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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 idovel sok utodot ellik. Allomanya az
1960-as évektdl kezdve afrikai sertéspestis virus (ASP) fert6zés elotti idészakban
toretleniil novekedett. Magyarorszagon és Eurdpa-szerte atlagosan 10-20 évente
megduplazta 1étszamat, az afrikai sertéspestis (ASP) 2018-ban tortént megjelenése elott
allomanyat kozel 120 000-re becsiilték hazankban. Mérete és mobilitdsa egyarant nagy,
mozgaskorzete a néhany 100 hektartol akar 15 000 hektarig terjedhet. Ezen tulajdonséagai
miatt éléhelyére komoly hatast gyakorol, 6kologiai és 6konomiai szempontbol egyarant.
Bolygatasaval a biodiverzitdst csokkentd €és noveld hatdsokat egyarant kimutattak
hazankban, valamint jelentds természetvédelmi, vadgazdalkodasi és mezdgazdasagi kart
is okoz, példaul a foldon fészkel6 madarak tojdsainak elfogyasztdsaval, vagy a
kukoricavetés kiturasaval. Ezen kiviil jelentds szamu vadbaleset résztvevoi, a kozutakon
a 2019-ben 627 vaddisznot itdttek el Magyarorszagon, aminek anyagi vonzatdn 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 vaddiszn6allomény ilyen
jellegli felmérése reprezentativ mintaszettel. Ugyanis eziddig Magyarorszagon a modern,
genetikai modszerekre tamaszkodo vizsgalatok szama alacsony, és azokban az esetekben
is rendkiviil kis elemszamu, minddssze néhany tucat egyedet magéaban foglalo kutatasok
sziilettek, amelyekbdl hazank és a Karpat-medence vaddisznoalloméanyanak genetikai
hattere, valtozatossaga, valamint foldrajzi felosztottsdgara vonatkoz6 informaciokat 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 valod

gazdalkodas még tudomanyosabb alapokra helyezddhet.

A genetikai alapkutatas az adott faj pontos megismerésének fontos mérfoldkove, hiszen
a diverzitas befolydsolja az adaptaciot, vagyis a kiilsé hatdsokra adott valaszra valo

képességet és annak mértékét. Egy nagy 1étszamu, valtozatos egyedekbdl allo populécid



tulélési esélye joval nagyobb az esetlegesen bekovetkezd klimatikus, emberi, vagy egyéb
negativ hatasok esetében. Ezen kiviil egy tagas genetikai hattérrel rendelkezd allatcsoport
tenyésztése, vagy az azzal vald gazdilkodds sordn 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 hatterti alloméany ilyen jellegl tulajdonsagait akar egyes
hazi sertésfajtak tenyésztési programjaban is fel lehet hasznélni, illetve a vaddiszné ,,¢é16
génbankként” is funkcional, ami 6nmagén tal is értéket hordoz a keresztezési lehetéségek
miatt. Ezen kiviil, bar a vaddiszn6 alapvetden vadfaj, de farmi és kerti koriilmények kozt
is tartjak és tudatosan tenyésztik, tehat betegségekkel szembeni ellenéllast, husmindséget,
vagy akar szaporodasi és felnevelési sikert, alomszamot, takarmanyhasznositast és még
szamos, haziallatok esetében elonyosnek itélt tulajdonsagot lehet rogziteni €s tovabb
javitani benniik a genetikéra alapozott, szelektalt 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 kozottik. 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 biodiverzitds novekedését okozza és igy bizonyos szempontbol
kivanatosnak is tarthato, de egy vadfaj és egy haziallat keresztezddése esetében mégis
kertilendd. Eldszor is egy haziallat nem természetes Uton, a kdrnyezeti tényezok altali
nyomas sordn szelektalodott és 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 borével, vagy a hazi
disznok vastag zsirrétege, ami sok esetben mar a mozgéasukban is gatolja Oket és a
sziviiket is erds terhelésnek teszi ki. Egyes hazi sertésfajtak stressztlird képessége is
rendkiviil alacsony, ami természetes kozegben, szdmukra idegen teriileten szintén komoly
hatranyt jelent szdmukra. Masodsorban a hazi sertés gének megjelenése a

vaddisznépopulaciokban a vaddisznd génallomany csokkenéséhez vezet, varhatdéan



egyes allélek el is tlinnek, ami igy, bar bizonyos szempontbol noveli a diverzitast, de
mégis a vaddiszno génkészlet csokkenését okozza. Ez hazankban is jellemzd probléma,
ahol a hazi sertések kiilterjes tartdsa miatt a génkészletek évtizedeken keresztiil
keveredtek, de egyes orszagokban (USA, Ausztralia) a félig hazi- félig vad ,,feral pig”
millids 1étszamban van jelen, hatalmas karokat okozva a mezdgazdasagban. Végezetiil a

cres

elejtése, amivel igy gazdasagi kar is keletkezik a helyi vadgazdalkod6 szamara.

