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3 BEVEZETES, CELKITUZES

3.1 Bevezetés

A vaddiszno6 (Sus scrofa) a vilag és Eurdpa legelterjedtebb nagyvadfajai kozé tartozik.
Nagytestli, generalista mindenevé vad, ami hazank nagyvadjai koziil a leginkabb
mondhaté R stratégistanak, vagyis rovid ivarérési idével sok utédot fial. Allomanya az
1960-as évektdl kezdve afrikai sertéspestis virus (ASP) fert6zés el6tti idészakban
toretleniil novekedett. Magyarorszagon ¢és Eurdpa-szerte atlagosan 10-20 évente
megduplazta [étszamat, az afrikai sertéspestis (ASP) 2018-ban tortént megjelenése elott
alloményat kozel 120 000-re becsiilték hazankban. Mérete és mobilitdsa egyarant nagy,
mozgaskorzete a néhany 100 hektartol akar 15 000 hektarig terjedhet. Ezen tulajdonsagai
miatt él6helyére 1ényeges hatast gyakorol, 6koldgiai és 6kondmiai szempontbol egyarant.
Bolygatasaval a biodiverzitast csokkentd €s noveld hatdsokat egyarant kimutattak
hazankban, valamint jelentds természetvédelmi, vadgazdalkodasi és mezdgazdasagi kart
is okoz, példaul a foldon fészkel6 madarak tojasainak elfogyasztasaval, vagy a
kukoricavetés kitarasaval. Ezen kiviil jelents szamu vadbaleset résztvevoi, a kdzutakon
2019-ben 627 vaddisznot iitottek el Magyarorszagon, aminek anyagi vonzatan kiviil
emberi életek is komoly veszélybe keriiltek. Kivalo alkalmazkodoképességét jol
példazza, hogy a Természetvédelmi Szovetség (IUCN, International Union for

Conservation of Nature) a vilag 100 leginvazivabb faja kozott tartja szamon.

Mas fajokon végzett hazai felmérések eredményei szerint a Karpat-medence allomanya
két haplotipusra oszlik, ezért érdekesnek bizonyulhat a hazai vaddiszn6allomany ilyen
jellegli felmérése reprezentativ mintaszettel. Ugyanis ezidaig Magyarorszagon a modern,
genetikai modszerekre tamaszkodo vizsgalatok szama alacsony, és azokban az esetekben
is rendkiviil kis elemszamu, minddssze néhany tucat egyedet magaban foglald kutatasok
sziilettek, amelyekbdl hazank és a Karpat-medence vaddisznoalloméanyanak genetikai
hattere, valtozatossaga, valamint f6ldrajzi felosztottsagara vonatkozo informacidkat nem
tudtak lesziirni. Dolgozatomban ezt a hidnyt szeretném poétolni, modern genetikai
modszerekkel és szoftverekkel levizsgalni és analizalni a karpat-medencei egyedeket,
hogy valaszokat kapjunk ezekre a kérdésekre, ami alapjan a jovében a fajjal valo

gazdalkodas még tudomanyosabb alapokra helyezddhet.

A genetikai alapkutatas az adott faj pontos megismerésének fontos mérfoldkove, hiszen
a diverzitas befolyasolja az adaptéaciot, vagyis a kiilsé hatdsokra adott valaszra vald

képességet és annak mértékét. Egy nagy 1étszamu, véltozatos egyedekbdl allo populacio
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tulélési esélye joval nagyobb az esetlegesen bekovetkez6 klimatikus, emberi, vagy egyéb
negativ hatasok esetében. Ezen kiviil egy tagas genetikai hattérrel rendelkezd allatcsoport
tenyésztése, vagy az azzal vald gazdalkodas soran nagyobb eséllyel talalhatunk
szamunkra kedvezd valtozatokat, amelyeket szeretnénk az adott csoportban elterjeszteni.
A tenyésztésben tobb olyan modszer is ismert (példaul fajtaatalakito-, vagy cseppvér
keresztezés) ahol bizonyos mindségi, vagy mennyiségi tulajdonsagot javitanak idegen
fajta bevondsaval. Mivel a vaddisznd extenziv ¢életmddja miatt ellenallobb a hazi
sertéseknél, igy egy jo genetikai hatteri allomany ilyen jellegli tulajdonsagait akar egyes
hazi sertésfajtak tenyésztési programjaban is fel lehet hasznalni, illetve a vaddiszné ,,é16
génbankként” is funkcional, ami 6nmagén tal is értéket hordoz a keresztezési lehetéségek
miatt. Ezen kiviil, bar a vaddiszno alapvet6en vadfaj, de farmi és kerti koriilmények kozt
is tartjak és tudatosan tenyésztik, tehat betegségekkel szembeni ellenallast, hismindséget,
vagy akar szaporodasi és felnevelési sikert, alomszamot, takarmanyhasznositast és még
szamos, haziallatok esetében eldnyOsnek itélt tulajdonsagot lehet rogziteni és tovabb
javitani benniik a genetikdra alapozott, szelekcids tenyésztés soran. Végezetiil megfeleld
kontroll alatt és a készterméken az eredetet feltiintetve a hibrid egyedek tenyésztése és
tartdsa az elébb leirt okok miatt bizonyos esetekben elonyos is lehet, példaul a zsirosabb

késztermékek (kolbasz) eldallitasahoz.

Mivel a vaddiszné a hazi sertés Ose és genetikailag egy fajba tartoznak, ezért a
hibridizacié rendkiviil konnyen végbemegy kozottiik. A jelenségre rasegit tovabba az
extenziv allattartas gyakorlata, mialtal az elmult 50 évet kivéve a két allatcsoport egyedei
konnyen taldlkozhattak és hibrid utédokat hozhattak létre a természetben. Habar a
hibridizaci6 a biodiverzitas novekedését okozhatja és igy bizonyos szempontbol
kivanatosnak is tekinthetd, de egy vadfaj és egy héaziallat keresztezOdése esetében mégis
keriilendd. Eldszor is egy haziallat nem természetes Uton, a kdrnyezeti tényezok altali
nyomas sordn szelektalodott €s alakult jelenlegi forméjara, tehat igy a természetben vald
taléloképessége gyengébb vad tarsaiéndl. J6 példa erre a vaddiszn6 vastag és erds
serteszOrzete, szemben a legtobb hazi sertésfajta szinte csupasz bérével, vagy a hazi sertés
vastag zsirrétege, ami sok esetben mar a mozgasukban is gatolja Oket €s a sziviiket is erds
terhelésnek teszi ki. Egyes hazi sertésfajtak stressztlird képessége is rendkiviil alacsony,
ami termeészetes kozegben, szdmukra idegen teriileten szintén komoly hatranyt jelent
szamukra. Masodsorban a hazi sertés gének megjelenése a vaddiszndpopulaciokban a

vaddiszn6 génallomany csokkenéséhez vezet, varhatoan egyes allélek el is tlinnek, ami



igy, bar bizonyos szempontbdl noveli a diverzitast, de mégis a vaddisznd génkészlet
csOkkenését okozza. Ez hazankban is jellemzd probléma, ahol a héazi sertések kiilterjes
tartasa miatt a génkészletek évtizedeken keresztiil keveredtek, de egyes orszagokban
(USA, Ausztralia) a félig hazi- félig vad ,feral pig” milliés 1étszamban van jelen,
hatalmas karokat okozva a mezdgazdasagban. Végezetiil a vadaszok szdmara sem vonzo

srer

is keletkezik a helyi vadgazdalkod6 szamara.

Végiil, de nem utolsésorban a genetikai hattér pontos ismerete nyithat utat olyan hossza
tava jovobeli tervekhez, mint az adott faj teljes diverzitasanak megdrzése génbankokban
egy esetleges katasztrofahelyzet esetére, vagy ASP és egyéb korokozo-tolerans egyedek

kitenyésztése.
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3.2

Célkitiizés

Munkank f6 kutatasi céljai a kovetkezOk voltak:

A karpat-medencei, kiilonos tekintettel a magyarorszagi vaddiszné allomanyok
populacidgenetikai profiljanak alapkutatdsa, az allélszdmok, genetikai diverzitas
mértéke, heterozigozitas-értékek ¢és Hardy-Weinberg egyensulyi értékek

kiszamitasa.

A populaciok/alpopuldciok méretének és elhelyezkedésének megéllapitasa, az
azokat elkiilonitd tényezok feltarasa, valamint a koztiik levo genetikai elkiiloniilés

mértékének vizsgalata.

Az egyedazonositdsra alkalmas markerszett tesztelése nagy mintaszamon,

regionalis szinten.

Hazank  vaddiszndéallomanyat  érint6  multbeli  hatasok  feltarasa

populéciddinamikai vizsgalatok altal.

Egy eredetvizsgalatra kifejlesztett vaddisznospecifikus markerszett tesztelése
természetes allomanyokon. A markereink paramétereinek (megbizhatdsag,
pontossag) 6sszehasonlitasa korabbi irodalmi adatokkal. Amennyiben a korabban
emlitett paraméterek megfelelnek a tudoméanyag kovetelményeinek, a karpat-

medencei vaddisznok hibridizaltsagi szintjének megallapitasa.
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4 |RODALMI ATTEKINTES

4.1 A vaddiszné (Sus scrofa Linnaeus, 1758) rendszertani besorolasa

A vaddiszno6 besoroléasat a tudomanyos rendszerezes alapelveit bevezeté Carl von Linné,
eredeti nevén Carolus Linnaeus végezte el 1758-ban. Ez a rendszerezés az évek soran, a
fajok pontosabb megismerésével és Ujabb modszerek alkalmazasaval tobbszor is
valtozott. Az egyes szakmai honlapok ¢és konyvek altali besorolasban kisebb eltérések a
mai napig megtalalhatoak, féleg az alacsonyabb, elnevezés nélkiili kategéridkban. A
vaddiszn6 az allatok (Animalia) orszagaba, azon beliil a gerinchtirosok (Chordata)
torzsébe és a gerincesek (Vertebrata) altorzsébe tartozd vadfaj. Osztaly szinten a
négylabtiak (Tetrapoda) fosztalyaba, azon beliil az emlésok (Mammalia) osztalyaba és
az elevenszill6 emldsok (Theria) alosztalyanak méhlepényesek (Placentalia)
alosztalyagaba tartozik. Labujjalakulasa miatt a patasok (Ungulata) csoportjaba, annak is
parosujju patasok (Artiodactyla) rendjébe soroljak, mivel a 3. és 4. ujjuk hegyén jarnak,
ami a gyors futdshoz és stabil tdmaszkodashoz is idealis végtagalakulasi forma. Ide
tartoznak a tevealaktiak (Tylopoda), valamint az Artiofabula csoport, melybe
diszndalaktak (Suina), a kér6dz6k (Ruminantia) és a balnakat és vizilovakat magaban
foglalé6 Whippomorpha alrendek tartoznak. A diszndalakuak alrendjén beliil a vaddiszno
tovabbi 19 fajjal egyiitt a disznofélék (Suidae) csaladjanak tagja, alcsalad szinten pedig a
Suinae csoporté, ahova a vaddisznét is magaban foglald Suini nemzetségen kiviil tovabbi
négy nemzetség tartozik, mégpedig a Potamochoerini (pl: folyami diszno
(Potamochoerus larvatus), a mara kihalt Hippohyini, a Phacochoerini, melynek egyetlen
€16 neme a varacskos disznoké (Phacochoerus) és a babirusszakat (Babyrousa sp.)
tartalmazo Babyrousa. A besorolds legalso szintjén a Sus nem talalhat6, melybe a 13
fosszilis fajon kiviil 10 napjainkban is é16 faj tartozik, koztiik a vaddiszné (Sus scrofa).
Az alabbi abran (1.) a disznoalakuak alrendjének torzsfaja lathatdo Chen és mtsai. alapjan

(2007).
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1. dbra: A disznéalakuak torzsfaja (Chen és mtsai., 2007)
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4.2 A vaddiszné faj altalanos jellemzése

4.2.1 Elterjedés, él6hely, mozgaskorzet

A vaddiszn6 generalista, mindenevé és rendkiviil jol adaptalodo faj. Kornyezetéhez valo
alkalmazkodasat jol mutatja széleskorti elterjedése, mely magéban foglalja Eurazsia
teriiletét a 60. szélességi foktol délre és Eszak-Afrika egyes részeit, valamint vadaszati
céllal betelepitették Eszak- és Dél-Amerikaba is (Farago, 2007), (2. abra). Az IUCN altali
besorolasa ,least concern”, vagyis nem veszélyeztetett (Keuling és Leus, 2008).
Rendkiviili alkalmazkodoképessége miatt a nagy testii, invaziv eml6sok modellfajanak is
hasznaljak (Lewis és mtsai., 2017) valamint a vaddiszno és a vele azonos fajba tartozo
visszavadult hazi sertés szerepel az ISSG (Invasive Species Specialist Group, az IUCN
invaziv fajokra szakosodott alcsoportja) 100 leginkabb invaziv fajanak listajan (ISSG,

2015; Lewis és mtsai., 2017).

AUS 1A
Sources: Esri. HERE, Garmin, Intermap, increment P Corp., GEBCO,
0 ur 3,400 USGS, FAO, NPS, NRCAN, GeoBase, IGN, Kadaster NL, Ordnance Survey,
Esri Japan. METI. Esri China (Hong Kong). swisstopo. © OpenStreetMap
Kilometer contributors, and the GIS User Community

2. dbra: A vaddiszné természetes elterjedési teriilete (Keuling és Leus,

2008)

Szinmagyarazat: barna: jelen levd, zold: visszatelepiilt
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Eszaki elterjedési hatéra az a teriilet, ahol télen mar 40-50 centiméteres hotakaro taldlhato
(Danilkin, 2001). Kozép és Kelet-Eurépaban korabban két klad (3. dbra) Osszesen 16
haplotipusat talaltdk meg, ebbdl 14 az eurdpai haplocsoportba, kettd pedig a kelet-azsiai
haplocsoportba tartozik (Giuffra és mtsai., 2000; Alves és mtsai., 2010; Kusza és mtsai.,
2014).

azsiai klad
e o ® °

kozel-kelet1

klad ¢
o
S117 _e
AN
[+
e f °
e f o . ‘
@ é S35
o« | &, NG = SRR U
. @ @ i sS85 olasz klad E2
® /e @
o
(@) Si1g 589 S75 ® Ibériai fennsik

O @ ‘ ® Kozép-Europa
® Olasz fennsik
Szardinia és Korzika

eurodpai klad E1
® Kelet-Eurdpa

3. dbra: A két europai vaddiszno klad, osszehasonlitva az azsiai kladokkal (Alves és
mtsai., 2010)

Ujabb mitokondrialis DNS vizsgalatokkal tovabbi 5 klad jelenlétét allapitottak meg
Eurdpaban, melyekbdl kettd féleg Lengyelorszag teriiletén taldlhatdo meg, illetve kettd
Azsiabol terjedt 4t és kizarolag Eurdpa keleti részén van jelen (4. abra). Ebben a
kutatasban mitogenom-analizis vizsgalatokban 3 csoportot tudtak elkiiloniteni, amelybdl

Magyarorszagot egy jellemzi (5. abra) (Niedzialkowska és mtsai., 2021).
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4. dbra: Az eurépaban jelen 1évé 7 vaddiszno klad mtDNS alapjan

Jelmagyarazat:
kor alaka mintak: Niedzialkowska és mtsai., 2021

haromszog alakt mintak: Khederzadeh és mtsai., 2019
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5. abra: Az Eurépaban jelen 1évé 3 vaddiszn6 csoport mitogenom-analizis alapjan
(Niedzialkowska ¢és mtsai., 2021)

A vaddisznok szamara vélhetden az utolsé jégkorszak utan a Balkan és a Kérpatok
szolgalt magteriiletként, ahonnan visszatelepiiltek az északibb teriiletekre, valamint az
eurdzsiai régiobol kiindulva héditottak meg Nyugat-Eurdpat (Larson és mitsai., 2005;
Alexandri és mtsai., 2012). Ezen kiviil kutatasok szerint az Ibériai-félszigeten szintén
talalhatd volt egy refugium, mivel azon a teriileten a kozép-eurdpai kladtol eltérd

haplotipust talaltak (Alves és mtsai., 2010).

A holocén kortol az 1500-as évekig a vaddisznod elterjedési teriilete Kelet-Eurdpaban
nagyjabol megegyezett a maival, azonban ekkortol az emberi hatasok miatt jelentdsen
visszaszorult. A balti allamokban Litvanian kiviil mindenhol kiirtottak, az 1900-as évek
elejére pedig egész Kelet-Eurdpabol és Nyugat-Szibéridbol eltlint, a Kaukdzust, a Volga-
deltat, Kazahsztant és Kozép-Azsiat kivéve. Azonban napjainkra szinte teljesen
visszahoditotta ezeket a teriileteket, ebbdl is latszik, hogy alkalmazkodoképessége és
szaporodoképessége rendkiviil jo (Danilkin, 2001). Ennek ellenére tobb kutatas
eredménye is azt mutatta, hogy az utols6 jégkorszak nagyobb hatassal jart a vaddiszné
genetikai hatterére, mint az elmult idészak hatasai (Larson és mtsai., 2005; Scandura és

mtsai., 2011).
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A faj migraciés hajlama viszonylag nagy (Kdhalmy, 1994) egyes kutatdsok alapjan
atlagosan 1-3 km kocaknal, ami vandorl9, fiatal kanoknal akar 10-15 km-ig is felmehet
(Farago, 2007). Andrzejewski és Jezierski 1965 ¢és 1970 kozt egy lengyelorszagi nemzeti
parkban folyd kutatdsai szerint a vizsgalt kb. 2500 hektaros erddteriileten évente a

kifejlett egyedek 12-32%-a cserél6dott (Andrzejewski és Jezierski, 1978).

Az egyes kondak mozgaskorzete 200-2 000 ha (Bihari és mtsai., 2007), mas forrasok
szerint kort6l és ivartdl fiiggben atlagosan 130-480 ha (Podgorski, 2013), azonban a
kornyezeti hatadsokra (€lelemhiany, tal nagy allomanysiiris€ég) a mozgaskorzet
lényegesen novekedhet, egyes forrasok szerint akar 15 000 ha-ig (Szemethy, 2005).
Ujabb kutatasok szerint kotédik a mez6gazdasagi teriiletekhez is, a term6flddel hataros
erdOrészletekben erdsebb allomanyndvekedésre képes, mint a nagy kiterjedésii

erdé6tombokben (Hohmann 2016).

A populacio, mint fogalom meghatdrozdsa mar onmagaban sem konnyl feladat.
Okologiailag egy adott faj tényleges szaporodasi kapcsolatban 4llo egyedeinek
Osszességét hivjuk igy, melyek térben és idében egyiitt élnek (Bihari és mtsai., 2008).
Mas megfogalmazéasban: ,,az ¢élovilag egyed feletti szervezddésének szerkezeti és
mikodési alapegysége, amely egy bizonyos sziinbioldgiai vizsgalati szempont szerint
azonosnak tekinthetd életk6zosség”. Lényegét talan a kdvetkezd meghatarozas mutatja
meg legjobban: ,,A populacidé olyan egyedek csoportja, amelyek igen nagy
valdszintiséggel parosodnak egymas kozott egy masik populacid valamely egyedével
torténd parosodas valoszinliségéhez képest”. Azonban még ez a megfogalmazas sem
tokéletes, mivel a mozgékonyabb fajok (nagytestii, illetve szarnyas) folytonos elterjedése
miatt a tavolsag lehet hatirold tényezd, ez azonban nem éles hatart jelent, hanem
atmenetet (Faragd és Nahlik, 1997). Ez az atmenet nagyban fligg az adott faj
mozgékonysagatol és a foldrajzi akadalyoktol, valamint a fajhibridek is problémét
okozhatnak a pontos meghatarozasban. Erre nyujtanak megoldast a modern molekularis
genetikai modszerek (Csanyi, 2017). Egy populécié pontos méretének meghatarozasarol
kevés irodalmi adat all rendelkezésiinkre. Annak ellenére, hogy a hazi sertések genetikai
leirdsaval szdmos kutatds ¢és kozlemény foglalkozik, a vaddiszndpopulaciok
Osszetételérdl és diverzitasardl keveset tudunk, kiillondsen Kozép-Europaban és ezen
beliil is Magyarorszagon (Scandura és mtsai., 2011; Velickovic és mtsai., 2014). Egy
1980-as években a franciaorszagi Grésigne térségében végzett kutatas eredményei szerint

a helyi populacié mérete 700 km?, ahonnan a migracioé kb 5%-0s volt (Spitz és mtsai.,

18



1984). Goedbloed és mtsai (2012) modern, SNP (Single Nucleotide Polymorphism,
pontmutacio) és D-loop (displacement loop, elcsuszasi hurok) metodust alkalmazva,
északnyugat-europai vaddisznokat célzd vizsgalataban 4 elkiiloniilt populéciot talaltak,
valamint ugyanerre az eredményre jutottak egy romaniai vaddisznokat és hazi sertéseket,
koztiikk mangalicdkat is 6sszehasonlitd vizsgalatban (Manunza és mtsai., 2016). Ezekbol
az adatokbol is jol latszik, hogy a populéciot, mint fogalmat sokan sokféleképp
értelmezik, valamint az adott populédcio életterének mérete az ¢€lohelyi adottsagok
fényében nagyban valtozhat (Bihari és mtsai., 2007). Mivel Eur6épabdl hianyoznak azok
a barrierek, amik egy olyan nagyobb testli, mozgékony fajt, mint a vaddiszno jo eséllyel
megallitananak, ezért a populaciok kozti génaramlast nem akadalyozza semmi, igy azok
nem ¢lesen elkiiloniiltek (Scandura és mtsai., 2011). Egy Ko6zép-, és Kelet-Europat célzo
vizsgalatban 7 vaddisznopopulaciot talaltak, melybdl Kozép-Eurdpat 3 populacio
jellemezte, azonban ebben az esetben sem sikeriilt élesen elhatarolni a populaciokat
foldrajzi elhelyezkedés szerint, mivel a masik harom populacidban (a hetedik populaciot
a hazi sertések adtdk) is jelen voltak Ko6zép-Eurdpabol szdrmazo mintdk és forditva
(Velickovic és mtsai., 2016). Ez egybevag korabbi vizsgalatokkal, amelyek szerint az
europai populaciok nem homogének, hanem alpopulaciokra tagolhatéak (6. abra)

(Scandura és mtsai., 2008; Scandura és mtsai., 2011b).
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6. dbra: Néhany eurdpai alpopulacio és az azok kozotti génaramlas mértéke

(Velickovic és mtsai., 2016)

A nyilak a génaramlas irdnyat jelzik, a nyilakon levd szamok pedig a relativ migracios

egyltthatot.

