W2: 70%) önmagában is megállja a helyét a régebben használt markerekkel 

szemben (MC1R1 és MC1R2: 36,84%, MC1R3: 21,43%, NR6A1: 80,56%), a három 

marker kombinációja pedig korábbi vizsgálataink alapján 95% fölötti pontosságot 

biztosít. 
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 SUMMARY 

In recent decades the distribution area of large game species has generally been increasing 

across Europe. One typical example is the wild boar, which is one of the most invasive 

species in the world due to its superior adaptability. Therefore, my dissertation is written 

about the genetics and population dynamics of the wild boar, as it is one of the most 

widespread and important game species in Hungary, but its genetic background has so far 

received insufficient attention.  

We collected samples from a total of 486 wild boars in four countries within the 

Carpathian Basin; these were analyzed with 13 STR markers used for individual 

identification and 3 InDel markers used for separating wild boars from domestic breeds. 

Based on the results, we first determined the basic genetic indicators of the Hungarian 

subpopulations, as well as their size, spatial location and the barriers that separate them. 

We found that there are two groups in Hungary, which are different subpopulations of a 

single population, of which the smaller one is located in the northwestern part of the 

country, and the larger one populates the other areas. Furthermore, we found traces of the 

effects of both the last ice age and the water management started in the late 1800s that 

can still be seen in the Hungarian population nowadays. In the last part of the population 

genetics section, the individual identification marker set was tested to see if it could really 

separate all individuals. The sample set of 486 wild boars studied belonged to a total of 

485 genotypes, and the two individuals with the same genotype can be biologically 

explained.  

Our population dynamics studies have shown that although there is currently no evidence 

of an event causing genetic depletion in wild boars, the population was strongly affected 

by bottlenecks in the past, as there is a significant deficiency in heterozygosity in almost 

all examined alleles (SMM: 13/13, TPM: 11/13). In the kinship studies 23 sibling pairs 

were found at the probability level of 90% based on the microsatellite marker set and 22 

sibling pairs based on the combined marker set. Also, respectively 18 and 29 half-sibling 

pairs were identified, but parental-offspring relatedness was shown only by the results of 

the combined marker set, which detected a total of 9 offspring of 2 mothers. 

In the last part of my dissertation a marker set – one that separates wild boar from 

domestic pigs and can also detect mixed genotypes, which had been previously developed 

for tracking meat products – was tested in a wild population to determine the level of 
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hybridization. In this part we were able to include 422 wild boars in the study. At first, 

the 3 InDel markers were used, and then this set was combined with the STR set. Based 

on our results, the InDel marker set gives valid results in 85.5%, a false positive result for 

hybridization (which can be corrected by later tests) in 13.41% and false negative results 

in 1.09% of the cases. Since this set was originally developed for pre-screening, this result 

was considered to be exceptionally good for studies, because even with confirmatory 

testing it saves a significant amount of money and time. To check the accuracy of the set, 

the InDel and the most commonly used markers were aligned to 23 whole genomes (11 

domestic pigs and 12 wild boars). Our results showed that two of our three markers (W1: 

89.13%, W2: 70%) can, each by itself, provide satisfactory results as opposed to the 

previously used markers (MC1R1 and MC1R2: 36.84%, MC1R3: 21.43%, NR6A1: 

80.56%) and, based on our previous studies, the combination of the three markers 

provides an accuracy of over 95%. 
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 MELLÉKLETEK 

 Egy további gyakorlati hasznosítási mód: a trófeahamisítás 

kiszűrése - esettanulmány 
Az alábbi esettanulmány egy kiemelkedően nagyméretű házi sertés agyar kapcsán készült 

(3. és 4. kép). Az állatot Kecelen vágták le, majd az állat gazdája az agyarakat a 

trófeakikészítés lépései szerint szakszerűen preparálta. Mivel az agyarakat ebben a 

formában nehéz megkülönböztetni a vaddisznó agyarától (a kisagyarak végén látható 

fekete rész a perzseléskor keletkezett) (5, kép), ezért kíváncsiságból a belső felületéről 

mintát vettünk, majd a korábban már említett módszerrel izoláltuk, az InDel markerszett 

használatával PCR módszerrel felszaporítottuk a csontból kinyert DNS-t, majd 

elvégeztük a fajtaazonosító genetikai vizsgálatokat (39. ábra). 
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3. és 4. kép: Az ismert egyed életében (mangalica x duroc hibrid) 

 

5. kép: Vaddisznó agyar (balra) összevetve mangalica/duroc agyarral 

 

 

39. ábra: A kérdéses egyed klaszterezés után (nyíllal jelölve) 
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Jelmagyarázat: 1-11-es csoportok: házi sertésfajták, 12-es csoport: vaddisznók, 

Minden egyes függőleges vonal egy egyedet jelöl 

Színmagyarázat: zöld: házi sertés, piros: vaddisznó 

 

Az állat besorolását (vagyis, hogy nem vaddisznó) a genetikai vizsgálat is megerősítette. 

Ugyan esetünkben ez nem is volt kérdéses, mivel az egyedet életében is láttuk, de ezáltal 

sikerült bizonyítani, hogy a vizsgálat elvégzése kétes eredetű trófeák esetében 

bizonyítékot adhat annak eredetével kapcsolatban. 
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