Végiil, de nem utolsd sorban a genetikai hattér pontos ismerete nyithat utat olyan hosszu
tava jovobeli tervekhez, mint az adott faj teljes diverzitasdnak megérzése génbankokban
egy esetleges katasztrofahelyzet esetére, vagy ASP és egyéb korokozo-tolerans egyedek

kitenyésztése.



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
kiszdmitasa.

- A populaciok/alpopulaciok méretének és elhelyezkedésének megallapitasa, az
azokat elkiilonité tényezdk feltarasa, valamint a koztiik levo genetikai elkiiloniilés
mértékének vizsgalata.

- Az egyedazonositasra #s alkalmas markerszett tesztelése nagy mintaszamon,
regionalis szinten.

- Hazank  vaddisznoallomanyat  érintd0  multbeli  hatdsok  feltarasa
populacidédinamikai vizsgalatok altal.

- Egy eredetvizsgalatra kifejlesztett vaddisznospecifikus markerszett tesztelése
természetes allomanyokon. A markereink paramétercinek (megbizhatosag,
pontossag) 6sszehasonlitasa korabbi irodalmi adatokkal. Amennyiben a kordbban
emlitett paraméterek megfelelnek a tudomanyag kovetelményeinek, a karpat-

medencei vaddisznok hibridizaltsagi szintjének megallapitasa.



3. Anyag és modszer

Mintavétel

Vaddiszno mintak

Kutatasunkhoz Magyarorszadg teljes teriiletérdl (n=470), valamint a kornyezd
orszagokbdl (Roménia n=5, Horvatorszag n=4, Szlovéakia n=4) gyijtottiink vaddisznd
izomszovet- (n=423) és szérmintakat (n=63). Mivel a vaddiszn6 hazankban egész évben
legalisan vadaszhato, ezért hivatasos- €és sportvadaszoktol kértiink elejtés utan mintat,
valamint mas intézmények kutat6itdl is érkezett szor és izolalt DNS. Ezen kiviil
vadfeldolgozo cégekhez (Oreglaki Vadfeldolgozé 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 azonositoval ellatott, Iml ethanolt
tartalmazé 2ml-es eppendorf csévekben (izomszdvet), illetve nylon zacskokban (szér)
taroltam. Az azonositohoz rendeltiik papiron az elejtés pontos globalis helymeghatarozo
rendszer-béli (GPS) koordinatait, vagy ennek hianyaban az elejtés teriiletén illetékes
vadgazdalkodasi egység (VGE) kodszdmat, az adatsort pedig a lehetdé leghamarabb
digitalizaltam egy Microsoft Excel fajlba, illetve Google térképen abrazoltam. A
begyijtott 486 darab mintat feldolgozasig -20°C-on fagyasztva taroltuk.

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 begyiijtése mar a vizsgalataink elkezdése elbtt, egy
masik kutatdshoz megtortént és igy rendelkezésiinkre alltak (Szemethy et al, 2020). A
hazi sertések koziil a tobb generdcion at tenyésztési programba vont pedigrés egyedekbdl

vettunk sz6rmintat. A mintakat ezutan a korabban leirt mddon taroltuk és kezeltik.
A begytijtott 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 legtobb egyednél nem volt elérhetd szamomra. Igy a tobbi esetben az OVA
altal szerkesztett, Magyarorszag 1445 vadgazdalkodasi egységét €s azok kozéppontjait
tartalmazo térképet vettiik alapul és a VGE-k kézéppontjainak koordinatait irtam be az

egyedek elejtési helyeként.