Alpopulaciok szinezése: Ibéria: fehér, kontinentéalis Europa: vildgos sziirke, Balkéan:

sOtétsziirke, Olaszorszag: fekete.

Az alap populaciok jelolése alahuzassal, a nyel6 populacioké pedig dolt betiivel
torténik.

H. sertés: hazi sertés fajtak, ENY-Ita: északnyugat-Olaszorszag, DKO-Bal: dél- és
kozép-Balkan, D-Por: dél-Portugalia, Kon-Bal K-EU: Kontinentalis Balkan és kelet-
Eurépa, KoNY-Ita: kozépnyugat-Olaszorszag, Par-Slo: partmenti-Szlovénia, Per-Bal:
peridinari-Balkan, Ctl.Prz: Castelporziano, Dko-Ib: délkozép-Ibéria, Ko-EU: kézép-

Eurdpa, Din-Bal: dinéri-Balkan, Eny-Ib: északnyugat-Ibéria
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4.2.2 A vaddisznéallomany létszamalakulasa vilagszerte

4.2.2.1 A vaddisznodallomany alakuldsa Europdn kiviil

Amerika vaddiszn6allomanyairdl nagyon kevés informacio all rendelkezésre. Ennek oka
az elvadult hazi sertésekben keresendd, amely a kolonizacid ota tobb, mint 6 millio
egyedet szamlalo vad allomanyt hozott 1étre. Mivel a vaddiszn6t az 1900-as években
telepitették be vadaszati céllal hatalmas szabad teriileti ,,ranchokra”, ahol szabadon
talalkozhattak a visszavadult hazi sertésekkel. Allomanynovekedése és teriiletfoglalasa
itt is jelentds, 1982-ben minddssze 9 allamban volt megtalalhato, mig 2010-ben mar 44
allamban volt jelen. Genetikailag tiszta vaddiszn6 ezeken a teriileteken szinte nem is
talalhato, a néhany kivételt pedig az elvadult hazi sertésekkel (és hibridekkel) egy kalap
ala véve ,feral swine”-nak nevezik és kartevoként kezelik. Az alabbi abran (7.) az USA
(Amerikai Egyesiilt Allamok) ,,feral swine” ltal betelepiilt allamai és megyéi lathatoak
(Lapidge és mtsai., 2012; USDA, 2020).

Elvadult hazi sertés populaciok
megyénkeént, 2019

Jelmagyarazat Merfold USD A
0 150 300 600 —

B Megyék 2019 =

Frissitve 2019.12.04. USDA-APHIS o]

7. abra: Az USA ,.feral swine” altal betelepiilt allamai és megyéi (USDA, 2020)
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Az altalam talalt legnagyobb mintaszamu vizsgalatban 7622 amerikai ,,feral swine”-t és
2516 referencia egyedet (amerikai és eurdpai hazi sertés:1385, eurdpai vaddiszno: 403,
azsiai hazi sertés: 591, azsiai vaddiszn6: 109, rokon fajok: 28) genotipizaltak Illumina
SNP chip segitségével 29 375 lokuszra, majd az eredményeket fokomponens-analizissel
vetették Ossze. Az eredmények a 8. abran lathatéak, melyek megerdsitik, hogy a ,,feral
swine” féképp az eurdpai vaddiszno €s az amerikai hazi sertésfajtak keveredésébdl jott

1étre (Burton és mtsai., 2021).

europai
vaddiszno

A amerikai ,,feral
swine”

@ nyugati hazi

sertésfajtak azsiai vaddiszno és

hazi sertésfajtak

8. dbra: Az amerikai ,feral swine” genetikai elemzése 6sszehasonlitva vaddiszn6 és

hazi sertés csoportokkal (Burton és mtsai., 2021)

Ausztralia hatalmas, ember altal alig lakott teriiletei miatt még kevésbé talalhatok pontos
szamok a ,.feral swine” 1étszamalakulasaval kapcsolatban. Allomanyat mar az 1990-es
években 4 és 24 millié kozé becsiilték, napjainkban ez a szam 23,5 milli6 egyed. Az
elvadult hdzi sertések Ausztralia minden allaméban megtaldlhatoak (9. abra), és a
mezdgazdasagi karokozason kivill az endemikus, veszélyeztetett allatfajok
allomanycsokkenésének egyik kulcsfaktoraként tartjak szamon (Commonwealth of
Australia, 2017; Lapidge és mtsai., 2012).
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9. dbra: Ausztralia ,feral swine” altal betelepiilt allamai és megyéi (Lapidge és
mtsai., 2012)

Azsia vaddisznopopulacidinak méretérdl és kiterjedésérdl is meglehetdsen hidnyosak az
informaciok, az informaciohiany oka ebben az esetben is a hatalmas néptelen teriiletekben
keresendd, ami kozel lehetetlenné teszi a megfigyelést és monitorozast. Egy kutatasban
kiildonb6zé modellezési modszerekkel vizsgaltdk az eurazsiai vaddisznopopulaciok
stiriségét. Eredményeik szerint az azsiai teriileteken a szélséségesen hideg telek, az
¢léhely homogenitdsa és a buvohelyek hianya miatt a vaddisznosiirliség meglehetdsen
alacsony, a 0,5 egyed/km?-t szinte sehol nem haladja meg (10. abra, Pittiglio és mtsai.,
2018)
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10. abra: Eurazsia vaddiszno-egyedsiiriiségi térképe mozaikos modellezés alapjan

(Pittiglio és mtsai., 2018)

4.2.2.2 A vaddisznédllomany alakuldsa Europdaban

A vaddisznéallomanyok pontos alakuldsanak kovetése az Eurdpan beliili orszagokban
sem megszokokott, a létszambecslés helyett az éves teritékadatokat tartjak szdmon, igy
az allomanyméretekrdl csak kozelitd értékeket lehet tudni. Internetes forrasok
nagysagrendileg 10 millié példanyra teszik az eurdpai allomany méretét, ami az emberi
hatasok, valamint az adaptacid miatt a 60-as évektdl kezdve 10-20 évente megduplazta
allomanyméretét (Saez-Ryouela és Telleria, 1986). Az alabbi abran lathato, hogy az
1980-as évektdl a 2010-es évek kozepéig Eurdpa minden vizsgalt orszagaban a teriték
atlagosan 5-10-szeresére novekedett, ami nem valdsulhatott volna meg erdteljes

allomanynovekedés nélkiil (11. abra).
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11. dbra: Kiilonboz6 europai orszagok vaddiszné-teritékének alakulasa (Massei és
mtsai., 2014)

4.2.2.3 A vaddisznodllomany alakulasa Magyarorszdgon

Magyarorszdgon az 1960-as évektdl kezdve mitkddtetik az Orszagos Vadgazdalkodasi
Adattarat, igy a legpontosabb ¢és legrészletesebb adatsor innen all rendelkezésre. Hazank
becsiilt vaddisznoallomanya 1960-ban 8 300 egyed volt, melybdl 3 900 keriilt teritékre,
tehat a vadaszati nyomas 47%-os volt. A 1étszamat 1972-re duplazta meg, 1997-re pedig
mar 50 000 folotti egyedet becsiiltek. A 2010-es évben eldszor a lépte at a becsiilt
allomany a 100 000-et, amit kisebb hullamzassal napjainkban is tart. 2020-ban a
becslések szerint 82 959 példany volt hazankban. A teriték aranya az Osszes tobbi
nagyvadunkhoz hasonldan erételjesen ndvekedett, az allomanyndvekedésnél is nagyobb
mértékben. 2001-t6] mar altalaban a torzsallomany 100%-a folott van a hasznositott
mennyiség, napjainkban pedig a 150%-hoz kozeledik (12. abra) (Csanyi és mtsai., 2019;
Csanyi és mtsai., 2020).
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12. abra: Magyarorszag vaddisznoinak dllomany- és teritékadatai 1960 és 2019

kozott (Csanyi és mtsai., 2019)

A vaddisznoallomanyok természetes mortalitasat egy franciaorszagi intenziven vadaszott
allomanyban mindkét ivar esetében 15% koriil allapitottak meg (Toigo és mtsai., 2007).
Mivel ez az arany (részben a nagyragadozok hidnya miatt) az erdteljes novekedést nem
tudja kompenzalni, igy a folyamatos névekvo tendencia a jovOben is valdszinlisithetd az
eltartoképesség hataraig, vagy egy U0j populacioszabdlyozd faktor bekeriiléséig.
Kutatasok szerint a vaddisznédlloméany szinten tartdsahoz az €lohelytdl és a helyi
allomanytol fiiggden 150-250%-0s hasznositasra van sziikség a nagyszamu szaporulat és
gyors ivarérés miatt (Csanyi, 1995; Farag6, 2007). Napjainkban ilyen 0j faktor az afrikai
sertéspestis virusa, amely az emberre artalmatlan, de a megbetegedett vaddisznokban (és
hazi sertésekben) kozel 100%-os mortalitast okoz. A virust 1909-ben fedezték fel hazi
sertésekben, Kenyaban, ahol késdbbi kutatdsok szerint a helyi varacskos disznd
(Phacochoerus africanus), erdei diszn6 (Hylochoerus meinertzhageni) és folyami diszn6
(Potamochoerus larvatus) allomanyokban volt jelen tiinetmentesen. Eurdépaban el6szor
1957-ben Portugalidban észlelték, innen azonban 1958-ra sikertilt kiirtani. Az 1960-as
években Spanyolorszagban, Olaszorszagban és Franciaorszagban tobb jarvany is kitort,

azdta pedig Eurdpa szinte Osszes orszagaban el6fordult ASP jarvany, amelyeket a
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szardiniai és a Foldkozi-tenger kornyéki populaciok kivételével sikeriilt megfékezni. A
legujabb fert6zés 2007-ben Gruziabol indult. Magyarorszdg szomszédai koziil
Ukrajnaban 2012-ben, Lengyelorszagban 2014-ben mutattak ki elészor ASP-s diszno6t.
Hazéankban hivatalosan 2018 aprilis 21-én, Heves megyében regisztraltak az elsé afrikai
sertéspestises egyedet egy vaddisznoban (Bishop és mtsai., 2010; Carrillo, 2014; NEBIH,
2014; Mujibi és mtsai., 2018; NEBIH, 2018). A fertézés jelenleg is terjed, a NEBIH 2021
marcius 8-1 adatsora szerint Magyarorszagon 5148 bejelentés érkezett ASP-vel fert6zott
vaddisznokrol az elmult harom évben (NEBIH, 2021). AZ OIE (Organisation Mondiale
de la Santé Animale; Allategészségiigyi Vilagszervezet) adatai alapjan pedig az elmult 6t
évben Eurdpa-szerte kozel 30 000 vaddisznd és 1 383 372 hazi sertés hullott el a
megbetegedésben (1. tablazat)(OIE, 2020).

1. tablazat:
ASP eléfordulasok szama foldrészekre lebontva 2016-2020 kozott (OIE,
2020)
Hazi sertés Vaddiszné . .
Régi6 Gvani ] Osszes | Osszes
Kitorés | VoS | Eset | Veszteség | Kitorés Gyanis | £ ooy Veszteség | Kitorés | - eset
eset eset
Afrika 128 213795 | 61459 85539 128 | 61459
Azsia 9928 | 8107951 | 115309 | 6733791 631 1121 10559 | 116430
Eurépa | 4271 | 1859480 | 625269 | 1383372 | 17307 29513 21578 | 654782
Osszesen | 14327 | 10181226 | 802037 | 8202702 | 17938 0 30634 0 32265 | 832671

4.2.3 Szaporodasi jellemzok

A vaddisznd fajban tobbek altal leirt és igazolt megallapitas, hogy a kocék életkora
nagyban befolydsolja az alomszdmot. Tehat adott esetben ugyanakkora kiindulési
kocalétszam mellett is egy idésebb allomany ugyanannyi 1d6 alatt jobban gyarapodik,

mint egy fiatalabb (2. tablazat) (Nahlik és Sandor, 2004; Farag6, 2007).
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Kiilonb6z6 kora kocak atlagos alomszama (Néhlik és Sandor, 2004)

. tablazat:

Korosztalyok
Vizsgalatok
1 2 3 4-5 6-7 7-
Jezierski, 1977 1,00 3,40 4,00 5,00
Nahlik és Sandor, 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 hozzatartozik az is, hogy a vaddiszno nagyvadjaink koziil a leginkébb R stratégista

faj (13. abra), tehat egy jobb taplalék-ellatottsagn évben jelentésen tobb malac sziiletik,

mint egy gyengébb évben. (Nagy, 2004).
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13. abra: Kiilonbozé koru vaddisznok szaporulata az évek taplalék-ellatottsagatol

fiiggéen (Nagy, 2004)

A taplalékbazis fontossagat szamos kutatds megerdsiti. Taplalkozasa nagyrészt ndvényi
részekbdl all, de gerincteleneket €és elhullott allati tetemeket is fogyaszt. Jellemzden a
helyi adottsdgokhoz igazitja taplalkozasat, de a makkot és foldigilisztat preferalja
(Schley, 2003; Farago, 2007; Oja, 2017). Egy lengyel vizsgalatban egy nem vadaszott
teriileten az elhullas 61%-at okozta kozvetleniil az éhezés (Okarma és mtsai., 1995),
valamint a nagy makktermésii évek egyedszdmra gyakorolt hatasat is bizonyitottak (14.
abra) (Bieber és Ruf, 2005). Ugyanerre vezethet vissza Nahlik és munkatarsai (2013)
eredménye is, miszerint enyhe pozitiv korrelacidé van a kocak testméretei és tomege,

valamint a magzatok szama kozott.
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14. dbra: A makktermés vaddisznéopopulaciok novekedési ratajara gyakorolt

hatasa (Bieber és Ruf, 2005)

Ezen kiviil megfigyelések azt is mutatjak, hogy a vaddisznok napjainkban, vélhetéen a
felmelegedés hatasara hamarabb valnak ivarérett¢ ¢és kisebb a vemhesiilési kiiszob-
testtomegiik is, valamint szoros dsszefliggést mutattak ki a januari atlaghdmérséklet, a

vegetaciondvekedési index és a vaddisznok stirlisége kozott (Melis és mtsai., 2006).

4.2.4 Vaddiszno alfajok rovid jellemzése

A vaddiszn6 fajnak Trense (1989) szerint 25 alfaja 1étezik, melybdl Eurdpaban hét
talalhato meg: S. s. scrofa (Ny- és K-Europa északi fele), S.s. castilianus (Ibériai-
félsziget), S. s. barbarus (E-Afrika), S. s. majori (Olaszorszag), S. s. meridionalis
(Szardinia, Korzika), S. s. reiseri (Balkan-félsziget) és S. s. attila (Kozép- és Kelet-
Europa) (Farago, 2007). Més szakirodalmak 16-17-re teszik az alfajok szdmat, melyekbdl
aS.s.scrofa, aS.s. attilaés aS. s. meridionalis atfed a korabban hivatkozott irodalommal
(Albarella és mtsai., 2007; Groves és Grubb, 1993; Keuling és Leus, 2008). Az
alabbiakban az ujabb elkiilonitést vettiik alapul és fejtettiik ki bévebben Albarella és
mtsai. (2007) alapjan (3. tablazat):
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3. tablazat:

Vaddiszné alfajok alapveté jellemz6i (Albarella és mtsai., 2007)

Alfaj neve
(Sus scrofa Morfolégia Elterjedési teriilet
subsp.)
scrofa valtozatos méret, sotétbarna szin Ny-, & K-.Europa,
Albania(?)
meridionalis kis méret, vékony szdrzet, Kicsi serte orzika, S?a?dmla’
Andaltzia
algira hasonlé a scrofa-hoz, de kisebb E-Afrika
. . , K-Eur6patol
il n t, sarga h 1 sert , . ,
attila agy méret, sargas szin, hosszu serte Kazahszténig, Kaukézus
D-Kaukazustol Nilus-
lybicus kis méret, vilagos szin, serte szinte nincs deltdig, Torokorszagtol
Balkanig
y o . , K-Azsia, Tien-san
nigripes vilagos szin, fekete labak zsta, flien >a
hegylanc
sibiricus kis méret Mongolia, Transzbajkal
hatal ¢ k Gs $z06 | ,
suricus | singisorinke, myiron Fkete) certe svnte | K-Oroszorszds, Korea,
& > T1Yaro . EK-Kina
nincs
kis méret, rovid labak, sargésbarna szdrzet, , .
leucomystax . Japan szigetek
serte nincs
riukiuanus kis méret Ryukyu szigetek
taevanus kis méret, fekete szin Taiwan
moupinensis kis méret, rovid serte Kina, Vietnam
- ., . , . Irantol Indiai
davidi kis méret, vilagosbarna szin, hosszu serte ra’nto ) r}dla} &
Tadzsikisztan
. davidihoz hasonld, csikos hat, magas 1mal§1] at.(?l K Indigig,
cristatus koponva DK-Azsiatél Kra-
pony foldhidig
affinis cristatushoz hasonld, annal kisebb Sri Lanka
. ., . e , Malajzia, Ny-I 271
vittatus kis méret, rovid fej, valtozatos szin ala)zla y, ndonézia,
Szumatra
? egy darab koponya, ami eltér a tobbitdl Sri Lanka

A vaddiszno széleskortii elterjedése és alfajainak szama, valamint a hibridizaci6é miatt a

kromoszomaszama is valtozékony. Altalanossagban 36 kromoszomaval rendelkeznek,

szemben a hazi sertés 38 kromoszomajaval. Hibridjeik kozott 37-es szam is el6fordul,

ezen kivil egyes

teriileteken, példaul Torokorszagban,

Olaszorszagban, vagy

Lengyelorszagban olyan vaddisznok is megtalalhatoak, amelyeknek 38 kromoszdmédja

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

mtsai., 2003).

31



4.3 A vaddiszno okologiai hatasai
Egy populacion beliilli  vaddisznok létszam-meghatarozasanak legegyszeriibb

modelljében a kocak szamat szorozzak az atlagos felnevelt szaporulatszammal. Az
ujonnan sziiletett ndivart disznok a kovetkez6 évben mar fialhatnak (Bieber és Ruf, 2005,
Bihari és mtsai., 2007) a szaporulat szama pedig a koca koratdl és az é16hely mindségétol
fliggéen atlagosan 3-6 kozt alakul, azonban mar 12-es almokat is feljegyeztek (Szemethy,
2005). Egy elméleti kutatas modelljei szerint rossz koriilmények kozott is maximum
évente 15%-0s allomanycsokkenésre lehet szamitani, kozepes koriilmények kdzott 9%-
os novekedésre, idedlis koriilmények kozt pedig akar 63%-o0s éves novekedésre (Bieber

és Ruf, 2005)

Mivel a vaddiszn6 nagy testli, mindenevd, kondaban €10 faj, ezért szdmos masik fajra van

hatassal (15. abra).

predécio: kondaban €16 faj ”
4c10; préda:
- §§lrleiicsélék - farkas
- hullo - tigris
- i{gtfelmek - dingod
- tojas
- gerinctelenek
- haziallatok
¢l6helyi zavaras ’ o ¢élelem kompeticio

kommenzalizmus

madarakkal,
novényekkel

15. dbra: A vaddisznoé hatasa mas allatfajokra (Massei és Genov, 2004 nyoman)

Bar legtobbszor karokozasukkal keriilnek el6térbe, azonban ez a hatas lehet pozitiv is.
Taplalkozasukkal els6sorban a gerinctelenek (foldigiliszta, larvak) allomanyat
befolyasoljak, mely a fakat karositd rovarok esetében jelentdsen csokkenti azok fakban

okozott karat (Massei és Genov, 2004).
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Bolygatasaval a florat is befolyasolja. Tobb kutatas is megerdsiti, hogy bar a bolygatas a
helyi novényzet Osszetételének megvaltozasat okozhatja, és erdészeti szakkifejezésként
hasznalva valoban karositas, de 6kologiai definicioként nem egyenld azzal: ,,A bolygatas
barmilyen, id6ben viszonylagosan elkiiloniil esemény, amely megbontja az életk6zosség
vagy a populécio szerkezetét, megvaltoztatja a forrasok, az aljzat felhasznalhatosagat,
vagy a fizikai kornyezetet” (Matyas, 1996; Galhidy, 2008). Egy vizsgalat szerint turasa
utdn a novényi diverzitas elobb csokken, de utdna révid id6 alatt visszaall eredeti
allapotara, amivel végsé soron nem torténik karositas (Massei és Genov, 2004). Hazai
vizsgélatok szerint pedig egyes védett ndvényfajok koriili turdsra a ndvények
tdszamnoveléssel reagalnak, igy végsé soron a vaddisznd ezen ritka novények

,»szaporitasaban” segédkezik (Bir6 és mtsai., 2012).