Genomialis DNS izolalas

A feldolgozas elsd 1épéseként a begyiijtott, kiillonbozo tipusimintakbol genomialis DNS-
t izolaltunk. IzomszOvetminta esetében a Geneaid Genomic Tissue Kitet (Geneaid,
Taiwan), mig szOrtiisz6 esetén a QIAamp DNA Investigator Kitet (QIAGEN,
Németorszag) hasznaltuk, a hivatalos gyartoi protokollban megadott 1épéseket kovetve.

Az izolalt DNS mennyiségét ¢s mindségét NanoDrop ND-1000 (Thermo Scientific,
USA) spektrofotométeren ellendriztiik le. A polimeradz lancreakcio (PCR) vizsgalatokhoz

crer

higitottuk és ugy taroltuk -20°C-on a késobbi laboratériumi felhasznalasig.

A vizsgalt régiok amplifikalasa
Az STR régiok amplifikalasa populdciogenetikai vizsgalatokhoz

A populacidgenetikai vizsgalatok alapjat képezé STR markerszett a Lin et al. (2014) altal
fejlesztett, 13 darab, fluoreszcens jeloléssel ellatott tetranukleotid markerszett volt,
melyet a MATE (Magyar Agrar-és Elettudoméanyi Egyetem) GBI (Genetika és
Biotechnoldgiai Intézet) Alkalmazott Vad-és Haszonéllat Genomikai Csoportjanak

munkatarsaival 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 mixekbdl 0,28-0,65 pl
mennyiséget adtunk hozza, majd az egészet 20 ul végtérfogatra egészitettiik ki 1,23 ul
desztillalt vizzel. Az el6bbiekben részletezett modon Osszemért mixet ezutan egy
LifeECO (Hangzhou Bioer Technology, Hangzhou, Kina) tipusu PCR gépbe helyeztiik a
DNS amplifikalasa céljabol. A PCR reakcid koriilményei a kdvetkezOk voltak: kezdeti
denaturacios szakasz 95°C-on 15 perc, 35 cikluson keresztiil denaturacids szakasz 94°C-
on 30 masodperc, feltapadédsi szakasz 61°C-on 30 masodperc €s meghosszabbitasi

szakasz 72°C-on 1 perc, végil a végsé meghosszabbitasi szakasz 72°C-on 90 perc.



Az InDel régiok amplifikalasa hibridizacios vizsgalatokhoz

A hibridizacios vizsgalatokhoz egy, a MATE GBK Alkalmazott Vad-és Haszonallat
Genomikai Csoport altal fejlesztett (Szemethy et al., 2020), 3 markert tartalmazé InDel

markerszettet hasznaltunk, igy optimalizalasra nem volt sziikség.

A multiplex markerszett 6sszemérése 25 pl-ben tortént, DNS-b6l pedig 45 ng-ra volt
szikkség. 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.
Az eldbbiekben részletezett médon Osszemért mixet ezutan egy LifeECO (Hangzhou
Bioer Technology, Hangzhou, Kina) tipusi PCR gépbe helyeztiikk a DNS amplifikalasa
céljabol. A PCR reakcid korlilményei a kovetkezok voltak: kezdeti denaturacids szakasz
95°C-on 15 perc, 40 cikluson keresztiil denaturacios szakasz 94°C-on 40 masodpec,
feltapadasi szakasz 60°C-on 40 mésodperc és meghosszabbitasi szakasz 72°C-on 30

masodperc, végiil a végsé meghosszabbitasi szakasz 72°C-on 5 perc.

Mintak genotipizalasa

Az amplifikaciok 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 pl HIDI formamiddal (Thermo Fisher Scientific, Massachusetts, USA) és 0,3 pl
LIZ500 Size Standarddal (Thermo Fisher Scientific, Massachusetts, USA) kevertiink
Ossze. A genotipizalast a BIOMI Kft. laboratériuma ABI 3100 (Applied Biosystems,
Massachusetts, USA) genetikai analizatoron végezte el.

Statisztikai értékelés

A BIOMI Kift.-t61 kapott nyersadatok elemzéséhez PeakScanner v1.0 (Applied
Biosystems, Foster City, CA, USA) programot hasznaltunk. Az eredmények Microsoft

Excel tablazatban kertltek felvezetésre.