4.4 A vaddiszn6 6konomiai hatasai
A vaddiszn6 jelentds bevételeket generald, ugyanakkor komoly anyagi karokat is okozo

vadfajunk. Ezen kett0ssége miatt a vaddisznoval valdé gazdalkodas tervezésébe is
szlikséges belekalkulalni az anyagi lehetOségeket és veszélyeket. Jelen fejezetben ezeket

az 6konomiai vonzatokat tekintjiik at.

4.4.1 A vaddiszno hasznositasabol szarmazo bevételek

4.4.1.1 Kozvetlen vadaszati bevételek

Magyarorszagi vaddszati bevételei pontosan nem elérhetéek, rdadasul a vaddiszno
vadaszatanak kiilonb6z6é modjai rendkiviil eltérd koltséggel jarnak, vadkarelharitd
vadaszaton akar ingyen is elejthetd, mig egy tobb napos nagyteritéki hajtas soran tobb
milli6, akér néhany tizmillio forint bevételt is generalhat a vadgazdalkodd. Az alabbi
tablazatot igy két jelentds online vadaszat-értékesitd honlap, a bookyourhunt.com és a
safariinternational.com oldalan elérhet6 ajanlatokbol allitottuk 6ssze Magyarorszagra és

a kornyez6 orszagokra (4. tablazat).

33



4. tablazat:

Vaddisznovadaszatok arai Magyarorszagon és a szomszédos orszagokban

(bookyourhunt.com és safariinternational.com)

, Min. |Napok | Egyéb | Max. | Napok | Egyéb .
Orszag ar (€) szé?na fgj):)k ar (€) szz’ﬁna fagj):)k Forras
gim,
Magyarorszag | 480 3 6z, | 3047 3 - bookyourhunt
muflon
gim, gim,
Szlovakia 680 5 dam, | 1140 5 dam, bookyourhunt
muflon muflon
725 3 - 1175 3 - bookyourhunt
Romania 600 2 - 3500 5 gim bookyourhunt
890 2 - 3490 2 - safariinternational
Horvatorszag | 1250 4 - 2000 3 - bookyourhunt
Horvatorszag | 1390 2 - - - - safariinternational
990 1 - - - - safariinternational
Csehorszag 480 1 - 2735 5 - bookyourhunt

trofea értéke alapjan fizetni (feliilbecslés).

4.4.1.2 Trofeavadaszathol szarmazo bevételek

A 2019-20-as idényben 5405 db vadkanagyart biraltak le, melynek tobb, mint harmada
(34,9%) érmet is kapott. (Csanyi és mtsai., 2021) Az érmes trofeak pontos szamarol és az
ebbdl szarmazo becsiilt minimum bevételrdl készitett tablazat alabb lathaté (5. tablazat).
A szamitas azonban mindenképp csak becslésnek tekinthetd, mivel egyrészt az arat az
elérhetd legolcsobb arlista alapjan allitottam Ossze (alulbecslés), ugyanakkor tagi

vadaszat, vagy vadkarelharitas soran elejtett kan trofeaja utan nem minden esetben kell a

5. tabldzat:

A 2019-ben elejtett érmes vadkan trofeak megoszlasa és az ebbdl szarmazo

becsiilt minimum bevételek (Csanyi és mtsai., 2021 nyoman)

Ev: 2019 Db Min. cm | Min. ar (Ft) | Ossz. ar (Ft)
Bronz 1098 18 155 000 170 190 000
Eziist 545 20 240 000 130 800 000
Arany 241 22 350 000 84 350 000

Osszesen 1884 - - 385 340 000
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4.41.3 A vaddisznohus jellemzoi és az ebbol szarmazo bevételek

A vaddiszn6 husa mas vadhtisokhoz viszonyitva kedvezd aru, prémium kategorias termék

(Bodnarné és mtsai, 2009). A hazi sertésével Osszevetve a vaddisznohus kedvezébb

beltartalmi értékekkel bir (6. tablazat), valamint textaraja is Kifejezettebb. Ezzel szemben

kisebb zsirtartalma miatt a hlis szdrazabb, kezelése nehezebb (16. dbra), ami elriaszthatja

a vasarlokat (Sales és Kotrba, 2013).

6.

tablazat:

A vaddisznohiis makronutriens-aranyanak osszehasonlitasa hazi diszné

husaval (Ivanovic és mtsai., 2021, Marsico és mtsai., 2007, Voros, 2009)

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

, Fehérje | Zsir | Szénhidrat | Nedvessé Hamu .

Testrész % J % % % g % pH | Referencia
. .| teljes Voros,
Vaddiszné test 26 5 0,4 - - - 2009
Hazi teljes Voros,
sertés test 16 22,5 0.6 ) ) ) 2009

Ivanovic és
Vaddiszné | Kkaraj 233A |176a - 73,56 0,86a | 6,06a mtsai.,
2021

Ivanovic és
Landrace karaj 212B |383b - 73,51 1,17b,A | 6,36 b mtsai.,
2021

Ivanovic és
Yorkshire | Karaj 21,8 AB | 2,53 a - 74,31 1,09B | 6,43b mtsai.,
2021

Marsico és
Vaddiszné | Karaj 25,87 A |155A - 705 A 1,23A | 6,35 mtsai.,
2007)

Vaddiszné . MarSiC.o és
(nevelt) karaj 225B 2A - 73,41 B 1,3A 6,41 mtsai.,
2007)

Hibrid . Marsico és
(nevelt) karaj 22,24B [2,15A - 73,65 Bb 1,27 A |6,61A mtsai.,
2007)

Hézi _ Marsic_o és
, karaj 21,35B [4,56B - 71,37a 0,86B |6,04B| mtsai.,
sertés 2007)
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16. dbra: A vaddisznohis néhiany paraméterének 6sszehasonlitasa Yorkshire,

illetve keresztezett fajta hisaval (Sales és Kotba, 2013)

Az imént emlitett pozitiv tulajdonsigainak, nagy allomanyméretének és atlagos
testtomegének koszonhetden a vaddisznd hiisa 2016-ban a teljes vadhus-eldallitas 50%-
at adta (Csanyi és mtsai., 2017). Részben a his mindsége és ara, részben a hazi sertéssel
valé konnyl hibridizacidja miatt a vaddisznohtis hamisitasa és éldallatként, vagy

termékként valo értékesitése is megjelent (Mayer és Hochegger, 2011).

4.4.2 A vaddiszné betegségeli

A vaddisznok betegségek terjesztésében is szerepet jatszanak. Mivel a hazi sertéssel egy
fajba tartoznak, ezért betegségeik is kozosek. Ruiz-Fons és munkatarsai (2008) 13-féle f6
patogént emeltek ki, melyek a disznokat megbetegithetik, ezek kozil a
legveszélyesebbnek a klasszikus sertéspestist és az afrikai sertéspestist tartjak, melyet
majdnem 50%-ban a vaddisznokkal valo interakciok okoztak és az 1990-es években az
Eurépai Union (EU) beliil 13, évekig tartd jarvanyt okozott (Laddomada, 2000). Mindkét
betegséget virusok okozzak, a klasszikus sertéspestis korokozoja a Pestivirus C, mig az
afrikai sertéspestisé az Astivirus. A két betegség lefolyasa és tiinetei annyira hasonloak,
hogy csak laboratoriumi vizsgalattal lehet megallapitani annak okozogjat. A fertdzott
egyed lazas, végtagjai gyengék, megfigyelhetd étvagytalansag, hasmenés, vemhes kocak
esetében vetélés. Elérehaladott stadiumban idegrendszeri tiineteket, akar bénulést is okoz,
a borfelszinen, valamint a szervekben (elsGsorban vese, 1ép) testszerte eléfordulod
pontszerl vérzések jelennek meg. Mindkét virus altaldban 3-4 hét alatt az allat elhullasat

okozza. Habar a sertéspestis-virusok emberre nem veszélyesek, de virulencidjuk és
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ellenalloképességiik miatt bejelentési kotelezettség ala tartoznak (Felfolding, 2019, OIE,
2020). A vaddisznd egyes betegségeire az ember is fogékony, ezeket zoondzisnak
nevezziik. Egy lengyel vizsgéilatban a vaddisznok tobb, mint 10%-a volt fertdzott
valamelyik Leptospira csaladba tartozé baktériumtoérzzsel. Ugyanez az arany
Portugaliaban akar 66% is lehet (Vale-Goncalves és mtsai., 2015). A Leptospira-fertozott
egyed egész ¢életében vizeletével {iriti a baktériumokat, melyek a kotohartyan,
nyalkahartyan, vagy a bor sériilésein keresztiil jutnak be az emberi szervezetbe, majd a
majban szaporodni kezdenek. A betegség 1-2 hetes lappangas utdn robbanasszeriien
alakul ki, els6sorban a majat és vesét karositja, és fajtajatol fliggéen 1-20%-ban halalos.
Legtobbszor a kukoricat cimerezd munkésok betegednek meg benne, de az elejtett vadat
kezeld személyekre is veszélyes lehet (Tulassay, 2010; Zmudzki és mtsai., 2016; HTTP1,
2017). Fébb zoonozisai kozé tartozik még a trichinellozis, amelyet egy vékonybélben €16
fonalféreg, a Trichinella spiralis okoz, valamint a Hepatitis E virus. A trichinell6zis soran
a vékonybél a benne €16skodo férgek és azok toxinjai miatt begyullad, ezen kiviil a larvak
a vérarammal az izomszovetekhez jutnak és ott betokozddnak. Izomfijdalmat és
bélpanaszokat okoz, akar halélos is lehet (Beregi, 2011). A Hepatitis E korokozoi a
Hepeviridae csaladba tartozo virusok kozé tartoznak. A virus elsésorban a majban
szaporodik, majkarosodast okozhat, azonban csak nagyon ritka esetben halalos, ennek
ellenére bejelentési kotelezettség ald tartozd betegség. Egy lengyel vizsgalatban 470
vaddisznd maj-és vérmintabol 57 esetben taldltak Hepatitis E RNS-t (12,1%) és 232
esetben antitesteket, ami azt jelenti, hogy a disznok 50%-a korabban atesett a Hepatitis E
fertézésen (Kozyra és mtsai., 2020). Angliaban és tobb mas orszagban is mara
megszokotta valt a varosokhoz szokott vaddiszn6 kanok betorése és hazi diszn6 kocakkal
vald parzasa, ami a lehetséges fertzési forrdson kiviil az infrastruktiraban is anyagi kart

okozott (Goulding és mtsai., 1998).

4.4.3 A vaddiszno kartétele

A vaddiszn6 tlrasaval jelentds mezdgazdasagi €és erdei karokat képes okozni. Egyik
preferalt elesége a makk, amin keresztil az erdészeti felijitasokat tamadja.
Mezdgazdasagi termények koziil a kukoricat, gabonaféléket fogyasztja eldszeretettel,
ezekre rdadasul vetéskor és érésben is rajar, igy a gazdalkodd szdmara kettds kar
keletkezik. Csak Magyarorszagon 2020-ban 2 milliard 300 milli6 forintnyi
mezdgazdasagi és tobb, mint 100 millié forint erdészeti vadkart fizettek ki. Ugyan ez a

mennyiség nem irhatd kizarolag a vaddisznd szdmlajara, de taplalkozasa, testmérete,
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szokasai (turads) és allomanymérete miatt az egyik legjelentdsebb mezdgazdasagi
karokozoként tartjdk szdmon. Mindez annak ellenére igaz, hogy tobb kutatasban is
negativ preferenciat mutattak ki a mez6gazdasagi tablakra vonatkozodan (17. abra), az
erdok melletti 50-100 méteres savot kivéve (Csanyi és mtsai, 2020; Faragd és mtsai.,

2007; Sarwar, 2019; Schley és mtsai., 2008; Thurfjell és mtsai., 2009).
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17. abra: A vaddiszné éléhely-preferenciaja évszakokra bontva (Thurfjell és mtsai.,
2009). Jelmagyarazat: mg: mezdgazdasagi teriiletek, nyilt: nyilt teriilet, tiilevelii:

tileveli erdd, lombos: lombos erdo

A mez6gazdasagi karokozason kiviil a vaddisznok kozlekedési baleseteket is okozhatnak.
Ezekben az esetekben vadban, emberi javakban is kar keletkezik, valamint akar
emberéletekbe is keriilhet. Kutatdsok szerint a populacidé 0,5-5%-a eshet aldozatul
eliitéseknek. Magyarorszagon ez a szam 2019-ben 627 egyed volt, atlagosan éves szinten
0,5-0,7% kortil alakul (Bruiderink és mtsai., 1996; Csanyi ¢s mtsai, 2020; Goulding és

mtsai., 1998; Kociolek és mtsai., 2007; Scandura és mtsai., 2011a). Ezen feliil a
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vaddisznok a varosi élethez is adaptalodnak. Vilagszerte egyre tobb kisvarosban, s6t akar
tobb millios févarosok (koztiik Budapest) periféridgjan is lehet mar vaddisznoval
talalkozni. Ezek az egyedek a kertek felturasan til fokozott veszéllyel jarnak, mivel
emberi ¢l6helyeken jarnak at. Egyes egyedek olyannyira megtalaltak a sziikségeleteik
kielégitésé¢hez sziikséges teriiletet, hogy mar ki se jarnak a varos hatarain, illetve tobb
vizsgalat szerint is a varosi vaddisznok genetikailag elkiilonithetéek vadon €16 tarsaiktol

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

Kérokozasa ellen vilagszerte kiillonb6z6
modon kiizdenek. A vadkar
csokkentésére tobbféle modszer s
rendelkezésre  all:  Amerikdban a
rendkiviil nagy 1étszamu, elvadult,
hibridizalt allomanyok miatt szelektiv

mérgezéssel (Lapidge és mtsai., 2012),

illetve GPS-el jelolt ,,Judas” diszno altal Manage the Damage

Stop Feral Swine

segitett  helikopterbdl — gépfegyverrel

torténd  irtassal védekeznek ellene. 18. abra: az USDA disznokezelési
Ezekre a tevékenységekre nem is csoportjanak logoja
vadaszatkeént, hanem kartevGirtasként A szoveg jelentése: kezeld a karokozast,
(pest control) hivatkoznak (18. abra). allitsd meg az elvadult diszn6t

Néhany, hazankban tiltott modszer
hatékonysagat Anglidban is vizsgaltak
(Goulding és mtsai.,, 1998; Mayer és
Brisbin, 2009).

Eurdpaban az intenziv vadaszat, eltereld etetés, valamint az érzékeny teriiletek elkeritése
a bevett szokds. Leginkabb ezek egyidejli alkalmazédsa nyujt megoldast, bar a kisebb
allomanyméret nem jelent feltétlentil kisebb mértékii karokozast (Geisser és Reyer, 2004;
Bleier, 2004; USDA, 2020). Ennek lehetséges magyarazata, hogy igy hoztak az allomanyt
az 6kondmiai eltartoképesség azon szintjére, ahol a minimalis hatas érvényesiil, valamint

a bolygatott, intenziven vadéaszott allomany a stressz miatt a taplalékot gyengébben
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hasznositja, igy ugyanannyi egyed sokkal tobb ragaskart okozhat, amennyiben nincs
megfeleld nyugalma (Csanyi és Majzinger, 2007; Horn és mtsai., 2011). Egy svajci
tanulmanyban is a koradbban ismertetett harom modszer kombinécidjat alkalmaztak 44
vadaszteriileten. Eredményeik szerint csak a vadéaszat nyujtott megoldast a problémara,
de csak abban az esetben, ha elsdsorban a ndstények létszamat csokkentik, mivel a
szaporulat szamat a ndstények szdma hatdrozza meg, valamint a hatékony
allomanycsokkentéshez sziikséges a torzsallomany 150-250%-at elejteni az élohely és a
kocak kordsszetételének fliggvényében (Nagy, 2004; Ebert és mtsai., 2012). Az etetés és
a keritések épitése komoly anyagi befektetést is igényel, ami nem tériil meg, rdadasul a
keritések felhuzasa a karokozast csak mas teriiletre viszi at, hiszen a vaddiszno a szamara
elérhetd egyéb teriileteken kénytelen megtalalni taplalékat (Geisser és Reyer, 2004).
Hazai vizsgalatokban azt is kimutattak, hogy a vaddiszné ugyan fogyasztja a kukoricat,
de annak tOmegaranya joval kevesebb, mint a megjelenési gyakorisaga, tehat
kiilonosebben nem keresi a kukoricat, amennyiben egyéb energiadis taplalék is
rendelkezésére all (Heltai és mtsai., 2016). Mas tertileteken a kukoricafoldek tobb, mint
50%-aban okozott kart, atlagosan a termés 6,7%-at pusztitottak el, buzanal pedig a tablak
30%-4aba mentek bele és 3%-nyi kart okoztak (Brooks és mtsai., 1989). Osszességében
megallapithatd, hogy a vaddisznd szamara sziikséges legalabb egy energiadus taplalékfaj
jelenléte, mint a tolgyek (makk), kukorica, vagy buzafélék. Ezek azonban legtobbszor
emberi kezelés alatt allnak, igy ahol a vaddiszné megjelenik, ott szdmitani kell a

karokozasara is (Schley és Roper, 2003).

Mivel hazankban a vaddiszn6 az egyik f6 vadkarokoz6 nagyvadunk, igy esetiikben is volt
(helyenként jelenleg is van) allomanycsokkentési program, ami szintén negativan
befolyasolja a vaddisznok létszdmat. Ez azonban a gyakorlatban ritkan sikeres, mivel a
hatékony 4llomanyszabdlyozashoz a torzsallomany minimum 150%-4t kellene
hasznositani, amiben a malacok és siildok aranya 80% lenne (Nagy, 2004). Ezeket a

szdmokat azonban még napjainkban sem éri el a hasznositas.

Erdekesség, hogy habar Eurépaban az évtizedek soran a vadaszok 1étszama folyamatosan
csokken, az elejtett vaddisznok szama novekvo tendenciat mutat, vagyis egyre kevesebb
vadasz egyre tobb vaddisznot ejt el. Ennek ellenére a vaddisznok 1étszama az ASP
megjelenése elott még igy is novekedett, tehat a vadadszat biztosan mérsékli, de
lényegesen nem befolyasolja a vaddisznok létszam-novekedési trendjét. Az afrikai

sertéspestis megjelenése 6ta a vaddisznok 1étszdma hazénkban szobeli informacidk és a
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hivatalos adatok alapjan is egyarant csokken. A populacié stirliség-csokkentése miatt a
vadasztarsasagok egy részénél a hobbivadaszokat azzal is motivaljak, hogy a vaddisznok
esetében elengedik a kilovési és trofeadijat, valamint az egészséges egyedek husa
ingyenesen, vagy rendkiviil alacsony aron elvihetd. Magyarorszagon a vadaszok 1étszama
az eurdpai trenddel szemben lassu novekvo tendenciat mutat (19. abra). (Csanyi és mtsai.,

2020; Massei és mtsai., 2014).
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19. dbra: A vadaszok létszama néhany kozép-, és kelet-europai orszagban (Massei

¢és mtsai., 2014)

4.5 A vaddisznok azonositasara hasznalt modszerek

451 Anatémiai és morfometriai modszerek

Ezek a vizsgalatok a legkdnnyebben elvégezhetd és legolcsobb modszerek kozé
tartoznak, azonban hasznalhat6saguk limitalt, napjainkra kissé talhaladott. Jelenleg féleg
olyan esetekben hasznaljak, amikor nincs lehetdség DNS kinyerésére, példaul régészeti
leletek kapcsan. Ez a mddszer hasznos lehet a fajok terjedésének, illetve haziasitasanak
meghatarozasara (Vigne és mtsai., 2009; Arif és mtsai., 2011). Hasonldé modszerekkel a
vaddisznok M2 ¢és M3 fogat vizsgalva arra a kdvetkeztetésre jutottak, hogy bar nem lehet
egyértelmiien megallapitani a méretekbdl az egyed ¢€ldhelyét, azonban délrdl északra,

illetve nyugatrol-keletre a disznok atlagos méretei novekednek (Albarella és mtsai.,
2009).
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45.2 Genetikai médszerek

A vaddiszné allomanyok mindségének és genetikai variabilitdsanak megdrzéséhez
feltétleniil sziikséges a populaciok genetikai feltérképezése, az allomanyokon beliili
alléldiverzitds, a populaciok kozti genetikai kiilonbségek €és a populaciok kozti
génaramlds megallapitdsa. (Forman ¢és Deblinger, 2000). A fertézések soran egyes,
rezisztens géneket hordozd egyedek eldnybe keriilhetnek a populdcion beliili tobbi
egyedhez képest, tobbek kozott ezért is fontos az allomanyok megfeleld genetikai
diverzitasa. Egy franciaorszagi sertéspestis jarvany nyoman kimutattdk, hogy a 42
vizsgalt lokuszbdl négyben valtozott az allélfrekvencia, ezek koziil is a PGM-2 lokusz
esetében extrém szignifikans szinten ndvekedett a 113 bp hosszu allél jelenléte a 100 bp-
s allél rovasara (Lang és mtsai., 2000). Ezt a tudast hasznositva kdnnyebben megorizhetd
a biodiverzitas, valamint jobban fel lehet késziilni az esetleges vis maior események

kezelésére.

4.5.2.1 Vaddiszno fajon végzett molekuldris genetikai vizsgalatokhoz sziikséges
mintavételi lehetdségek

A mintagyjtésre lehetéség van nem-invaziv modszerek alkalmazasaval is. Ennek nagy
elénye, hogy nem sziikséges az allatokat elejteni, csapdaba ejteni, vagy akar talalkozni
veliik, hiszen manapsag mar néhany szdérszalbol, hullatékbol, vagy nyalbdl is végezhetd
genetikai analizis, igy példaul védett, vagy ritka fajoknal jol alkalmazhaté metddus
(Taberlet és mtsai., 1999). Azonban ez a moddszer kevésbé biztonsagos, mivel
eléfordulhat, hogy tobb egyed szdrszélait gyljtjiikk 6ssze €s kezeljiik egyben, valamint
leirdsok és sajat tapasztalatok szerint is a sz6rbdl, nyalbol, hullatékbol kinyerhetd DNS
mindsége is gyengébb, mint az izomszovetbdl kaphatéé (Ghatak és mtsai., 2013). Ezért
egy olyan nagy létszdmban vadaszott faj, mint a vaddiszno esetében legcélszeriibb a
mintat izomszovetbdl venni. A hullaték-elemzés szintén elterjedt, viszonylag j6 genetikai
modszer, azonban hatranyai koz¢é tartozik, hogy egy egyedet tobbszor is
megmintazhatunk (ez a populacid struktiraja szempontjabol torzitast okoz, illetve az
azonos genotipusok kizarasa esetén id6 és pénz vész karba), valamint vaddisznonal
dogevése miatt el6fordulhat, hogy hazi disznét, vagy akér vaddisznét fogyasztott (Farago,
2007). Németorszagban egy vizsgalatban 515 gyljtott hullatékbol 244 esetben sikertilt
DNS-t izolalni, ami 149 egyedhez tartozott, volt olyan egyed, amit hatszor mintaztak meg

(Ebert és mtsai., 2012).
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4.5.2.2 DNS szekvenadlds fajazonositiashoz

A DNS ,,vonalkod” mddszer hasznalata fajok kozotti elkiilonitésre alkalmas. A folyamat
alapja, hogy szekvenaldssal olyan DNS szakaszt kell talalni, amely az adott fajra
jellemzd, monomorf, azonban fajok kozott eltérd. Hatranya, hogy mivel egy lokuszt
vizsgal, ezért a keresztezodések esetében nem alkalmazhat6. Ezen kiviil az eredményt
befolyasolja a referencia-adatbazis mindsége is, ami miatt atlagosan 17%-0S
félrediagnosztizalast talaltak. Tovabb bonyolitja a detektalast, hogy a vaddiszno és a hazi
sertés egy fajba tartozik, igy esetliinkben csupan arra hasznalhat6é, hogy valoban

disznémintarél van-e sz6 (Valentini és mtsai., 2008).

4.5.2.3 Mitokondridlis modszerek terjedés és leszarmazas-vizsgalatokhoz

A mitokondrialis DNS csak anyai 4gon 6roklédik, igy az anyai leszarmazasi vonalak
megallapitdsaban nyujthatnak segitséget. Ezzel a mddszerrel viszonylag konnyen és
olcson megallapithatdéak a nagy teriiletekre jellemzdé haplocsoportok €s haplotipusok
(Alves és mtsai., 2010; Fang és Andersson, 2006; Kusza és mtsai., 2014). A vaddisznokat érint6
hatasokkal kapcsolatos vizsgalatok koziil egy, a balkéni régiot, mint jégkorszaki
refugiumot vizsgalo kutatasban 200 vaddiszn6 mitokondrialis DNS-ét vetették dssze 791
GenBankbodl letoltdtt D-loop szekvencidaval. Az eurdpai 94 haplotipusbol a balkani
mintakban 68-at taldltak meg a kelet-eurdpai kladbol és a kis-azsiai kladbol, melyek koziil
62 csak a Balkanon fordul el6é (Alexandri és mtsai., 2012). Egy masik, Kozép-Europat is
magaba foglalo vizsgalatban 26 haplotipust talaltak, koztiik 14 kordbban nem leirtat is,
valamint arra az eredményre jutottak, hogy a vaddisznok utolsé expanzidja 18-80 ezer
évvel ezelGtt tortént, tehat az utolso jégkorszak hatassal lehetett az elterjedési teriileteikre
(Scandura és mtsai., 2008). Sokszor az ember is segiti a fajok, igy a vaddiszno térnyerését
akar orszaghatarokon keresztiil is, a holocén kezdetekor (kb. 12 000 éve) mar telepitették
tobbek kozott Ciprusra (Vigne €s mtsai., 2009). Ezeket az elmult szdzad kivételével csak
ritkan jegyezték fel, igy a vizsgalatok néha egészen meglepd eredményeket hoznak. T6bb
kutatas is kimutatta példaul Azsiara jellemzé vaddiszné, vagy hazi sertés haplotipusok
jelenlétét Eurdpan beliil, Luxemburgban példaul a vaddisznok majdnem harmadanak
mMtDNS-e azsiai haplotipust (Frantz és mtsai., 2013), a Balkanon is tobb esetben talaltak
a helyi haplocsoportbdl kilogd egyedeket (Alexandri és mtsai., 2012; Velickovic és
mtsai., 2014). Azsidban, Iran északi részén is kimutattak olyan zodndkat, ahol
megtalalhatoak eurdpai és azsiai haplotipusok is, tehat a teriileten a két csoport keveredik

(Khalilzadeh és mtsai., 2016).
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4.5.2.4 Mikroszatellita modszerek populdaciogenetikai és egyedazonositds-
vizsgdlatokhoz

A mikroszatellita markerek olyan DNS szakaszok, melyekben 4altaldban 5-40-szer
1smétlodé 1-6 (mas forrasok szerint 1-4) bazis hosszusagl szakaszok talalhatoak.
Amennyiben ez a rész eléggé variabilis, ugy PCR amplifikécio segitségével lehetdség
nyilik akar egyedszintli elkiilonitésre is (Selkoe és Toonen, 2006; Balint, 2010; Abdul-
Muneer, 2014). Tovabbi eldnyei, hogy rovid, 100-400 (altalaban 100-300) bazispar
hosszusagu DNS szakaszt amplifikalunk, tehat a régebbi, jobban fragmentalt DNS-bdl is
nagyobb valdszintséggel sikeriil informaciot kinyerni. Mivel a kiilonb6z6 primerek jol
multiplexelhetéek, ezért egyidejii hasznalatukkal tovabbi koltségeket lehet csokkenteni
(Behl és mtsai.,, 2002; Senan ¢és mtsai., 2014). A mikroszatellitak alkalmazasanak
hatranyait is figyelembe kell venni azok alkalmazéasakor. Egy primerszett tervezéséhez
megfeleld méretli referencia-adatbazis létrehozasa sziikséges, mely iddigényes ¢és
koltséges. Mivel a primer tapadasi helyének minden esetben azonosnak kell lennie, ezért
a fejlesztett primerek legtobbszor faj-, vagy fajtaspecifikusak, igy szinte minden fajhoz
(és néhany esetben fajtdkhoz is) 0j primerszett tervezésére van sziikség (Selkoe és
Toonen, 2006; Arif és mtsai., 2011), melyet azutan optimalizalni is sziikséges (Senan és
mtsai., 2014). Tovabba egy erds allomanycsokkenés utani palacknyak-hatas miatt rovid
1d6 alatt is nagy kiilonbségek jelentkezhetnek, amik nem feltétlen felelnek meg a valddi,
biologiai szempontbol is fontos genetikai tdvolsadgnak, illetve a homoplazia jelensége is
torzithat. Szerencsére ennek kikiiszobolésére rendelkezésiinkre allnak olyan fiiggvények,
amelyek ezt a kérdést eldontik, tobbek kozt a vart és észlelt heterozigozitas kapcsolatanak
vizsgalataval, valamint tobb primer tesztelése és kozos értekelése is megoldast jelenthet
(Hedrick, 1999, Selkoe és Toonen, 2006; Hoshino és mtsai., 2012). Mindezek ellenére
egy helyesen kifejlesztett és Gsszerakott mikroszatellita markerszett ar-érték aranyban az
egyik legjobb valasztas, nem véletlen, hogy az elmult 6t évben majdnem 5 000 szakcikk
sziiletett, amiben ezt a metddust hasznaljadk (Hoshino ¢és mitsai.,, 2012). Raadasul
vaddisznd esetében a markerfejlesztést nagyban megkonnyiti, hogy 2012 6ta t6bb diszno

referencia-genom is rendelkezésiinkre all (Groenen és mtsai., 2012; Groenen, 2016).

A populaciok elkiilonitéséhez mar STR markerekre van sziikség, mivel a mitokondriélis
DNS mutacios rataja meglehetésen alacsony (Balint, 2010), ezzel szemben az STR-ek
joval magasabb polimorfizmust mutatnak, amivel a genetikai struktirat pontosabban meg
lehet allapitani. Ezt bizonyitotta egy dzsiai vaddisznokkal foglalkozé kutatés is, ahol a

korabbi, mtDNS-re alapozott kutatdsok nem tudtak strukturaltsagot kimutatni, azonban
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STR markerekkel lokalis és regionalis szinten is sikeriilt kiilonbségeket kimutatni (Randi,
1995; Choi és mtsai., 2014). A vaddisznok egyéni genotipizalasa optimalis esetben mar
4 mikroszatellita marker és az ivarmeghatarozé marker segitségével lehetséges, azonban
a cikk szerz6i kiemelték, hogy kozeli rokonokat vizsgaltak, valamint a hasznalt
markerektdl is fligg az eredmény (Kolodziej és mtsai., 2011). A gyakorlatban altalaban
11-14 markert hasznalnak a kutatas céljatol, a vizsgalt egyedektol és a megengedett
hibahatartol fliggéen, mivel ennyi markerrel mar 97-100%-o0s biztonsaggal tudjak az
egyedeket genotipizalni (Caratti és mtsai., 2011; Lin és mtsai., 2014). A sziil6-utdéd
kapcsolatot egy Magyarorszagot is érintd vizsgalatban 14 optimalizalt mikroszatellit
segitségével sikertilt 100%-os biztonsaggal megallapitani (Costa és mtsai., 2012). A
mikroszatellita gentikai vizsgalatok felhaszalhat6ak ezen kiviil vad-gépjarmi {itkozés
bizonyitasara, vadorzas esetén, illetve az ¢lelmiszeriparban a hiis nyomonkdvetésére is

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

4.5.2.5 A hibridizdacio megdllapitisara alkalmas modszerek

Mivel a hazi sertést kb. 9 ezer éve domesztikaltak a vaddisznobol, ezért még napjainkban
is képesek hibridizalodni. A vaddiszn6 és hazi sertés elkiilonitése nem lehetséges a
mitokondrialis DNS Avall enzimmel mar képes a vaddisznoét és a hazi sertést elvalasztani
egymastol, akar fogyasztasra elokészitett husok esetében is (Sales és Kotrba, 2013). A
vaddisznd-mangalica elvalasztashoz nagy konnyebbséget jelent, hogy a hdrom mangalica
fajta teljes genomja mar meghatarozasra kertilt, ami alapjan fajtaclkiilonité SNP-ket is
talaltak (Zsolnai és mtsai., 2013).

A balkani vaddisznok genomjaban akar tobb, mint 10% hazi sertésre jellemzd génekkel
rendelkezd egyedeket is kimutattak, de Europa-szerte egyarant talalhatéak hibridek.
Magyarorszag 14 mintazott vaddiszn6jabol ugyan egy sem volt hibrid, de a kis mintaszam
megtévesztd lehet és a Karpat-medence tobbi orszagdbol Romaénidban is taldltak
hibrideket, ami a tiszta vaddiszndalloméanyokat fenyegetd veszélyforras (Giuffra és
mtsai., 2000; Arif és mtsai., 2011, lacolina és mtsai., 2018). Természetes koriilmények
kozott a hibrid egyedek aranya viszonylag alacsony, azonban kertekben magasabb
aranyban taldlhatdéak hibrid egyedek, melyek az &llomany genetikai struktarajat
befolyasolhatjdk (Scandura és mitsai., 2011). A hibridizaltsdgot szintén tobbféle
modszerrel vizsgaltdk, példaul a korabban mar hivatkozott északnyugat-europai

vaddisznokkal foglalkoz6 kutatasban hazi disznok SNP-it keresték vaddisznokban.
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Eredményeik szerint a vaddisznok kozel 10%-aban megtalalhatd volt hazi diszné SNP,
rdadasul két hazi disznd haplotipusbol. Ebbdl arra kovetkeztettek, hogy a keresztezddés
tobb id6épontban, tobb fajtaval is megtortént (Giuffra és mtsai., 2000; Goedbloed és
mtsai., 2012). Hasonl6 eredményre jutottak egy atfogd, 66 fajtara kiterjedd vizsgalatban
is, ahol a mitokondridlis DNS citokrom-b génjének hipervariabilis D-loop régioja
2006). Ugyanezt a modszert egészitették ki a szérmeszin-kédolo MCI1R (melanocortin 1
receptor) gén vizsgalataval és 14 markert tartalmaz6 mikroszatellita-analizissel egy belga,
luxemburgi ¢és németorszagi vaddisznok hibridizaltsagat kutatdé vizsgalatban.
Eredményeik szerint a vaddisznok 6tdde az azsiai haplocsoportba tartozik, valamint nyolc
esetben (1,2%) talaltak erdsen hibridgyanus egyedet, tovabbi 9 esetben (1,3%) pedig
kozepesen hibridgyanust, valamint 25 vaddiszndt nem sikeriilt egyértelmiien a tiszta
vaddisznok kozé sorolni (Frantz és mtsai., 2013) Az MCI1R gén azonban nem minden
esetben ad megbizhatdé eredményt. Az STR markerek eredményeivel 6sszehasonlitva
megallapitottak, hogy a vaddisznok 6%-aban is hazi sertés specifikus MCIR allél
talalhato, igy annak haszndlata 6nmagaban félrediagnosztizalashoz vezethet (Rebala és
mtsai., 2016). Egy masik, szintén hibridizacié megallapitasara haszalt gén, az NR6A1
(nuclear receptor subfamily 6 group A member 1) allélvaltozatait hasznaltdk mind
torvényszéki, mind élelmiszeripari felhasznalasra. Elébbiben ismert hibrideken a
korabban mar targyalt MCIR génel kozosen alkalmazva érték el a legjobb eredményeket,
20/21 hibrid helyes besorolasaval (Lorenzini és mtsai., 2020), mig utobbiban kétféle
modszer (single plex valésideji PCR (RT-PCR) ¢és duplex RT-PCR) kozos
alkalmazasaval sikeriilt elérniiik 91,5%-0s helyes besorolast (Kaltenbrunner és mtsai.,
2019). Velickovic és mtsai (2014) vojvodinai vizsgalatukban 11 tetranukleotid
mikroszatellita marker segitségével mérték a hibridizaltsagot, majd a kapott adatokat a
Structure 2.3.3 program segitségével elemezték ki. Eredményeik szerint a 63
vaddisznobol minddssze kettd bizonyult hibridnek (vélhetden F1), ezen kiviil a program
egyértelmiien elvalasztotta a vaddisznokat a hézi sertésektdl. Természetesen a
markerszdmok novelésével az eredmények pontossaga is novekszik, bar nem egyenes
aranyossaggal, igy a felmeriil6é koltségeket mindig sziikséges a raforditas-haszon elve
alapjan is vizsgalni. Egy japan kutatasban 52 mikroszatellita lokuszra vizsgaltdk le a
Fukushima kornyéki vaddisznéallomany 8 egyedét, ami a 2011-es atomreaktor-
katasztrofa utan az elszabadult hazi sertésekkel hibridizalodott. Az egyedeket 10 hazi

sertéssel €s 13 korabban elejtett vaddiszno mintdval hasonlitottdk 6ssze. Az 52 markerbol
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végiil 32-t haszaltak fel, mivel a tobbi 20 marker amplifikacidja csak alacsony
szazalékban volt sikeres. Eredményeik alapjan 68 kozos allélt kaptak a csoportok kozott,
melynek kozel harmada (21) csak a fukushimai katasztréfa utani idészakban volt

kimutathat6 a vaddisznokban (Anderson és mtsai., 2020).

1. kép: Fl-es vaddiszné x vietnami csiingéhasa diszno-hibrid (sajat foto)
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5 ANYAG ES MODSZEREK

5.1 Mintavétel

5.1.1 Vaddiszné mintak

Kutatasunkhoz Magyarorszag teljes teriiletérél (n=470), valamint a kornyez6
orszagokbdl (Roménia n=5, Horvatorszdg n=4, Szlovakia n=4) gyiijtottiink vaddiszno
izomszovet- (n=423) és szérmintakat (n=63). Mivel a vaddiszno hazankban egész évben
legalisan vadaszhato, ezért hivatasos- és sportvadaszoktol kértiink elejtés utan mintat,
valamint mas intézmények Kkutatoitol is érkezett szér és izolalt DNS. Ezen kiviil
vadfeldolgozo cégekhez (Oreglaki Vadfeldolgozo Kft., Villanyi-Vad Kft., és Sarrét-Vad
Kft.) latogattam el, ahol egyszerre nagy mennyiségben, az orszag jelentds részét lefedd
mintaszettet tudtam begylijteni. A mintdkat egyedi azonositdval ellatott, Iml ethanolt
tartalmazo 2ml-es eppendorf csovekben (izomszovet), illetve nylon zacskokban (szor)
taroltam. Az azonositohoz rendeltiik papiron az elejtés pontos globalis helymeghatarozo
rendszer-béli (GPS) koordinatait, vagy ennek hianyaban az elejtés teriiletén illetékes
vadgazdalkodasi egység (VGE) kodszamat, az adatsort pedig a leheté leghamarabb
digitalizaltam egy Microsoft Excel fajlba, illetve Google térképen abrazoltam (19. abra).
A begylijtott 486 darab mintat feldolgozasig -20°C-on fagyasztva taroltuk.
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19. dbra: A begyiijtott mintak Google térképen abrazolva (2017-es allapot)

Szinmagyarazat: kék: himek, r6zsaszin: néstények, fekete: nem meghatarozott nemi

egyedek

Jelmagyarazat: pipa: levizsgalt egyedek, X: levizsgalt és a mintavételezésbdl kivett
egyedek, kérdojel: levizsgalt, de kérdéses mindségii egyedek, jelold pont: vizsgalatra

vard egyedek

2. kép: Személyesen végzett elejtés és mintavételezés (sajat foto)
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5.1.2 Hazi sertés mintak

A kutatashoz felhasznalt pietrain, hampshire, magyar nagy fehér, H39 x magyar nagy
fehér, landrace, duroc, duroc x mangalica, szOke mangalica, fecskehasti mangalica, voros
mangalica (minden n=12) mintak begyijtése mar a vizsgalataink elkezdése elétt, egy
masik kutatashoz megtortént és igy rendelkezésiinkre alltak (Szemethy és mtsai, 2020).
A hazi sertések koziil a tobb generdcion at tenyésztési programba vont pedigrés
egyedekbdl vettiink szOrmintat. A mintdkat ezutan a korabban leirt médon taroltuk €s

kezeltik.

5.2 A begyiijtott mintak hattéradatainak felvétele

Az egyedek foldrajzi elhelyezkedését egy Microsoft Excel munkalapra vezettiik fel.
Amennyiben rendelkezésiinkre allt pontos GPS koordinata, Gigy azt adtam meg, ez
azonban a legtbb egyednél nem volt elérhetd szamomra. Igy a tobbi esetben az aldbb
lathato (20. abra), az Orszagos Vadgazdalkodasi Adattar (OVA) altal szerkesztett,
Magyarorszag 1445 vadgazdéalkodasi egységét és azok kdzéppontjait tartalmazé térképet
vettiikk alapul és a VGE-k kozéppontjainak koordinatait irtam be az egyedek elejtési
helyeként.

vadgazdalkodasi egységek
= T = 3 = folyok
3 | telepiilések

[] tavak

0 10 20 30 40 50 ot Orszagos Vadgazdalkodasi Adattar

e Kilométer Késziilt a SZIE Vadvilag Megdrzési Intézetében
Szerkesztette: Dr. Csanyi Sandor és Schally Gergely

Egységes Orszagos Vetiileti Rendszer Godolls, 2018.03.10.