A karpat-medencei vaddiszno allomanyok populaciogenetikai profiljanak meghatarozasa

A teljes mintaszett genetikai vizsgalatahoz GenAlEx v.6.5. szoftvert (Peakall & Smouse,
2012) hasznaltunk. A program segitségével megallapitottuk a markerenkénti allélszamok,
effektiv allélszamok, a vart és kapott heterozigozitasi értékek és a Hardy-Weinberg

egyensulytol valo eltérés mértékét.

A populaciok/alpopulaciok méretének és elhelyezkedésének megallapitasa, az azokat
elkiilonito tényezok feltarasa, valamint a koztiik levo genetikai differencidalodas

meértékének vizsgalata

Az egyedek csoportositasat és a koztiik levd genetikai kiillonbség mértékének kiszamitasat
(Fst) @ Geneland v.3.4.2. (Guillot et al., 2012) program segitségével végeztiik el. Input
fajlokként az egyedek genetikai profiljat és a mintdk koordinatait taplaltuk be. A futtatas

paramétereit irodalmi adatok alapjan a kovetkezdkre allitottuk:

- lehetséges populédciok 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 alpopulécidk genetikailag egymashoz viszonyitott helyzetét fokomponens analizis
modszerrel a Past v.2 program hasznalataval vizualizaltuk (Hammer et al., 2001). A
kapott eredmények vizualis megjelenitését a Google altal biztositott térképre helyeztiik
az ArcGis nevil program segitségével. A kész térképet elemezve eldszor szabad szemmel
probaltuk a lehetséges elvalasztod tényezoket (barriereket) megtalalni, majd a Barrier
v.2.2. (Manni et al., 2004) programot hasznalva. Végiil a csoportokat kiilon-kiilon is
levizsgaltuk a GenAlEx v.6.5. szoftverrel (Peakall & Smouse, 2012), az ¢l6z6

alfejezetben mar emlitett médon.



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 leteszteltiik az altalunk vizsgalt
mintaszetten. A vizsgalatot a Colony v2.0.6.6-0s programban (Jones & 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
keriiljon, a teljes tablazatot a szamjegyek alapjan névekvé sorba rendeztiik, majd a jobb
atlathatosag érdekében minden szamjegyet kiilonboz6 szinii hattérrel lattunk el. Az
altalunk talalt allélszamok alapjan a markerszett az 1. abran lathatd szamu egyedet tud

elkiiloniteni.

(n1 fzxm ;) X nl) X (nz y Mz xn ;) X nz) X X (1 p v D Xy ;) X Ty

1. dbra: Az azonosithato egyedi genetikai profil kiszamitasahoz hasznalt képlet

(Fegyverneki, 2011)

Jelmagyarazat: n=az adott markeren talalt allélszdm, N=a hasznalt markerek szama

A karpat-medencei vaddiszné allomanyok populiaciédinamikai vizsgalatai
Az allomany korabbi genetikai besziikiilésére utalo palacknyak-hatas vizsgalata

A palacknyak-hatas vizsgalatahoz Bottleneck v.1.2.02. programot hasznaltunk (Cornuet
& Luikart, 1996), amivel a 13 mikroszatellita marker eredményeit futtattuk le 486
vaddiszné mintan. A szoftver bedllitasai a kdovetkezdk 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
- aTPM variancidja: 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

A levizsgalt vaddiszno mintaszett rokonsagi analizise

A rokonsagi kapcsolatok vizsgalatat Colony v2.0.6.6-0s programmal (Jones & Wang,
2010) veégeztiik el. A szoftver programozodinak vizsgalata szerint a csaladi kdotelék
eréssége és a rokonsag foka fliggvényében mar 4-10 mikroszatellita marker esetében is
90% folotti pontossaggal képes megallapitani az egyedek kozotti kapcsolatokat, igy

vizsgalatainkhoz a program megbizhatéan hasznélhato.
A szoftver futasi paraméterei a kovetkezok voltak:

- Analizis tipusa: empirikus analizis
- Szaporodési rendszer:
o him poligdmia: van
o ndstény poligdmia: van
o Dbeltenyésztettség: van
o klonok: nincsenek
- Faj:
o ivarisag: kétivaru
o ploidia: diploid
- Futas hossza: hosszu
- Analizis tipusa: teljes valoszintiség (full-likelihood)
- Val6szinliségi precizitds: 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:
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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 valdszintiségea mintaszettben: 0,5
o ismert apai utodok szdma: 0
o ismert anyai utddok szama: 0
o kizart apasag: 0
o kizart anyasag: 0
o kizart apai testvériség: 0

o kizart anyai testvériség: 0

Az eredmények értékelésénél csak a 90%-os valoszinliség f6l6tti rokoni kapcsolatokat
fogadtuk el irodalmi adatok és a visszaellendrzés alapjan. Utolsé 1épésben az egyedparok
egymastol vald foldrajzi tavolsagat Google Térkép alkalmazasban mértiik le. Mivel a
legtobb egyed pontos elejtési helye csak vadgazdalkodasi egység szinten ismert, ezért a

tavolsadgot 10km-es pontossagra kerekitettiik.