20. abra: Magyarorszag vadgazdalkodasi egységeinek térképe azok egyedi

azonositoival

50



5.3 Genomialis DNS izolalas

A feldolgozas elso 1€péseként a begylijtott, kiilonbozd tipust mintakbol genomialis DNS-
t izolaltunk. 1zomszovet-minta esetében a Geneaid Genomic Tissue Kitet (Geneaid,
Taiwan), mig szOrtiisz6 esetén a QIAamp DNA Investigator Kitet (QIAGEN,
Németorszag) hasznaltuk, a hivatalos gyartéi protokollban megadott 1épéseket kdvetve
(13.1 és 13.2-es mellékletek).

Az izolalt DNS mennyiségét és mindségét NanoDrop ND-1000 (Thermo Scientific,
USA) spektrofotométeren ellendriztiik. A polimeraz lancreakcié (PCR) vizsgalatokhoz

crer

higitottuk és uigy taroltuk -20°C-on a késobbi laboratdriumi felhasznalasig.

5.4 A vizsgalt régiok amplifikalasa
5.4.1 Az STRrégiok amplifikalasa populaciogenetikai vizsgalatokhoz

A populaciogenetikai vizsgalatok alapjat képez6 STR markerszett a Lin és mtsai. (2014)
altal fejlesztett, 13 darab, fluoreszcens jeloléssel ellatott tetranukleotid markerszett volt,
melyet a MATE (Magyar Agrar-és Elettudomanyi Egyetem) GBI (Genetika és
Biotechnologiai Intézet) Alkalmazott Vad-és Haszonallat Genomikai Csoportjanak

munkatérsaival a helyi viszonyokra optimalizaltunk.

A multiplex markerszettet 20 pl-es mennyiségre optimalizaltuk, a sziikséges DNS
mennyiség 45 ng, amihez a homogenizalt mintakbol 3 pl-t adtunk. Az 6sszemérés soran
a QIAGen Multiplex PCR Mixb6l 10 pl-t, az egyes primer mixekbol 0,28-0,65 pl
mennyiséget adtunk hozza, majd az egészet 20 pl-re végtérfogatra egészitettiik ki 1,23 ul
desztillalt vizzel (7. tablazat).
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7.

tablazat:

A populaciogenetikai STR multiplex reakcio osszeméro protokollja

Reagens Szekvencia Fluoreszcens |y o centracié | Vennyiség
jelolés (nl)

DNS

templat 15 ng/ul 3

PigSTR 014
1A F CCTGCCTCTGAACTGGAAAG 6-FAM '
- 10 uM/pl

PigSTR 014
1A R GGACTGGAGGAGGAGGGTAT - '

PigSTR 0225
1B F AGCCATACATCCGTTTGTCC PET '
—= 10 uM/pl

PigSTR 0225
1B R GGTCTCACCGACTCTTAGTGC - '

PigSTR 0225
4B F TGGCTCCCTTTCCTTAGGTT 6-FAM '
—= 10 uM/pl

PigSTR 0225
4B R AAATGTCCCAACTGTGTCTGTCTG - !

PigSTR 021
4C F GCCTCATGTAGCCTTATAAAATCC VIC '
—= 10 uM/pl

PigSTR 021
4C R GATCTAGCACACTCGGGTTCTT - '

PigSTR 0145
5C F GGTGGTTGGAGAGACCAGAA 6-FAM !
—= 10 uM/pl

PigSTR 0145
5C R GAGCAGTGCCAGGAAGGTAG - !

PigSTR 0225
7B F GCTGTTCCTGAGACCCTGAG PET !
—= 10 uM/pl

PigSTR 0225
7B R AAATCTGTGTTTCCATCCATCCA - !

PigSTR 024
11A F CACGTGATCCTTTGCAACAT PET '
—= 10 uM/pl

PigSTR 024
11A R GCAGGTGCATGCCTAAAAAG - '

PigSTR 0325
11B F TCCATTAGCATCATCCTCTCA 6-FAM !
—= 10 uM/pl

PigSTR 0325
11B R | AAATCCACATTGGTTATCTAGATGGAG - !

PigSTR 0225
13E F GATCAAATCCGCAACCTCAT VIC !
—= 10 uM/pl

PigSTR 0225
13E R TCAACACAACATGGAGAAATCC - !

PigSTR 0165
14A F TGTTGCTGCTATGGGAATTG - !
—= 10 uM/pl

PigSTR 0165
14A R AAACCCTGCTTCTTTGGAGACAG NED !

PigSTR 02
14B F ACAGCACAATCGATCTTCCA NED !
a0 10 pM/pl

PigSTR 02
14B R GGGACAATAAAGAGGCACCA - !

PigSTR 0225
15A F TGGTGTTGGTTTGATCCTCA VIC !
DA 10 pM/pl

PigSTR 0225
15A R AAATCGGATTCTTTTCCCACCTA - !

PigSTR

17A F AAATCCCCTGTGATGTGTGC VIC 10 uM/ul 10,155
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PigSTR 0.155
17A R AGTAGTTTGTGAAAAGAGGCAGGA !
PigSTR 0.155
AM F GCAGGATCGGTCTGTTTTTC !
- 10 pM/pl
PigSTR 0155
AM R ATGCAAGCCCTCCGAGAA PET !
QIAGEN
Multiplex 2X 10
Mix
DD H20 1,23
Osszesen 20

Az eldbbiekben részletezett modon Gsszemért mixet ezutan egy LifeECO (Hangzhou
Bioer Technology, Hangzhou, Kina) tipusat PCR késziilékbe helyeztik a DNS
amplifikalasa céljabol. A protokollhoz tartozd egyes szakaszok pontos futtatdsi
beallitasait (kezdeti denaturacid; denaturdcio, feltapadas, meghosszabbitds; végsd

meghosszabbitas szakasz) az alabbi tablazat tartalmazza (8. tablazat):

8. tablazat:
A PCR késziilék beallitasa az STR muliplex reakciohoz

PCR program Hoémérséklet 1dé6 (mp) Ismétlésszam
95°C 15:00 1 x
94 °C 0:30
Populaciégenetika 61 °C 0:30 35 x
72 °C 1:00
72 °C 1:30:00 1 x

5.4.2 Az InDel régiok amplifikalasa hibridizacios vizsgalatokhoz
A hibridizacids vizsgalatokhoz egy, a MATE GBK Alkalmazott Vad-és Haszonallat
Genomikai Csoport altal fejlesztett (Szemethy és mitsai., 2020), 3 markert tartalmazo

InDel markerszettet hasznaltunk, igy optimalizalasra nem volt sziikség.

A multiplex markerszett 6sszemérése 25 pl-ben tortént, DNS-b6l pedig 45 ng-ra volt
sziikkség. Az egységnyi PCR-hez QIAGen Multiplex PCR Mixbdl 12,5 pl-t, a reagens
mixekbdl pedig 0,7-2,05 pl-t mértiink be, majd 5,35 pl desztillalt vizzel egészitettiik Ki
(9. tablazat).

53



9. tablazat:

A hibridizacios InDel multiplex reakcio 6sszeméré protokollja

Reagens Szekvencia FIu;e:%izzens Koncentracié | Mennyiség (ul)
DNS 3
templat 15 ng/ul
WI1_F TGGCTCTGCATGAATATGCT | ATTO550 0,35
W1 R | GGGAGCTGTGAAACAAAGGA - 10 uM/pl 0,35
W2_F | CTGGCAAGCACAGAGTCAAA | ATTO565 0,6
W2_R | TCCAGACAAAGGAGGCTTTCT - 0,4
W2_in_R | AGGTAGACACTGACAGGGAT - 10 uM/ul 0,4
W3_F TCTAGCATCACTGGCGCATA - 0,65
W3_R | AATCCTTATGCTCAGAACACCT HEX 0,75
W3_in_F | ACTTTTGTGTGATTTCGGGTAC - 10 pM/pl 0,65
QIAGEN
Multiplex 12,5
mix 2X
DD H:0 5,35
Osszesen 25

Az eldbbiekben részletezett modon Gsszemért mixet ezutan egy LifeECO (Hangzhou

Bioer Technology, Hangzhou, Kina) tipusi PCR késziilékbe helyeztik a DNS

amplifikalasa céljabol. A protokollhoz tartozd egyes szakaszok pontos futtatisi

beallitasait (kezdeti denaturacio; denaturacio, feltapadas, meghosszabbitds; végsé

meghosszabbitas szakasz) az alabbi tablazat tartalmazza (10. tablazat):

10. tablazat:

A PCR Kkésziilék beallitasa az InDel reakciéhoz

PCR program Hoémérséklet 1d6 (mp) Ismétlésszam
95 °C 15:00 1 x
94 °C 0:40
Hibridizacio 60 °C 0:40 40 x
72 °C 0:30
72 °C 5:00 1 x
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5.5 Mintak genotipizalasa
Az amplifikiciok utan a képz6dé termékeket 1,5%-os agardz gélelektroforézis

segitségével ellendriztik 100A aramerdsséggel, 30 percig. Az eredmény alapjan a
mintakat 10-100-szoros higitasban készitettiik el6 a fragment-analizishez. A termékekbdl
2 pl-t 10 ul HIDI formamiddal (Thermo Fisher Scientific, Massachusetts, USA) és 0,3 ul
LIZ500 Size Standarddal (Thermo Fisher Scientific, Massachusetts, USA) kevertiink
Ossze. A genotipizalast a BIOMI Kft. laboratoriuma ABI 3100 (Applied Biosystems,
Massachusetts, USA) genetikai analizatoron végezte el.

5.6 Statisztikai értékelés
A BIOMI Kift.-t61 kapott nyersadatok elemzéséhez PeakScanner v1.0 (Applied

Biosystems, Foster City, CA, USA) programot hasznaltunk (21. abra). Az eredmények

Microsoft Excel tdblazatban keriiltek felvezetésre.

1 371555_45ng_5TR_20170731_20ul®_G11.fsa
70 50 o0 100 110 120 130 140
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21. abra: Egy egyed STR fragment eredményeinek részlete PeakScanner

programban

5.6.1 A karpat-medencei vaddiszno allomanyok populaciogenetikai profiljanak
meghatarozasa

A teljes mintaszett genetikai vizsgalatahoz GenAlEX v.6.5. szoftvert (Peakall és Smouse,

2012) hasznaltunk. A program segitségével megallapitottuk a markerenkénti allélszamok,
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effektiv allélszamok, a vart és kapott heterozigozitasi értékek és a Hardy-Weinberg

egyensulytol valo eltérés mértékét.

5.6.2 A populiaciok/alpopuliciok méretének és elhelyezkedésének megallapitasa,
az azokat elkiilonité tényezok feltarasa, valamint a koztiik levo genetikai
differencialodas mértékének vizsgalata

Az egyedek csoportositasat és a koztiik levo genetikai kiilonbség mértékének kiszamitasat
(Fst) a Geneland v.3.4.2. (Guillot és mtsai., 2012) program segitségével végeztiik el. Input
fajlokként az egyedek genetikai profiljat és a mintak koordinatait taplaltuk be. A futtatas

paramétereit irodalmi adatok alapjan a kovetkezdkre allitottuk:

- lehetséges populaciok szama: 1-10

- ismétlések szama: 100 000

- ritkitas: 100

- allélfrekvencia modell: nem korrelalt
- térbeli modell: igaz

- null allél modell: hamis

- tObbszoros egyedi futds: nem

Az alpopuléciok genetikailag egymashoz viszonyitott helyzetét fékomponens analizis
modszerrel a Past v.2 program hasznalataval vizualizaltuk. A modszer 1ényegében a
sokvaltozos kdlcsonhatasok valtozoinak szamat csokkenti le, egymassal nem korrelald
valtozokra Uigy, hogy a valtozatossagot minél jobban megtartsa és igy egy egyszeriibben
kezelhet6, mégis hiteles adatsort eredményezzen (Hammer és mtsai., 2001). A kapott
eredmények vizualis megjelenitését a Google altal biztositott térképre helyeztiik az
ArcGis nevill program segitségével. A kész térképet elemezve eldszor szabad szemmel
probaltuk a lehetséges elvalasztod tényezoket (barriereket) megtalalni, majd a Barrier
v.2.2. (Manni és mtsai., 2004) programot hasznalva. Végiil a csoportokat kiilon-kiilon is

levizsgaltuk a GenAlEX v.6.5. szoftverrel, az el6z6 alfejezetben mar emlitett modon.

5.6.3 Az egyedazonositasra is alkalmas markerszett tesztelése

Az altalunk hasznalt STR markerszett az irodalmi adatok szerint alkalmas egyedszint(i
azonositasra is. Erdekességképpen ezt az allitast is leteszteltik az altalunk vizsgalt
mintaszetten. A vizsgalatot a Colony v2.0.6.6-0s programban (Jones és Wang, 2010)
végeztiik el. Az eredmények vizualizaldsa a kovetkezOképp zajlott: az egyes egyedek

genetikai profiljait egymas ala irtuk ugy, hogy minden oszlopba csak egyetlen szamjegy
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keriiljon, a teljes tablazatot a szamjegyek alapjan novekvo sorba rendeztiik, majd a jobb
atlathatosag érdekében minden szamjegyet kiilonboz6 szinii hattérrel lattunk el. Az
altalunk talalt allélszamok alapjan a markerszett az alabbi képlettel (22. abra)

kiszamithaté szamu egyedet tud elkiiloniteni.

(n1+(n1—;)xn1)x(n2+(nz—;)xn2)X._'X(anL(nN—;)XnN)

22. abra: az azonosithaté egyedi genetikai profil kiszamitasahoz hasznalt
képlet (Fegyverneki, 2011)
Jelmagyarazat: n=az adott markeren talalt allélszam, N=a hasznalt markerek

szama

5.6.4 A Karpat-medencei vaddiszné allomanyok populaciodinamikai vizsgalatai

5.6.4.1 Az adllomadny kordbbi genetikai besziikiilésére utalo palacknyak-hatas
vizsgdlata

A palacknyak-hatas vizsgalatahoz Bottleneck v.1.2.02. programot hasznaltunk (Cornuet
és Luikart, 1996), amivel a 13 mikroszatellita marker eredményeit futtattuk le 486

vaddiszno mintan. A szoftver beallitasai a kovetkezok voltak:

- Mutacios modell:
o Végtelen allél modell (Infinite allele model, IAM): nincs
o Lépésenkénti mutacidos modell (Stepwise mutation model, SMM): van
o Kétlépéses mutacios modell (Two-phase mutation model, TPM): van
- a TPM variancigja: 30%
- az SMM aranya a TPM-ben: 70%
- ismétlések szama: 1000
- Statisztikai tesztek:
o sign teszt: igen
o standardizalt kiilonbség teszt: igen
o Wilcoxon-féle rangdsszegteszt: igen

- modvaltas (Mode-shift): igen
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5.6.4.2 A levizsgalt vaddiszné mintaszett rokonsdgi analizise

A rokonsagi kapcsolatok vizsgalatat Colony v2.0.6.6-0s programmal (Jones és Wang,
2010) végeztiik el. A szoftver programozodinak vizsgalata szerint a csaladi kotelék
erossége ¢s a rokonsag foka fliggvényében mar 4-10 mikroszatellita marker esetében is
90% folotti pontossaggal képes megallapitani az egyedek kozotti kapcsolatokat, igy
vizsgélatainkhoz a program megbizhatéan hasznéalhat6. A sziikséges markerszamokat az

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

Gyenge struktura Eros struktira
———r——t——t 1.0
=11} 0.8 ¢ FT/FT
‘?(,f)} y . m T/T
g . 06 4 A HR/HR
S oal A 04 ! * NHR/NHR
ey . 4 . !
/—-‘//’ 1 :/
02§ -~ 0.2 ¢/
(] i i i i L n U k. L L i i i i )
2 4 6 8 10 12 14 16 2 4 6 & 10 12 14 16
Mikroszatellitak szama Mikroszatellitak szama

23. abra: A pontos rokonsagi fok megallapitasahoz sziikséges mikroszatellita

markerek szama (Wang és Santure, 2009)

Jelmagyarazat: FT/FT: féltestvéri kapcsolat, T/T: testvéri kapcsolat, HR/HR:
hozzarendelt sziilok, NHR/NHR: nem hozzarendelt sziilok

A szoftver futdsi paraméterei a kovetkezok voltak:

- Analizis tipusa: empirikus analizis
- Szaporodasi rendszer:

o him poligdmia: van

o ndstény poligamia: van

o beltenyésztettség: van

o klonok: nincsenek
- Faqj:

o 1ivarisag: kétivara

o ploidia: diploid

- Futas hossza: hosszu
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- Analizis tipusa: teljes valosziniség (full-likelihood)
- Valodszinliségi precizitas: magas
- Futas specifikacioi:
o Allélfrekvencia frissitése: igen
o testvériség skalazasa: igen
o futdsok szama: 1
o random number seed: 1234
- Testvériség elozetes felosztasa:
o gyenge felosztas
o apai testvériség mérete: 1
o anyai testvériség mérete: 1
- Markerek jellemzdi:
o marker tipusa: kodominans
o allél lemorzsolodasi arany: 0
o hibahatar: 0,0001
o allélfrekvencia: ismeretlen
- Sziil6k jellemzdi:
o apa valosziniisége a mintaszettben: 0,5
o anya valoszinliségea mintaszettben: 0,5
o ismert apai utdodok szama: 0
o ismert anyai utdédok szama: 0
o kizart apasag: 0
o kizért anyasag: 0
o kizart apai testvériség: 0

o kizart anyai testvériség: 0

Az eredmények értékelésénél csak a 90%-os valdsziniiség folotti rokoni kapcsolatokat
fogadtuk el irodalmi adatok €s a visszaellendrzés alapjan. Utolso 1épésben az egyedparok
egymastol valo foldrajzi tdvolsdgat Google Térkép alkalmazasban mértiik le. Mivel a
legtobb egyed pontos elejtési helye csak vadgazdalkodasi egység szinten ismert, ezért a

tavolsagot 10 km-es pontossagra kerekitettiik.
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5.6.5 Vaddiszn6 histermék-nyomonkovetésre kifejlesztett markerszett tesztelése
természetes allomanyokon, hibridizacios vizsgalatok

5.6.5.1 A fejlesztett markerszett pontossdagdnak vizsgdlata bioinformatikai iiton

Az eredetileg hustermék-nyomonkovetésre kifejlesztett markerszetten egy kettds célua
elévizsgalatot végeztiink el: bioinformatikai Giton megallapitottuk a pontossagat, valamint
azt Osszevetettilk mas, a hibridizacié megallapitasara legtobbet hasznalt markerek (MC1R
¢s NRO6AI1) pontossagaval. Utobbiak a szérzet szinét meghatarozd6 gének SNP
polimorfizmusain alapulnak, tobbek ko6zt Lorenzini és munkatarsai (2020) is ezt a
modszert alkalmaztak vizsgalatukban. Az 6sszehasonlitast a kdvetkezOképp végeztiik el:
az NCBI (National Center for Biotechnolgy Information, Nemzeti Biotechnologiai
Informaciés Kozpont) adatbazisabol letdltott (a BioSample azonositokat a 32. dbra
tartalmazza) 11 hazi sertés és 12 (holland) vaddiszné teljes genomra (SSC11.1)
illesztettiik IGV 2.3.97 (Robinson ¢és mtsai., 2011) program segitségével a hasznalt
primereket, majd leellendriztik, hogy az adott primer az egyednek megfeleld
allélvariaciot adja-e (vaddisznok esetében vilagoskék, hézi sertéseknél sziirke).
Amennyiben a fajtanak megfeleld szinnel ellatott all¢lt jelezte a program, ugy 100%-0s
eredményt jegyeztiink fel, heterozigdta jelzés (sotétkék) esetében 50%-ost, a genomtol
eltéré eredmény esetében pedig 0%-ot. Végiil a 23 genom altal adott eredményeket

atlagoltuk, igy megkaptuk a markerek pontossagat.

5.6.5.2 A hazai vaddisznédllomadny hibridizadltsdgi fokdanak vizsgdlata

Az egyedek hibridizaltsagi fokanak kimutatasahoz a Structure 2.3.3 (Pritchard és mtsai.,
2000) programot hasznaltuk. A vizsgalatot elvégeztik csak a 3 InDel marker
eredményeivel, valamint kiegészitve a 13 STR marker eredményeivel is. Az InDel
markerszett szlikségességét az adja, hogy onmagaban az egyedazonositasra kifejlesztett
STR markerszett nem képes a mangalicakat megbizhatdan elkiiloniteni a vaddisznoktol.
Mivel a mangalica fajta létrehozasakor vaddiszno egyedeket is hasznaltak, igy a két
csoport a markerszett eredményei alapjan genetikailag kozelebb all egyméshoz, mint a

mangalicak a tobbi vizsgalt fajtahoz (Szemethy és mtsai., 2020).
A szofvert a kovetkezo beallitasokkal hasznaltuk:

- A csoportok szamat (K) mindkét esetben kettére allitottuk, mivel ebben az esetben
csak a vaddisznok és hazi sertések elkiilonitése volt a cél.