Vaddiszné hiastermék-nyomonkovetésre kifejlesztett markerszett tesztelése

természetes allomanyokon, hibridizacios vizsgalatok

A fejlesztett markerszett pontossaganak vizsgalata bioinformatikai uton

Az eredetileg hustermék-nyomonkovetésre kifejlesztett markerszetten egy kettds célu
eldvizsgalatot végeztiink el: bioinformatikai Giton megallapitottuk a pontossagat, valamint
azt dsszevetettiik mas, a hibridizacio megallapitasara legtobbet hasznalt markerek (MC1R
¢és NRO6AI1) pontossagaval. Utobbiak a szérzet szinét meghatarozd gének SNP
polimorfizmusain alapulnak, tobbek kozt 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
Informacids Kozpont) adatbazisabol letoltott 11 hazi sertés €s 12 (holland) vaddiszno

teljes genomra (SSC11.1) illesztettik IGV 2.3.97 (Robinson et al., 2011) program
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segitségével a hasznalt primereket, majd leellendriztiik, hogy az adott primer az egyednek
megfeleld allélvariaciot adja-e (vaddisznok esetében vilagoskék, hazi sertéseknél sziirke).
Amennyiben a fajtanak megfeleld szinnel ellatott allélt 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.

A hazai vaddisznoallomany hibridizaltsagi fokanak vizsgalata

Az egyedek hibridizaltsagi fokanak kimutatdsahoz a Structure 2.3.4 (Pritchard et al.,
2000) programot hasznaltuk. A vizsgalatot elvégeztik csak a 3 InDel marker
eredményeivel, valamint kiegészitve a 13 STR marker eredményeivel is. Az InDel
markerszett sziikségességét az adja, hogy dnmagaban az egyedazonositasra kifejlesztett
STR markerszett nem képes a mangalicakat megbizhatdan elkiiloniteni a vaddisznoktol.
Mivel a mangalica fajta 1étrehozasakor vaddiszn6 egyedeket is hasznaltak, igy a két
csoport a markerszett eredményei alapjan genetikailag kozelebb all egymashoz, mint a

mangalicédk a tobbi vizsgalt fajtdhoz (Szemethy et al., 2020).
A szoftvert a kdvetkezd beallitasokkal hasznaltuk:

- A csoportok szamat (K) mindkét esetben kettore allitottuk, mivel ebben az esetben
csak a vaddisznok és hazi sertések elkiilonitése volt a cél.
- Paraméterek:
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 vettilk hibridnek, amikben mindkét
csoporthoz vald tartozas valdszinlisége elérte legalabb a 25%-ot, ez alatt vagy tiszta
vaddiszno, vagy tiszta hazi sertésként soroltam be az adott egyedet. A markerek
hatékonysagat szimulalt F1-F2-es vaddiszn6-hazi sertés hibridekkel is teszteltiik, majd az
eredményeket statisztikai modszerekkel vetettikk Ossze. A mesterséges hibridek
létrehozasahoz a Hybridlab v1.0-4s szoftvert hasznaltuk (Nielsen et al., 2006), ami
meglévo egyedek genetikai profiljabol képes szimulalni hibrid genotipusokat. Ehhez mar

korabban levizsgalt, minél tisztdbb genotipusu vaddiszndkat (n=12) hasznéltunk fel, a
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szimulacidoban kiilon 12 pietrainnel, illetve a harom mangalicafajta 4-4 egyedével
hoztunk létre Fl-es hibrideket. Kovetkezd 1épésben az Fl-es hibrideket kereszteztiik
vissza vaddisznokkal, valamint a masik fajta sziilé egyedeivel, igy 1étrehozva 75%-ban,
illetve 25%-ban vaddiszné utdédokat. Végezetiil a két Fl-es csoport egyedeire is

lefuttattunk egy keresztezést.
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4. Eredmények