- Paraméterek:
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o Egetési periodus hossza: 750 000
o Markov Chain Monte Carlo (MCMC) ismétlések szama égetés utan: 250
000

- Ismétlések szama: 5

Irodalmi adatok alapjan azokat az egyedeket vettiik hibridnek, amikben mindkét
csoporthoz vald tartozas valdszinlisége elérte legalabb a 25%-ot, ez alatt vagy tiszta
vaddisznd, vagy tiszta héazi sertésként soroltam be az adott egyedet. A markerek
hatékonysagat szimulalt F1-F2-es vaddiszno-hazi sertés hibridekkel is teszteltiik, majd az
eredményeket statisztikai modszerekkel vetettikk Ossze. A mesterséges hibridek
létrehozasahoz a Hybridlab v1.0-as szoftvert hasznaltuk (Nielsen és mtsai., 2006), ami
meglévo egyedek genetikai profiljabol képes szimulélni hibrid genotipusokat. Ehhez méar
korabban levizsgalt, minél tisztdbb genotipusu vaddiszndkat (n=12) hasznaltunk fel, a
szimulacioban kiilon 12 pietrainnel, illetve a harom mangalicafajta 4-4 egyedével
hoztunk létre Fl-es hibrideket. Kovetkez6 1épésben az Fl-es hibrideket kereszteztiik
vissza vaddisznokkal, valamint a masik fajta sziiléegyedeivel, igy 1étrehozva 75%-ban,
illetve 25%-ban vaddiszno utddokat. Végezetiil a két Fl-es csoport egyedeire is
lefuttattunk egy keresztezést. Az alkalmazott 1épéseket €s a kapott genotipusokat a 24.

abra szemlélteti:
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24. abra: A genotipusok szimulicidja Hybridlab V1.0 programban

Jelmagyarazat: VD: vaddisznd, M: mangalica, P: pietrain, x: keresztezés jele, nyilak:

szlilé-utod kapcesolat, piros szin: vaddiszn6é gének, zold szin: hazi sertés gének
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6 EREDMENYEK

6.1 A karpat-medencei vaddiszn6 allomanyok populaciégenetikai
profiljanak alapkutatasa

6.1.1 Genetikai diverzitas mutatok

A vizsgélatok elsé 1épéseként a populacidogenetikai vizsgdlatok altalanos felosztasat
kovetve az egyedek és a mintaszett alapvetd genetikai jellemzo6it allapitottuk meg. Ez az
adatsor mar onmagaban is jelentés informacidtartalommal rendelkezik az egyedek
diverzitasarél és az azokat fenyegetd esetleges veszélyekrdl, példaul adaptacids
nehézségek, vagy allélvesztés lehetésége. A populaciot jellemzd értékeket GenAlEX

program segitségével allapitottuk meg (11. tablazat).
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11. tablazat:
A vizsgalatba vont vaddiszné mintak genetikai jellemzoi markerenként

Jelmagyarazat: EH: észlelt heterozigozitas, VH: vért heterozigozitas: HWE: a Hardy-
Weinberg egyensulytol valo eltérés szignifikancia-szintje (ns: nem szignifikans; *:

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

Lokusz |Egyedszam | Allélszam Effekeiv EH | VH |HWE
allélszam
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 | ***
PigSTRIA 485 5 1,284 | 0,206 | 0,221 | ***

A markerenkénti allélszam 4 (PigSTR14A) és 14 (PigSTR11B és PigSTR15A) kozott
valtozott, 7,62-es atlagos értékkel. Egy korabbi, Costa és mtsai (2012) altal kozolt cikk
eredményei szerint 14, az altalunk hasznaltaktol eltérd markerekkel 3 és 14 kozotti
allélszamot talaltak, 6,21-es atlaggal. Vernesi és mtsai (2003) pedig egy harmadik, 9
markert tartalmazd szettet haszndlva 6-12 kozotti allélt talaltak, 8,8-as atlagos
allélszammal. Maés eurdpai orszagokban végzett vizsgdlatokkal Osszehasonlitva a

magyarorszagi allomany genetikai valtozatossaga a kdzépso tartomanyba esik, amint azt
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a 12. tablazat eredményei is mutatjak. A heterozigozitasi értékek kozotti eltérésekkel

hasonl6 eredményt adott egy korabbi kutatds, melyben az utédok és lehetséges sziilo

egyedek genetikai valtozatossagat vizsgaltak valds €s szimulalt csoportokon. Ebben a

vizsgéalatban az alacsonyabb ¢észlelt heterozigozitdsi mutatokat az allatok azon

viselkedésével magyaraztak, miszerint a tal tavoli fajtarsakat elkeriilik azok tulsdgosan

kiilonbozo, igy esetleg mas koriilményekhez adaptaldodott génkészlete miatt (Pérez-

Gonzalez ¢és mtsai, 2017).

12. tablazat:

Az altalunk vizsgalt vaddisznoallomany genetikai alapadatai 6sszehasonlitva

korabbi vizsgalatok eredményeivel, atlagos allélszam szerinti novekvé sorrendbe

rakva
Mintavétel Kapott | Atlagos ]
Egyedszam | Markerszam Referencia
helye allélszam | allélszam
Kelet-Azsia 238 16 - 3,4-9,6 | Choi és mtsai., 2014
Reiner és mtsai.,
Németorszag 1186 14 6-17 4.4
2021
Tajchman és mtsai.,
Lengyelorszag 100 11 4-6 491
2018
Griciuviené €s
Litvania 96 15 2-13 5,02 ]
mtsai., 2021
Magyarorszag 49 14 3-14 6,21 Costa et al., 2012
Nikolov és mtsai.,
Németorszag 63 10 3-17 7,5
2009
Mihalik és mtsai.,
Magyarorszag 486 13 4-14 7,62
2020
Belgium 325 14 5-25 8,8 Frantz el al., 2012
Vernesi és mtsai.,
Magyarorszag 29 9 6-12 8,8
2003
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Sprem és mtsai.,
Horvatorszag 264 14 4-19 8,92
2016
Ferreira és mtsai.,
Portugalia 110 6 3-15 10,17
2009
Nikolov és mtsai.,
Bulgaria 289 10 5-31 12
2009
Velickovic és
Eurépa 723 11 9-29 19 _
mtsai., 2016

Ezek alapjan megallapithatjuk, hogy a markerszett jo hatékonysaggal alkalmazhato a
hazai vaddiszndéallomany genetikai vizsgalatdra. Az is lathato, hogy a magyarorszagi
vaddisznéallomany diverzitdsa a tobbi eurdpai allomanyhoz képest kozepesnek
mondhato, ennek oka azonban lehet az egymastol eltéré markerszettek hasznalata is. A
tobbi citalt cikk koziil is mindossze kettdben hasznaljdk ugyanazt a szettet (Frantz al.,
2012 és Sprem al., 2016), négy kutatocsoport pedig Szinte teljesen egyedi markerszetteket
hasznalt (Vernesi és mtsai., 2003 Ferreira és mtsai., 2009, Velickovic és mtsai., 2016,
Tajchman és mtsai., 2018) (13. tablazat).
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13. tablazat:

A kiilonb6z6 kutatasokban hasznalt markerszettek egymassal valo szazalékos

atfedései (oszlop/sor)

Costa (14)
Nikolov (10)
Mihalik (13)
Frantz (14)
Vernesi (9)
Sprem (14)
Ferreira (6)

Velickovic (11)
Tajchman (11)
Reiner (14)
Griciuviené (15)

0,00] 57,14| 0,00| 57,14| 0,00| 0,00] 0,00] 57,14|33,33

Nikolov

(10) 21,43
Mihalik
(13) 0,00
Frantz
(14) 57,14
Vernesi
(9) 0,00
Sprem
(14) 57,14
Ferreira
(6) 0,00
Velickovic
(1) 0,00
Tajchman
(1) 0,00
Reiner
(14) 57,14
Griciuviené
(15 |3571

A vart heterozigozitasi érték a PigSTR4B ¢s a PigSTR17A marker kivételével minden
esetben magasabb volt az észleltnél, ami beltenyésztettséget jelez. 9 marker esetében
kaptunk szignifikans eltérést a Hardy-Weinberg egyensulytol, a szignifikancia szintje 1
esetben (PigSTR14B) p<0,05 és 8 esetben (PigSTR7B, PigSTR4C, PigSTRI11B,
PigSTR1B, PigSTR15A, PigSTR5C, PigSTR13E, PigSTR1A) p<0,001 (11. tablazat).
Ezek az eredmények egybevagnak a korabbi europai vizsgalatok eredményeivel, azonban
a magyar kutatdsokétol eltérnek. Bulgaridban és Németorszdgban 9, illetve 8 marker
esetében volt az észlelt érték szignifikdnsan alacsonyabb a vartnal (Nikolov és mtsai.,
2009). Ezzel ellentétben Magyarorszagon a korabban vizsgalt esetekben 9 markerbdl

minddssze egy tér el szignifikdnsan a Hardy-Weinberg egyensulytol, egy masik
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kutatasban pedig a 14 markerbdl 8 esetben az észlelt heterozigozitési érték meghaladta a

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

6.2 A populaciok/alpopulaciok méretének és elhelyezkedésének
megallapitasa, az azokat elkiilonitd tényezok feltarasa, valamint a
koztiik levo genetikai elkiiloniilés mértékének vizsgalata

6.2.1 Térbeli és genetikai szerkezet vizsgalat

6.2.1.1 Klaszteranalizis
Az allomany genetikai mutatoinak kiszdmitdsa utdn a csoportba rendezésiiket végeztiik

el a Geneland szoftver segitségével. Az eredmények a kovetkez6 képen lathatdak (25.

abra):

Y koordinata

18 20 22 24 26

X koordinata

25. abra: A mintak csoportokba rendezése a Geneland program altal
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A program szerint a legvalosziniibb eloszlas 2

populacio, aminek a valdszinilisége kozel 80% (26.

abra). A csoportositds eredménye szerint az egyik =

csoport (fehérrel jelolt) a mintdzott teriilet nyugati :%D

részén taldlhatd, ami Magyarorszagot foglalja g S 1

magaban, az északkeleti régio kivételével, a masik goﬂ .

csoport (pirossal jelolt) pedig a tobbi részt foglalja el, O

ami Magyarorszag északkeleti részét, valamint a - r _l_l_
kiilfoldi mintakat tartalmazza. A két csoportot S

. o 123456
meglehetdsen erds hatarvonal valasztja el egymastol, Klasoterck sz
aSZlerexK szama

amibe kevés minta esik bele, tovabba délen lathato
26. abra: A legvalosziniibb

egy ,betliiremkedés”, ahol az északi csoportra L., R
populicioszam Kiszamitasa

jellemzé egyedek taldlhatdak. Az abra konnyebb
értelmezhetdsége érdekében a mintdkat ArcGis
szoftver hasznalataval egy, a Google altal biztositott

térképre vezettem fel (27. abra).

S!'ovakia
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27. abra: A mi

ntak alpopulaciokba sorolva ArcGis-ben brazolva
Jelmagyarazat: kék kor: els6 csoport (n=147), sarga kor: masodik csoport (n=339). A

korok mérete az adott VGE-ben gyiijtott mintak szamat mutatja
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A két csoport elkiiloniilése a kép alapjan is szinte tokéletes, a hatdrvonal Komarom-
Esztergom, Pest, Jasz-Nagykun-Szolnok ¢és Hajdu-Bihar megyékben talalhato.
Egyértelmiien csoportidegen egyedbdl minddssze egy darab taldlhatd, Veszprém
megyében. A kiilfoldrél kapott mintdk eredményeink alapjan a két alpopulacioba
beleilleszkednek. Ez az eredmény a horvat és szlovak mintdk esetében egyaltalan nem
meglepd, hiszen a politikai hatdrok a természeti hatarokkal nem, vagy csak kis részben
esnek egybe (példaul a magyar-szlovak hatar nyugati felében a Duna, vagy a magyar-
horvat hatdron a Drava), azonban ezek a természetes barrierek nem képeznek atjarhatatlan
akadalyt a vaddiszn6 szdmara. Magyarorszag déli hatarzara a mintagytjtési iddszakban
épillt meg a magyar-horvat hatdron, azonban ennek hatasat még nem sikeriilt
Kimutatnunk. A roman mintak esetében a nagy foldrajzi tavolsag okozhatott volna
elkiiloniilést, mivel a hozzajuk legkdzelebbi Magyarorszagon mintazott egyedeket is
tobb, mint 500 km-re gytjtotték be szamunkra. Az elkiiloniilés hianyanak oka vélhetéen
az a tény, hogy a két mintazott csoport kozott is élnek vaddisznok, ahonnan nem sikertilt

DNS-t gytijteni.

6.2.1.2 Fékomponens-analizis

A vizsgalt mintdk csoportositdsa utan sziikséges volt megallapitani, hogy azok milyen
kapcsolatban allnak egymassal, mennyire kiilonboznek egymastol. A csoportok
egymashoz vald viszonyat az Fs érték mutatja meg, igy a kovetkezd 1épésben ezt a
mutatot szamoltam ki, szintén a Geneland szoftvert hasznalva. Esetiinkben ez az érték
0,03, ami nem éri el a kozepes elkiiloniilés szintjét (Fse>0,05), tehat a program egy adott
populacid két alpopulacidjaként azonositotta a csoportokat. Az alpopulacidk egymashoz
viszonyitott genetikai helyzetét fokomponens analizis modszerrel dbrazolva az alabbi

abra mutatja (28. abra):
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1. komponens

28. abra: A két alpopulacié egymashoz viszonyitott genetikai elhelyezkedése

fokomponens analizis modszerrel abrazolva

Jelmagyarazat: kék négyzetek: az els6 csoport egyedei (n=147), piros pluszjelek: a
masodik csoport egyedei (n=339), a szines korok a csoportok koré huzott 95%-0s

val6szinliségi halmazok

Az 4bran jol lathatd, hogy a két csoport nem kiiloniil el egymastol nagymértékben, az
egyedek talnyomo tobbsége a két valdszinliségi halmaz metszetében talalhatd. A
halmazok mérete nem tér el jelentésen egymastol, tehat a genetikai valtozatossag kozel
megegyez0. Ez az eredmény megerdsiti a Geneland ¢és GenAlEx altal kapott
eredményeket, miszerint nem beszélhetiink kiilonallé populaciokrol, azonban jol lathatd

kiilonbségek vannak a két csoport kozt, ami alpopulaciokat jelent.
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6.2.2 Az alpopulacios elkiiloniilés okai

A csoportok kozotti elkiiloniilésre adhatd legegyszeriibb magyardzat a foldrajzi
barrierekben keresendd. Elsé 1épésként tehat a mar korabban bemutatott térképen
kerestiik az alpopulaciok kozotti teriileten kiilonb6z6 akadalyokat, igymint autopalyak,
tavak, folyok. Mivel egyértelmii foldrajzi barriert nem talaltunk, ezért a Barrier program
segitségével kerestiik az elkiiloniilési vonalakat. Az igy generalt eredmények az alabbi
abran lathatoak (29. abra).
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29. abra: A Barrier program eredményei a korabbi térképre vetitve

A Barrier program altali eredmények szintén nem kovetik sem az altalunk kapott
genetikai elkiiloniilés vonalat, sem a valos foldrajzi viszonyokat, ezért tovabbi lehetséges
okokat kerestiink. Mivel a Karpat-medencébe vald visszatelepiilés az utolso jégkorszak
utan mas fajoknal leirtan is tobb teriiletrdl zajlott le, ezért multbeli hatdsok nyoméat
kerestiik. Végiil egy 1900-as évek eleji vizrajzi térkép és az eredményeink Osszevetése
adott lehetséges magyarazatot az eloszlasra. Az alabbi abran (30.) lathato, hogy az
¢északkeleti artéri rész, a Matraval hatarolva nagyjabol egybeesik a kékkel jelolt
alpopulacio elhelyezkedésével és a Barrier program altal kijelolt ,,f” kodu barrierrel. Az
elkiiloniilés pontos okainak kideritése azonban amiatt is nehézségekbe iitkdzik, mivel
orszagszerte tobb, mint 100 vadaskert taldlhatd, amelyekbe engedélyeztetés utan
mashonnan szarmazé egyedek telepithetdk. Igy egy-egy korabbi telepités nyomai akar

lényegesen befolyasolhatjak az eredményeket.
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A Karpat-medence vizrajzi
és dradasi térképe az 1900-
as évek elejérdl

30. abra: Az alpopulaciok és a Barrier program eredményei egy 1900-as évek eleji

artéri térképen abrazolva

6.2.3 Az alpopuliciok populacidégenetikai alapkutatasa

A kordbbi eredmények alapjan elvégeztiik az alpopuldciok genetikai alapadatainak
feltérképezését is (14. tablazat). Az alpopulacios felosztas hasonlo eredményeket adott,
mint a teljes mintaszett egyben torténd vizsgalata, az egyetlen 1ényeges kiilonbség, hogy
az 1-es szamu csoport (észak-kelet) a Hardy-Weinberg egyensulytol mindéssze 4 esetben
tér el He>Ho iranyba szignifikansan, szemben a 2-es csoport 8 eltérésével (minden

esetben p<0,001).
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14. tablazat:

A vaddiszn6 mintak genetikai jellemz6i markerenként
Jelmagyarazat: Asz: allélszam, EAsz: effektiv allélszam, EH: észlelt heterozigozitas,
VH: vart heterozigozitds: HWE: a Hardy-Weinberg egyensulytol valo eltérés
szignifikancia-szintje (ns: nem szignifikans; *: p<0,05; **: p<0,01; ***: p<0,001)
Csoport 1 (n=147) Csoport 2 (n=339)

Lokusz

Asz |EAsz| EH | VH |HWE | Asz |EAsz| EH | VH |HWE

PigSTR14B| 4 | 1,11 {0,10|0,10| ns 6 |119|016|016| *

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 11941048048 | ns

PigSTR4C | 5 | 2,26 |0,56/0,56| ns 6 |1,75]034]043| ***

PigSTR17A| 6 | 1,66 |{0,49(0,40| ns 5 | 1371029027 | ns

PigSTR11A| 4 | 2,08 |0,61|0,52| * 4 1158 1(035/0,37| ns

PigSTR14A| 3 | 1,60 [0,40|0,37| ns 3 11,66 1(037{040| 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 |10,75/0,79| 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 | ***

PigSTR1IA | 4 | 1,26 |0,19/0,21| ns 3 11291(0,21]0,23| ***

6.3 Az egyedazonositasra is alkalmas markerszett tesztelése nagy

mintaszamon, regionalis szinten
Az egyedazonositas teszteléséhez 1étrehozott tablazat egy részérdl készitett abra alabb

lathaté (31. abra). A statisztikai képlet eredményei Szerint az altalunk hasznalt
markerszett a kapott allélszamok esetében dsszesen 9,65*108 (megkozelitéleg 10 trillio)
egyedet tud elkiiloniteni, azonban az altalunk vizsgalt 486 egyedbdl kettd genetikai
profilja teljesen megegyezett, azaz a levizsgalt 13 markeren minden egyes allél

eredménye egyforma volt.
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31. dbra: Az egyedazonositas teszteredményeinek egy része, kiemelve a két

egyforma egyed

Az egyezés okara harom lehetséges magyarazatot talaltunk:

- 1: Akét egyedben két marker (PigSTR11B és PIGSTR1B) tobbszori ismétlés utan
sem adott eredményt, tehat nem zarhato ki, hogy azokon a részeken talalhat6 a
kiilonbség.

- 2: Mindkét egyed elejtési helye Borota, igy el6fordulhat, hogy egypetéjii ikrekrol
van sz0, ami vaddisznok esetében is eléfordulhat (Nahlik és mtsai., 2013). Ebben
az esetben az egyedek valoban megegyez6 genetikai profillal rendelkeznek.

- 3: Eléfordulhat, hogy egy egyedet kétszeresen mintaztak meg, igy az egyezd
genotipus tulajdonképpen a markerszett megbizhatosagat erdsiti meg.

- 4: Habar a kiértékelést is leellendriztiik, de lehetséges, hogy értékelési hiba miatt

egyezik a két egyed.
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6.4 A karpat-medencei vaddisznéallomanyok populaciédinamikai
vizsgalatai

6.4.1 Az illomany korabbi genetikai besziikiilésére utalé palacknyak-hatas
vizsgalata

A palacknyak-hatas vizsgalatdhoz hasznalt mikroszatellita markerszett adatait a
mikroszatellita markerekre altalanosan hasznalt két modszerrel, az egy-és kétlépéses
mutédciés modellekkel (SMM ¢és TPM) vizsgaltuk le. Mindkét statisztikai modszer
eredményei szerint mind a 13 marker mutacios-drift egyenstlyban van, és a mode-shift
teszt is normalis (L-alak(l) eloszlast mutat, tehat a kdzelmultbol genetikai besziikiilést
nem sikeriilt kimutatni. Azonban az utdvizsgalatok kimutattdk, hogy eltérések
mutatkoznak a HWE-t6l, az SMM 13, a TPM 11 lokuszon talalt az elvart értéknél
kevesebb heterozigéta egyedet, amit a Wilcoxon-féle rangdsszegteszt is megerdsitett
(TPM=0,00201, SMM=0,00006). Ennek alapjan megallapithatd, hogy a tavolabbi

multban a hazai vaddisznéallomanyt genetikai besziikiilést okozo hatés érte.

6.4.2 A levizsgalt mintaszett rokonsagi analizise

Az altalunk levizsgélt mintaszett rokonsagi mutatéit a kovetkezd mutatdkra vizsgaltuk:
testvérek, féltestvérek, illetve apasagi ¢és anyasagi kapcsolatok. Az elemzéseket
elvégeztiik a mikroszatellita markerszettel (n=486), illetve el6bbit kiegészitve az InDel
markerszettel (n=422). Az eredmények az alabbi harom tablazatban lathatoak (15., 16. és
17. tdblazat).
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15. tablazat:
A mintaszett testvéri vizsgalatanak eredményei

Jelmagyarazat: dolt betii: mindkét vizsgalat szerint legalabb 90%-os valoszinliséggel

testvér egyedek

Szinmagyarazat: kettonél nagyobb 1étszam1 testvéri csoportok

Mikroszatellita Mikroszatellita+InDel
Foldrajzi Foldrajzi
Egyedl | Egyed2 | Valésziniiség | tavolsag | Egyedl | Egyed?2 | Valésziniiség | tavolsag
(km) (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
4618 4619 0,986 0 4568 | 4569 0,99
5291 5297 0,982 30 4618 | 4619 0,989
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
g 5308 5311 0,969 80 5291 | 5297 0,971 30
g, 4642 4672 0,966 0 4620 | 4660 0,97 230
5 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
5310 5311 0,96 40 4642 | 4672 0,932
4599 4600 0,952 0 5117 | 5119 0,927
3205 3749 0,928 230 3723 | 3726 0,919
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
Atlag 109,565 61,3636
Széras 109,024 91,8226

A testvéri vizsgalat 23, illetve 22 testvérpar meglétét tarta fel tobb, mint 90%-0s
valésziniiséggel. A két eredménysor kozott 7 testvérpar fed at ezen a valdsziniiségi
szinten. A kombinalt markerszett eredményei szerint raadasul két darab, egyenként 3

egyedbdl allo testvéri csoport is megmintazasra keriilt (a narancssargaval jelolt csoport
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harmadik testvérparosa, a 4542 és 4550 azonositoszamu egyed kozti kapcsolatot a Colony
0,840-es valoszintiséglire becsiilte, igy az nem keriilt be a tdblazatba annak ellenére, hogy

a kapcsolat vélheten valos).

A testvéri kapcsolatoknal leellendriztiik az egymastol valo foldrajzi tavolsagot is, ami
meglepd eredményt adott: bar elméletileg a testvérek egymas mellett, maximum néhany
10 kilométerre ¢élnek egymastdl, de a mi eredményeink mast mutatnak. Ebben az
Osszehasonlitasban megbizhatobbnak tlinnek a kombinalt markerszett eredményei, mivel
az atlagos tavolsag csak 61,3 km szemben az STR 110 kilométeres eredményével. A
szoras mindkét esetben meghaladja az atlagot, amit néhdny egymastdl nagyon tavoli
testvérpar okoz. Ezeket a kiugrd tavolsagi adatokat okozhatja a vaddisznok attelepitése,
ami foleg kertek kozott gyakori tevékenység, illetve a magas valdszinliségi mutato

ellenére nem zarhato ki genotipizaldsi hiba miatti hamis eredmény sem.
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16. tablazat:

A mintaszett féltestvéri vizsgalatanak eredményei

Jelmagyarazat: dolt betii: mindkét vizsgalat szerint legalabb 90%-os valoszinliséggel

testvér egyedek

Szinmagyarazat: kettonél nagyobb 1étszam1 testvéri csoportok

Mikroszatellita Mikroszatellita+InDel
Foldrajzi Foldrajzi
Egyedl | Egyed?2 | Valésziniiség | tavolsag | Egyedl | Egyed2 | Valosziniiség | tavolsag
(km) (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
E, 4645 | 5173 0,914 0 4633 5293 1 320
i 2259 | 3732 0,913 520 4669 5293 1 320
5‘ 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
Atlag 132,889 191,724
Széras 143,222 127,085
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A féltestvéri vizsgalat 18, illetve 29 féltestvérpar meglétét tarta fel tobb, mint 90%-0s
valoszintiséggel. A két eredménysor kozott 6 féltestvérpar fed at ezen a valdsziniiségi
szinten. A mikroszatellita markerszett eredményei szerint harom darab ketténél tobb
egyedbdl allo féltestvéri csoport kerlilt megmintazasra, a kombinalt markerszett pedig 5
ilyen csoportot adott ki, amibdl a legnagyobb 5 egyedet foglal magaban. A csoportok
minden egyes kapcsolata ebben az esetben sem lathato a tablazatban, mivel itt is akadtak
olyan féltestvérparok, amiknek a valdszinlisége kevesebb, mint 90%, de ezekben az
esetekben az alacsonyabb valoszinliség ellenére is elfogadhatonak tlinik a valddi

kapcsolat.

A foldrajzi tavolsag ellendrzése soran a kordbbiaktol eltérd eredmény sziiletett, vagyis
ebben az esetben a mikroszatellita szett atlagos tavolsaga kisebb, 133 km-el, szemben a
kombinalt markerszett 192 km-es eredményével. A mintdk térképen vald
visszaellendrzésekor azonban egyértelmiien kirajzolodik, hogy az egymastol nagyon
tavoli egyedek 3 magteriiletrdl szdrmaznak, amik egymastol nagyjabol 120, 240, illetve
320 kilométerre talalhatéak. A hirom magteriiletrdl ketté rdadasul nagy kiterjedési,
vaddisznoskerteket is magaban foglald vadgazdalkodasi egység, igy ebben az esetben a

féltestvérek kozotti nagy foldrajzi tdvolsagra az attelepitések magyarazatot adnak.
17. tabldzat:

A sziiloi vizsgalat eredményei

Sziilé (néstény) | Utod | Valoésziniiség | Foldrajzi tavolsag (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 sziil6i vizsgalat csak a kombinalt markerszett esetében, anya-utod kapcsolatokat
mutatott ki 2 anyaval, amelyeknek 5, illetve 4 utéda szerepel a mintaszettben. Az utodok
megegyeznek a féltestvéri vizsgalat két nagy csoportjaval, tehat ezen csoportok kdzos
sziiléje a koca volt. Az egymadstdl valé nagy tavolsagok magyarazata tehat ebben az

esetben is vélhetden az attelepitésre vezethetd vissza.
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6.5 Vaddiszn6 hustermék-nyomonkovetésre Kifejlesztett markerszett
tesztelése természetes allomanyokon, hibridizacios vizsgalatok

6.5.1 A fejlesztett markerszett pontossaganak vizsgalata bioinformatikai iton

A markerfejlesztés sikerét jol példazza a kovetkezd Osszevetés, melyben az elérhetd
legiijabb ¢s egyik legrészletesebb kutatdssal, Lorenzini ¢és munkatarsai (2020)
vizsgélataval hasonlitottuk Ossze a sajat markerszettiink eredményeit. A sajat markereink
eredményei a 32. és 33. abrakon lathatoak. A W3 marker értékelése kétféleképp tortént,
mivel a markert az SSC10.2-es referencia genomra terveztiik, de jelenleg mar az ujabb,
SSC11.1-es genom is elérhetd, ahol a hasznalt régié megvaltozott, igy a marker
eredménye a programban fragmentalodott képet mutat (33. abra). Egyik értékelésben a
legtobbet kapott fragmentszint vettiik eredménytil, a masikban pedig a szinek atlagos
értékét (18. tablazat).

Wl w2
54 ?6|5 220 bp

105525460 bp 105525470bp 105 525 480 bp -
] L 1 1 ] 1

SAMEAT407824 (as)
SAMEAT497TE2S (as)
SAMEA3407E26 (bb)
SAMEAI40TEDT (bah
SAMEAI40TELS (vsh)
SAMEA3I40TEID (bab)
SAMEAI48TEI0 (bab)
SAMEAS07564 (V)
SAMEA3497865 (vd)
SAMEA4S7E65 (vd)
SAMEA3407EGE (vd)
SAMEA3497367 (vd)
SAMEA3497868 (vd)
SAMEA3407860 (vd)
SAMEA3497870 (vd)
SAMEA34ETETL (vd)
SAMEA3497872 (vd)
SAMEA3497ET3 (vd)
SAMEA3407ET4 (vd)
SAMEA340TETS (ud)
S ANDN02362505 (bs)
SAMNO2364506 (bs)
S ANDNO2364507 (bs)
SANDN04440475 (be)

32. abra: A W1 és W2 marker eredményei IGV programban az SSC11.1-es
genomon megjelenitve
Jelmagyarazat: as: angler schatterswein, bb: bunte bentheimer, bsh: berkshire,
bsb: british saddleback, vd: vaddisznd
Szinmagyarazat: sziirke: homozigdta referencia allél (nem vaddiszno), sotétkék:
heterozigota, vilagoskék: homozigota varians allél (vaddisznd), fehér: hianyzo

allél
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12 380 kb

W3

12 382 kb 12 384 kb

1| o P11l
| I

SAMEA3407814 (2s)
SAMEA3407815 (as)
SAMEAI407E26 (bb)
SANEA3407827 (bek)
SANEAI407S2E (bek)
SAMEAI407820 [bsk)
SAMEA3407830 (beb)

——— -

- — -
—

— gy —

— — —

—— —

SAMEAI40TESS (wd)
EAMEAIIOTRES (wd)
SAMEAIHOTRGE (wd)
EAMEAOTEEE (wd)
EAMEAOTRET (wd)
SAMEAI4OTRGE (wd)
EAMEAOTRAD (wd)
SAMEAIIOTETO (wd)
SAMEAI4OTET] (wd)
EAMEAIOTETE (wd)
SAMEAIMOTETS (wd)
SAMEAI40TETS (wd)
EAMEATIOTRTS (wd)

SANDNDZ3I 64305 (bs)
SANDNDZI64306 (bs)
SANINDZIE4307 (bs)
SANDNO4440475 (be)

33. abra: A W3 marker eredményei IGV programban az SSC11.1-es

genomon megjelenitve

Jelmagyarazat: as: angler schatterswein, bb: bunte bentheimer, bsh: berkshire, bsh:

british saddleback, vd: vaddiszno

Szinmagyarazat: sziirke: homozigota referencia allél (nem vaddisznd), sotétkek:

heterozigota, vildgoskék: homozigota varians allél (vaddisznd), fehér: hianyzo

allél
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18. tablazat:

Kiilonb6zo hibridizaciora kifejlesztett markerek pontossaganak osszehasonlitasa

W3 W3

fajta W1 | W2 (legtibb) | (atlag) 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 -
vaddiszno 50 0 100 50 0 0 100
vaddiszno 100 | 100 100 50 0 0 100
vaddiszné 100 | 100 100 50 - - -
vaddiszno 100 0 100 50 0 - 100
vaddiszné 50 50 100 50 0 0 100
vaddiszno 100 0 0 50 0 0 100
vaddiszné 100 0 100 50 0 - -
vaddiszno 100 | 100 100 50 0 - -
vaddiszno 100 | 100 100 50 0 0 0
vaddiszné 100 | 50 100 50 0 0 100
vaddiszno 100 - 100 50 0 - 0
vaddiszné 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
osszesitve | 2050 |1400| 1650 1050 700 300 1450
mennyiség 23 | 20 21 22 19 14 18
pontossag
(%) 89,13 | 70 78,57 47,73 36,84 21,43 | 80,56

Az eredményekbdl lathatd, hogy az MCIR polimorfizmusok pontossaga rendkiviil
gyenge, mindossze 21,43% és 36,85%. Ezt koveti a W3 és W2 InDel markerek
pontossaga, a két legjobb eredményt pedig az NR6A1 €s a W1 markerek adtak.
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6.5.2 A vaddiszné hibridizacios vizsgalat eredményei

A hibridizaltsagi vizsgalatokat 422 vaddiszné mintan végeztik el, egy 120 hazi sertést
tartalmazé referencia-adatbazis segitségével (1: pietrain, 2: hampshire, 3: nagy fehér, 4:
H39 x nagy fehér, 5: landrace, 6: duroc, 7: duroc x mangalica, 8: szoke mangalica, 9:
fecskehast mangalica, 10: vorés mangalica, minden esetben n=12), valamint 10 ismert
vaddiszno6-hazi sertés hibridet is a vizsgalatba vontunk. Az altalunk korabban fejlesztett
3 InDel markert tartalmazé multiplex Structure program altal adott Bayesi

Klasztereredménye az alabbi abran (35. abra) lathato:

1.00

"

35. dbra: Hibridizaltsagi jellemz6k 3 InDel marker alapjan
Jelmagyarazat: 1-10-es csoportok: hazi sertésfajtak, 11-es csoport: vaddisznok,
12-es csoport: ismert vaddiszno hibridek. Minden egyes fligg6leges vonal egy
egyedet jelol

Szinmagyarazat: zold: hazi sertés, piros: vaddiszno

Az eredményeken jol lathatd, hogy a program az elsd 10 csoport (hézi sertések) mind a
120 egyedét tiszta hazi sertésként azonositotta, a vaddisznd mintak koéziil 336 minta lett
vaddiszn6, 71 hibrid, 18 pedig hazi sertés, az ismert hibridek koziil pedig 6-ot sorolt a
hibridek és 4-et a hazi sertések kozé

Kovetkezd 1épésben az InDel markerszettet kiegészitettilk a validalo STR markerszett
altal kapott genotipusokkal, majd ezt az adatsort klasztereztiik szintén a Structure

programban (36. abra):
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"

36. dbra: Hibridizaltsagi jellemz6k az InDel markerszett és a validalo STR
markerszett alapjan
Jelmagyarazat: 1-10-es csoportok: hazi sertésfajtak, 11-es csoport: vaddisznok,
12-es csoport: ismert vaddiszné hibridek. Minden egyes fiiggéleges vonal egy
egyedet jelol

Szinmagyarazat: zold: hazi sertés, piros: vaddiszno

A kombindlt moédszerek eredménye alapjan az elsé 10 csoportban valtozas nem
tapasztalhaté a kordbbiakhoz képest, a vaddisznok esetében a hibridizaltsagi aranyt
jelentésen csokkentette a mikroszatellita markerszett hozzdadasa, valamint a hibridek
hibridizaltsagi jellemz6it is némiképp valtoztatta, azonba ebben az esetben mindkét
iranyu valtozas lathatd. A kombinalt eredmények (STR és InDel szett) alapjan a 120 hazi
sertés mindegyikét hazi sertésként azonositotta a program, a vaddisznok koziil 20
valdjaban hibrid, a hibridek koziil pedig 3 lett a hibridek, 7 pedig a hazi sertések kozé

besorolva.

6.5.3 A hibridizaciéos markerszett megbizhatosaganak vizsgalata

Az eredmények Osszevetése utdn megallapithato, hogy az altalunk készitett markerszett
,»,szigorubb” a validalo (STR) szettnél, mivel a vaddisznok koziil is sorol egyedeket a
hibrid és hazi sertések k6zé, valamint az ismert hibridek egy részét is hazi sertésnek jelzi.
Hézi sertéseket egy esetben sem sorolt a vaddisznok kozé, harom esetben hibridnek

sorolta. A markerszett pontossagat az alabbi tablazatok abrazoljak 19. és 20. tablazat).
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19. tablazat:
A vizsgalt mintak besorolasa a hibridizacios (W) markerszett és a validalo
markerszett altal
Jelmagyarazat: HS: hazi sertés, VD: vaddiszn6
Szinmagyarazat: zold: megegyez6 genotipus, sarga: javithato hiba, piros: nem javithatd
hiba
Fajta W (InDel) szerint

Fajta HS
validalva Hibrid
(STR) VD

A két eredmény Osszehasonlitisa alapjan a hibridizaciés markerszett a valdssal
megegyez6 eredményt adott 472 esetben, ami a teljes mintaszett 85,5%-a. ,, Tl szigort1”,
a validalé markerszett altal kijavithat6é hibat 13,41%-ban vétett, ,,til megengedd”, tehat

nem kijavithato hibat pedig mindossze 1,09%-ban.

20. tablazat:
A hibas besorolasok szama és szazalékos aranya
Jelmagyarazat: HS: hazi sertés, VD: vaddiszn6

Szinmagyarazat: sarga: javithato hiba, piros: nem javithato hiba

Fajta
(InDel/STR) |HS/VD | HS/hibrid |Hibrid/VD

Darab 9 9 56 3 0 3

Szazalék 1,63 1,63 10,14 0,54 0,00 0,54

Osszességében megallapithatd, hogy a markerszett kb. 14 szdzalékban téves pozitiv
eredményt ad, ami azonban kikiiszobdlhetd, amennyiben a kérdéses egyedeket az STR
markerszettel is levizsgaljuk. Téves negativ eredményt mindéssze 1%-ban kaptunk, ami
kifejezetten jo eredménynek mondhat6. Mivel az InDel markerszettet eredetileg egy
gyors ¢€s olcso eldsziirésre alkalmas modszernek fejlesztettiik ki, igy az eredmények

alapjan a markerfejlesztést sikeresnek nyilvanitottuk.
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6.5.4 A hibridizacios markerszett eredményeinek tesztelése szimulalt genotipusok
hozzaadasaval

A hibridizécios vizsgalatok utolsd 1épéseként az eredmények soran legtisztabb
genotipusuként azonositott vaddisznokat és hazi sertéseket kereszteztiilk 2 generacion at
a Hybridlab utédgenerator szoftver segitségével. A Kklaszterezési programban a
csoportositas elsd 12 csoportjanak felosztdsa megegyezik a korabban leirt 12 csoporttal,

a 13-19. csoport egyedei pedig az 21. tablazatban talalhatok.
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21. tablazat:
A szimulalt genotipusok létrehozasanak koriilményei

Jelmagyarazat: VD: vaddiszn6, M: mangalica, P: pietrain, x: hibridizacio jele, HS: hazi

sertés
oo st 1| sz [t e
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 virtualis egyedekkel kibévitett mintasor Bayesi klaszterezése a 37 és 38. abran lathato.

1.00
0.80
0.60
0.40
0.20

0.00
12345678510 " 121314151517181‘3

37. abra: Hibridizaltsagi jellemz6k 3 InDel marker alapjan
Jelmagyarazat: 1-10-es csoportok: hazi sertésfajtak, 11-es csoport: vaddisznok,
12-es csoport: ismert vaddiszno hibridek, 13-19-es csoportok: szimulalt
vaddiszno hibridek. Minden egyes fiiggéleges vonal egy egyedet jelol

Szinmagyarazat: zold: hazi sertés, piros: vaddiszno

Az InDel eredmények szerint a program hazi sertések Osszes egyedét tovabbra is tiszta
hazi sertésként azonositotta. A vaddisznd mintak koziil a korabbinal 3-al tébb, 0sszesen
339 minta lett vaddisznd, ugyanennyivel kevesebb, vagyis 68 hibrid, 18 pedig hazi sertés,
az ismert hibridek koziil pedig egy korabba hazi sertésként besorolt egyedet a hibridek
kozé sorolt, igy a hibridek szama 7, a hazi sertéseké pedig 3. A szimuldlt egyedek
eredményeit késébb, a két markerszett kozos eredményeivel egyiitt, a 22. tablazatban

elemezzik Ki.
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Utols6 klaszterezési vizsgalatunkban az InDel és STR markerszettek k6zds eredményei

lathatoak, a szimulalt egyedeket bevonva (38. abra):

"

T2 %4 5 s T 5 % qo 1213 44 1545 7 4g 18

38. dbra: Hibridizaltsagi jellemzok az InDel markerszett és a validaléo STR
markerszett alapjan
Jelmagyarazat: 1-10-es csoportok: hazi sertésfajtak, 11-es csoport: vaddisznok,
12-es csoport: ismert vaddiszno hibridek, 13-19-es csoportok: szimulalt
vaddiszno hibridek. Minden egyes fliggéleges vonal egy egyedet jelol

Szinmagyarazat: zold: hazi sertés, piros: vaddiszno

Az el6z6 abran is lathatdo modon a hazi sertéseket ebben az eseten is minden egyed
esetében a sajat klaszteriikbe (hazi sertések kozé) sorolta be a szoftver. A vaddisznok
koziil 27 allatot jelzett hibridnek, ami 7-el tobb, mint a szimulalt egyedek nélkiili
vizsgalatban, a vaddisznok szama pedig ugyanennyivel kevesebb. Hazi sertésként egy
vaddisznot sem azonositott a program. Az ismert hibrid egyedek eredményei

valtozatlanok, 7 esetben a hazi sertések és 3 esetben a hibridek kozé tartoznak.

A virtualis genotipusok 0sszesitett eredményei a kdvetkezo, 22. tablazatban lathatoak:

22. tablazat:
A szimulalt egyedek besorolasi eredményei két modszerrel, a hibridizaltsagi arany
fiiggvényében
Jelmagyarazat: HS: hazi sertés, VD: vaddiszn6

Szinmagyarazat: z6ld: megegyez0 genotipus, sarga: javithato hiba, piros: nem javithato

hiba
W STRW
N h‘b“?:gklsg%z)‘”“y HS | hibrid | VD | HS | hibrid| VD
24 75-25% 21 | 3 20 | 4
36 50-50% 15 | 20 13 | 21
24 25.75% 6 | 12 6 | 2 | 12 | 10
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Az eredményekben jol latszik, hogy a varhato eloszlashoz képest minden esetben a hazi
sertések iranyaba van eltolodva az adott csoportba sorolt egyedek szama. Ebbdl az a
kovetkeztetés vonhato le, hogy a szazalékos arany, aminél az egyedet hibridnek soroljuk
be esetiinkben tul szigoru, mivel mar kevés hazi sertésekkel megegyez6 allélt is tul nagy

hangsullyal vesz figyelembe a program.

6.5.5 A hibridizacios vizsgalatok értékelése

Eredményeink alapjan a hazai vaddiszné populacié 2,84%-a hibridizalodott. Korabbi
eredményekkel Osszehasonlitva ez a szdm atlagosnak mondhatdo az egyéb STR
markerekkel végzett vizsgalatokhoz képest. Két korabbi kutatasban sem sikeriilt STR
markerekkel hibrid egyedeket kimutatni (Nikolov és mtsai., 2017; Sprem és mtsai., 2014).
Egy olasz vaddisznokat célzd vizsgalatban 20 STR markert 164 vaddisznon hasznalva
minddssze 2,44%-os hibridizaltsagi aranyt talaltak (Lorenzini és mtsai., 2020). Frantz és
munkatarsai (2013) egy tobb orszagot is lefed6 kutatasban 697 disznot vizsgaltak le egy
14 markert tartalmazo szettel, eredményeik szerint a vaddisznok 6,32%-a mutatta

hibridizaltsag jeleit (23. tablazat).

90



Az altalam vizsgalt vaddisznoallomany hibridizaltsagi szintje osszehasonlitva

23. tablazat:

korabbi vizsgalatok eredményeivel, novekvé sorrendben

Mintavétel Egyedszam | Markerszam M,arker H,Ibndeok Referencia
helye tipusa aranya (%)
— Nikolov és
Bulgsria 291 10 STR 0,00 mtsai., 2017
] ] Sprem és
Horvatorszag 40 14 STR 0,00 mtsai., 2014
] Lorenzini és
Olaszorszag 164 20 STR 2,44 mtsai., 2020
] Jelen
Magyarorszag 422 16 STR+InDel 2,84 :
tanulmany
Olaszorszag, Fontanesi és
Nyugat-Balkan 201 ! NREAL 334 mtsai., 2014
Belgium ¢
) Frantz és
Luxemburg, 697 14 STR 6,32 mtsai., 2013
Németorszag
) Lorenzini és
Olaszorszig 164 1 NRGAL 976 | isai, 2020
Olaszorszag, Fontanesi és
Nyugat-Balkin | 2% ? MCIR 20| misai, 2014
. Nikolov és
Bulgaria 291 2 MCI1R 15,80 mtsai., 2017
- Lorenzini és
Olaszorszag 164 2 MCIR 15,86 mtsai., 2020
- Dzialuk és
Lengyelorszag 265 1 MC1R 24,00 mtsai., 2017

A szinezetet befolyasold génmutaciok (MCI1R és NR6A 1) alapjan végzett kutatasok joval

nagyobb meértékli hibridizaciot mutattak ki, azonban ezekben a vizsgélatokban sokkal

kevesebb DNS szakaszt néznek, mivel ezekben a szekvenciakban kevés (1-3) SNP

talalhaté. Igy az eredmények is kevésbé pontosak, mint a joval nagyobb mennyiségi, tobb

polimorfizmust is tartalmazé STR markerszettek esetében.
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7 KOVETKEZTETESEK ES JAVASLATOK

7.1 Kovetkeztetések
A Kérpat-medencében ¢€l6 vaddisznok populacidgenetikai  vizsgalata soran

megallapitottuk, hogy populacios elkiiloniilés a teriiletek kozott nem taldlhato, minddssze
két alpopulaciot sikeriilt azonositani. Az alpopulaciok mérete €s Iéptéke némileg
ellentétben all a korabbi vadgazdalkodasi gyakorlattal, amikor vadgazdalkodasi egység
szinten, néhany ezer, legfeljebb néhany tizezer hektdros méretben probalnak a
vaddisznéval sikeresen gazdalkodni. Ugyanakkor a 2018-t6l érvényben 1év0 szabalyozas,
amelyben hazankat 6t vadgazdalkodasi tajra (Tiszant(li, Eszaki hegy-és dombvidéki,
Duna-Tisza kozi, Dél-dunantili és Eszak-dunantuli), és sszesen 51 tajegységre osztottak
mar Osszhangban lehet a hatékony, fenntarthatd, nagyléptékli vadgazdalkodasi tervek
készitéséhez (Magyarorszag Kormanya, 2018). A hazai vaddisznéallomanyok megfeleld
genetikai valtozatossaggal rendelkeznek, tehat mesterséges allomanyjavitasra ebbdl a

szempontbol semmiképp nem szorulnak.

Az alpopuléciok 6sszehasonlitasa soran kidertilt, hogy a csoportokra a teljes populaciora
megallapitott genetikai jellemzok kiilon-kiilon is igazak. Tehat megfeleléen diverz,
nagyméretli és nagy teriiletet lefedé allomanyok élnek hazdnkban, amelyek vélhetéen a
jovobeli esetelges valtozadsokhoz is képesek lesznek alkalmazkodni. Az alpopulaciok
kozotti, illetve az egy-egy alpopulacion beliili valodi barrierek hianya a vaddisznok remek
alkalmazkodoképességével és nagy mozgaskorzetével kiegészitve jelentds egyedszamu,
relative homogén csoportok jelenlétét okozzak. Ezek a jellemzdk lokalis katasztrofak
esetében kifejezetten elényosek, mivel a koryezd teriiletekrdl hamar Gjra tud telepiilni az
érintett rész, azonban betegségek terjedése szempontjabol hatranyos, mivel az egyedek a
korokozokat révid 1d6 alatt messzire képesek vinni, természetes hatarok nélkiil. A
vaddiszn6 ezen tulajdonsagai miatt az ASP terjedését csak rendkiviil gyors, hatékony és

jol szervezett lezarassal lehet egy adott teriileten megelézni.

Az egyedazonositasra alkalmas markerszett a vizsgalataink alapjan kdzel 100% eséllyel
valoban képes az egyedazonositasra, az egyetlen genetikailag megegyezd mintapar

1étezésének mind bioldgiai, mind modszertani magyarazata lehetséges.

A populaciodinamikai vizsgalatok két részre tagolhatoak. Els6ként, a palacknyak-hatas
vizsgalata szerint a hazai vaddisznoallomany jelenleg migracios-drift egyensulyban van,

tehat nem mutathat6 ki zajlo genetikai besziikiilést okozo6 hatas nyoma. Azonban az erés
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heterozigdta hiany, amit az dsszes alkalmazott teszt megerdsitett azt jelzi, hogy a multban
a populaciot érte olyan hatas, mely sordn az allomany mérete és igy genetikai
valtozatossaga is erdsen lecsokkent. Korabbi leirasok alapjan ezek a hatasok vélhetden a
két vilaghaboru idejére vezethetok vissza, amikor a harcok €s az emberi élelmiszerhiany
miatt a vadalloméanyt erdsen megritkitottdk. Az analizis mésodik fele, a rokonsagi
vizsgalatok eredményei kettds képet mutatnak, a kapott testvér-, vagy féltestvér parosok
kozel fele egy vadaszteriiletrél szarmazik, viszont a tobb szaz kilométeres tavolsagok
foleg testvérek esetében kétségre adhatnak okot. Ezen eredmények valddisaga az allat
mozgaskorzetét, migraciés hajlamat és az attelepitések lehetdségét figyelembe véve
megmagyarazhatd, de pontossdganak ellendrzésére tovabbi vizsgalatok sziikségesek,
amelyeket a mikroszatellita és az InDel markerszett kombinalasaval érdemes
végrehajtani, mivel a kapott eredmények ebben az esetben sokkal megbizhatobbnak

tinnek.

A hibridizaciés vizsgalatok eredményei alapjan a hazai vaddisznépopulacié a kevésbé
hibridizaltak kozé tartozik. A hibrid egyedek teriileti elhelyezkedését atnézve
megallapitottuk, hogy nem talalhatd olyan magteriilet, ahonnan a hibridek szarmaznak.
A hibridizalodott vaddisznok az orszag teriiletén elszorva talalhatok, tehat nem szandékos
allomanyhamisitasrol, hanem vélhetoen egyedi, véletlen esetekrdl van szd. A lehetséges
okok koz¢ tartozik egy-egy hazi sertés kiszabadulésa és elvadulasa, vagy a korabbi, 70-
es évekig bevett szokas, a hadzi sertések makkoltatdsa soran sziiletett hibrid egyedek
fennmaradasa a populacioban. Emiatt, az érintett vadasztarsasdgok jo hirnevének
megtartasat szem elOtt tartva hibridizaltsagi térképet nem készitettiink. A szimulalt
egyedekkel kiegészitett eredmények szerint az alkalmazott markerszettek az adott
mintaszetten tul szigoruan veszik a hazi sertés-allélek jelenlétét, mivel a vart
hibridizaltsagi foknal a csoportokon beliil minden esetben a hazi sertések
tulreprezentaltak voltak. Ennek a hibanak a kisziirésére vonatkoz6 javaslataink a 6.3-as
fejezetben talalhatoak, azonban eredményeinket ebben a formaban is hasznosnak tartjuk,
mivel a modszer esetleges gyakorlati haszositasa soran a kelleténél kicsit tobb vaddisznot
vonnanak ki az arusitasbol/tovabbtenyésztésbol, de a szilirén a genetikailag kevésbé tiszta

egyedek alig 1-2%-a jutna at.
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7.2 Tervek a genetikai vizsgalatok folytatasara:

Magyarorszag teriiletén beliil nagyobb elemszamu vizsgalatok végzése,
kivaltképp az alpopulaciés hatar kornyékérdl, hogy a valds hatart minél
pontosabban beazonosithassuk.

A Karpat-medence tobbi orszdgabol joval magasabb mintaszam vizsgalata €s a
kutatasba valdé bevonasa, hogy a koOrnyezd orszagok allomanyai valdban
Osszehasonlithatoak legyenek a hazai populéacidval.

Ismert pedigréjii vaddiszné egyedek rokonsagi vizsgalata a markerszett

pontossaganak szamszerisitéséhez.

7.3 Tervek a hibridizacios vizsgalat folytatasara:

Az Aaltalunk alkalmazott markerszett kiegészitése a kordbban széleskoriien
alkalmazott NR6A1 markerrel, a még pontosabb és megbizhatobb eredmények
elérése érdekében.

A kombinalt markerszettel nagyobb elemszamu vizsgalatok elvégzése.

A tiszta genetikai profilu egyedek felhasznéaldsaval nagyobb elemszama,
valtozatosabb genetikai §sszetételll €s hibridizaltsagi aranyu leszarmazasi vonalak

szimulalasa, majd azok klaszterezésbe vonasa.
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8 UJ TUDOMANYOS EREDMENYEK

1.

Els6ként végeztem hazankban ilyen mértékli vaddisznogenetikai vizsgélatokat
STR  markerek felhasznalasaval. = Megéllapitottam a  magyarorszagi
vaddisznopopulacido genetikai valtozatossaganak (7,62 allél/marker) ¢és
hibridizaltsaganak (2,84%) mértékét.

Megallapitottam, hogy Magyarorszag vaddisznopopulacioja két alpopuléciora
tagolodik (északkeleti (n=147) és az orszag tobbi részére kiterjedd (n=339)), a
hatarvonal feltételezhetéen az utolso jégkorszak ¢és a vizrendezések maradvanya,
mivel a két alpopulacio keveredését gatld barrier nem talalhato kozottiik.
Bebizonyitottam, hogy hazankban is az altalam hasznalt STR markerszett
segitségével egyedi azonositds végezhetd vaddisznokon legalabb 99,79%-0s
pontossaggal.

Genetikai vizsgélatokkal kimutattam a hazai dlloméanyt éré multbeli palacknyak-
hatas jelenlétét (SMM modszerrel 13/13, TPM modszerrel 13/11 markeren
mutatkozik szignifikans heterozigbta hiany, melyet a Wilcoxon-féle
rangOsszegteszt is megerdsitett, SMM=0,00006; TPM=0,00201), illetve a
jelenlegi genetikai besziikiilést okozd események hianyat.

Vad populécioban is leellendriztem ¢€s bebizonyitottam az altalunk korabban
kifejlesztett InDel hibridizacios markerszett megbizhatosagat (85,5%-0s
pontossaggal) és sziikségességét a széles korben alkalmazott modszerek (MCIR

és NR6AL) mellett.
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9 AZEREDMENYEK GYAKORLATI HASZNOSITHATOSAGA

1. A magyarorszagi vaddisznok kozti atfogd mintavételezéssel, valamint genetikai

diverzitasanak és szerkezetének megallapitasaval olyan adatbazist hoztunk 1étre,
ami a jovobeli kutatasok szamara is hasznosithato alapot, vagy Osszehasonlitasi
lehetéséget biztosit populacidgenetikai-, diverzitds-, vagy hibridizacios
vizsgélatok szamara.

Az alpopulaciok méretének és elhelyezkedésének tudataban atfogd, nagyléptékii
vadgazdalkodasi tervek elkészitésére nyilt lehetdség mind a hasznositas, mind az
ASP elleni védekezés témakdrében.

Az egyedazonosito STR markerszett hasznéalata megoldast nyujt kiilonb6zo peres
tigyek, mint orvvadaszat, vagy tréfeahamisitas elbirdlasara modern genetikai
modszerek alkalmazaséaval.

Az InDel (és sziikség esetén STR) markerszett alkalmazéasaval lehetdség van a
kerti, vadasparki, vagy farmi vaddisznéallomanyok vizsgéalatira és az
eredmények alapjan a hibrid egyedek kisziirésére. Ezaltal az allomanyok valéban
kizarolag genetikailag tiszta vaddisznokbol allnanak, ami a fenotipusra,
hismindségre is hatassal lehetne. A vadasparkokba, vadfarmokra bekeriild
vaddisznokbdl minden esetben javasoljuk a mintavételezést, amit eladaskor le
lehet vizsgalni, ezzel az eladott egyed genetikai hattere, mindsége bizonyithatova

valik.
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10 OSSZEFOGLALAS

Eurdpa-szerte a nagytestli vadfajok altalanos térhdditasa jellemz6 az elmult évtizedekben.
Ezek koziil is az egyik kiemelkedd faj a vaddisznd, mely a vilag 100 leginvazivabb
¢lolénye kozt is helyet kapott kivételes adaptacios képességének hala. Disszertaciom
ezért a vaddiszno genetikai és populaciddinamikai vizsgalataval foglalkozik, mivel
hazank egyik legjelentdsebb vadfajarol van szo, melynek genetikai hattere eziddig nem

kapott elég figyelmet.

A Karpat-medencén beliil négy orszagbodl 6sszesen 486 vaddisznobol gyljtottiink mintat,
amit egy 13 markert tartalmazo egyedazonositdsra hasznalt STR, valamint egy 3
markerb6l allo, a vaddisznokat a hazi sertésektdl elvalaszté InDel markerszettel
vizsgaltunk le. Az eredmények alapjan el6szor hataroztuk meg a magyarorszagi
alpopuléciok genetikai mutatoit, valamint a méretiiket, a teriileti elhelyezkedésiiket és az
azokat meghataroz6 tényezdket. Megallapitottuk, hogy két csoport talalhaté hazankban,
melyek egy populacio kiilonboz6 alpopulacioi, valamint hogy az elkiiloniilés egy Kisebb,
az orszag északnyugati részét lefedd és egy nagyobb, a tobbi teriiletet tartalmazo részre
osztja azokat. Tovabba nyomokat taldltunk arra vonatkozdan, hogy mind az utolsé
jégkorszak, mind az 1800-as évek végén kezd6d6 vizrendezés hatasai a mai napig
érzOdnek a magyarorszagi populécioban. A populdciogenetikai rész lezarasaképp az
egyedazonosito markerszettet teszteltiik le arra vonatkozodan, hogy valoban képes-e
minden egyedet szétvalasztani. Az altalunk vizsgalt 486 vaddisznd Osszesen 485
kiilonb6zd genotipusba tartozott, a két megegyezd genotipust egyedre pedig bioldgiai

magyarazat adhato.

Populaciodinamikai vizsgalataink soran kimutattuk, hogy bar genetikai beszikiilést
okozo esemény a hazai vaddisznoéallomanyban jelenleg nem zajlik, de a multban erds
palacknyak-hatas érte a populaciot, mivel szinte az 6sszes vizsgalt allélon (SMM: 13/13,
TPM: 11/13) szignifikéns heterozigota hiany mutatkozik. A rokonsagi vizsgélatokban a
mikroszatellita markerszett alapjan 23, a kombinalt markerszett alapjan pedig 22
testvérpart talaltunk 90%-os valosziniliségi szinten. Féltestvéri kapcsolatokat 18-at, illetve
29-et, sziil6-utod rokonsagot pedig kizarolag a kombinalt markerszett eredményei alapjan

sikeriilt kimutatni, ahol 2 anya 6sszesen 9 utodjat talaltuk meg.

Disszertaciom zar6 részében egy kordbban hustermék-nyomonkdvetésre kifejlesztett, a

vaddiszn6t a hazi sertésektdl elvalaszté €s vegyes genotipust is kimutatni képes
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markerszettet teszteltiink a vad populacion a hibridizaciéo megallapitasa céljabol. Ebben
az esetben 422 vaddisznét tudtunk a vizsgalatba bevonni, mely soran eldszor csak a 3
hibridizaciés (InDel) markert hasznaltuk fel, majd a hibridizacios markerszettet és az
egyedazonosito (STR) markerszettet Gsszevontuk. Eredményeink alapjan az InDel
markerszett 85,5%-ban a valés eredményeket adja, hamis pozitiv eredményt a
hibridizaltsagra (javithaté hiba) 13,41%-ban, mig hamis negativ eredményt 1,09%-ban.
Mivel ezt a markerszettet eredetileg eldvizsgalatok szamara fejlesztettiik ki, igy ezt az
eredményt kifejezetten jonak konyveltiik el, ami még a megerdsito vizsgalatokkal egytitt
is lényeges mennyiségli pénzt és idot sporol meg. A szett megbizhatdsdga utan a
pontossagat is levizsgaltuk. Ehhez 23 teljes genomra (11 hazi sertés és 12 vaddiszno)
illesztettiik az altalunk hasznalt InDel, valamint a szakirodaloman leggyakrabban
eléforduldo markereket. Az eredmények alapjan a mi harom markeriinkbdl kett6 (W1:
89,13%, W2: 70%) 6nmagaban is megallja a helyét a régebben hasznalt markerekkel
szemben (MCIR1 és MCI1R2: 36,84%, MC1R3: 21,43%, NR6A1: 80,56%), a harom
marker kombinacidja pedig kordbbi vizsgalataink alapjan 95% fol6tti pontossagot

biztosit.
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11 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%, NR6AL:
80.56%) and, based on our previous studies, the combination of the three markers

provides an accuracy of over 95%.
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14 MELLEKLETEK

14.1 Egy tovabbi gyakorlati hasznositasi mod: a trofeahamisitas

kisziirése - esettanulmany
Az alabbi esettanulmany egy kiemelkedden nagyméretii hazi sertés agyar kapcsan késziilt

(3. és 4. kép). Az allatot Kecelen vagtak le, majd az allat gazddja az agyarakat a
trofeakikészités 1épései szerint szakszerlien prepardlta. Mivel az agyarakat ebben a
formaban nehéz megkiilonboztetni a vaddisznd agyaratol (a kisagyarak végén lathatd
fekete rész a perzseléskor keletkezett) (5, kép), ezért kivancsisagbol a belso feliiletérol
mintat vettiink, majd a korabban mar emlitett modszerrel izolaltuk, az InDel markerszett
hasznalataval PCR modszerrel felszaporitottuk a csontbol kinyert DNS-t, majd

elvégeztiik a fajtaazonositd genetikai vizsgalatokat (39. abra).

119



3. és 4. kép: Az ismert egyed életében (mangalica x duroc hibrid)

5. kép: Vaddiszné agyar (balra) 6sszevetve mangalica/duroc agyarral

1.00
0.80
0.60
0.40
0.20

0.00

Y 9 3 4 9% g * g & 45 M 12

39. abra: A kérdéses egyed klaszterezés utan (nyillal jelolve)
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Jelmagyarazat: 1-11-es csoportok: hazi sertésfajtak, 12-es csoport: vaddisznok,
Minden egyes fliggdleges vonal egy egyedet jeldl

Szinmagyarazat: zold: hazi sertés, piros: vaddiszno

Az allat besorolésat (vagyis, hogy nem vaddisznd) a genetikai vizsgalat is megerdsitette.
Ugyan esetlinkben ez nem is volt kérdéses, mivel az egyedet ¢letében is lattuk, de ezaltal
sikeriilt bizonyitani, hogy a vizsgalat elvégzése kétes eredetii trofedk esetében

bizonyitékot adhat annak eredetével kapcsolatban.
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16 NYILATKOZATOK

16.1 Doktorjelolt nyilatkozata
Ezen értekezést a Debreceni Egyetem Allattenyésztési Tudomanyok Doktori Iskola

keretében készitettem, a Debreceni Egyetem doktori (Ph.D.) fokozatanak elnyerése

céljabol.

Debrecen, 20........cccoviviiinn...

a jelolt aldirasa

16.2 Témavezet6i nyilatkozatok

Tantsitom, hogy ... doktorjelélt 20......-20...... kozott a fent
megnevezett Doktori Iskola keretében iranyitdsommal/irdnyitasunkkal végezte munkajat.
Az értekezésben foglalt eredményekhez a jelolt onallo alkotd tevékenységével
meghatarozoan hozzajarult, az értekezés a jelolt onallo munkdja. Az értekezés elfogadasat

javaslom/javasoljuk.

Debrecen, 20. ...t

Dr. Stéger Viktor
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