A karpat-medencei vaddiszn6 allomanyok populaciégenetikai profiljanak
alapkutatasa

A vizsgélatok elsé 1épéseként a populacidogenetikai vizsgdlatok altalanos felosztasat
kovetve az egyedek €s a mintaszett alapvetd genetikai jellemzdit allapitottuk meg. Ez az
adatsor mar onmagaban is jelentés informaciotartalommal rendelkezik az egyedek
diverzitasar6l ¢és az azokat fenyegetd esetleges veszélyekrdl, példaul adaptacios
nehézségek, vagy allélvesztés lehetosége. A populaciot jellemzo értékeket GenAlEx
program segitségével allapitottuk meg. A markerenkénti allélszam 4 (PIGSTR14A) és 14
(PIGSTR11B ¢s PIGSTR15A) kozott valtozott, 7,62-es atlagos értékkel. Egy korabbi,
Costa és mtsai (2012) altal k6z6lt cikk eredményei szerint 14, az altalunk hasznaltaktol
eltéré markerekkel 3 és 14 kozotti allélszamot talaltak, 6,21-es atlaggal. Vernesi €s mtsai
(2003) pedig egy harmadik, 9 markert tartalmazd szettet hasznalva 6-12 kozotti allélt
talaltak, 8,8-as atlagos allélszdmmal. Més eurdpai orszagokban végzett vizsgdlatokkal
Osszehasonlitva a magyarorszagi allomdny genetikai valtozatossdga a kozépso
tartomanyba esik. Ezek alapjan megallapithatjuk, hogy a markerszett jo hatékonysaggal
alkalmazhaté a hazai vaddisznéallomany genetikai vizsgalatara. Az is lathatd, hogy a
magyarorszagi vaddisznddllomany diverzitdsa a tobbi eurdpai allomanyhoz képest
kozepesnek mondhatd, ennek oka azonban lehet az egymastol eltérd markerszettek
hasznélata 1s. A vart heterozigozitasi érték a PigSTR4B és a PigSTRI7A 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,
PigSTRA4C, PigSTR11B, PigSTR1B, PigSTR15A, PigSTR5C, PigSTR13E, PigSTR1A)
p<0,001. Ezek az eredmények egybevagnak a korabbi eurdpai vizsgalatok
eredményeivel, azonban a magyar kutatisokétol eltérnek. Bulgaridban ¢és
Németorszagban 9, illetve 8 marker esetében volt az észlelt érték szignifikansan
alacsonyabb a vartnal (Nikolov et al., 2009). Ezzel ellentétben Magyarorszagon a
korabban vizsgalt esetekben 9 markerbdl mindossze egy tér el szignifikansan a Hardy-
Weinberg egyensulytol, egy masik kutatasban pedig a 14 markerbdl 8 esetben az észlelt
heterozigozitasi érték meghaladta a vartat (Vernesi et al., 2003; Costa et al., 2012).
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A populaciok/alpopulaciok méretének és elhelyezkedésének megallapitasa, az
azokat elkiilonité tényezok feltarasa, valamint a koztiik levo genetikai elkiiloniilés
mértékének vizsgalata

Az allomany genetikai mutatoinak kiszdmitdsa utdn a csoportba rendezésiiket végeztiik
el a Geneland szoftver segitségével. A program szerint a legvaloszinlibb eloszlas 2
populacid, aminek a valosziniisége kozel 80%. A csoportositds eredménye szerint az
egyik csoport a mintdzott teriilet nyugati részén taldlhat6, ami Magyarorszagot foglalja
magaban, az északkeleti régio kivételével, a masik csoport pedig a tobbi részt foglalja el,
ami Magyarorszag északkeleti részét, valamint a kiilfoldi mintakat tartalmazza. A két
csoportot meglehetdsen erds hatarvonal vélasztja el egymastdl, amibe kevés minta esik
bele, tovabba délen lathato egy ,betiiremkedés”, ahol az északi csoportra jellemzd
egyedek talalhatdak. Az 4dbra konnyebb értelmezhetdsége érdekében a mintdkat ArcGis

szoftver hasznalataval egy, a Google altal biztositott térképre vezettem fel (2. abra).
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2. dabra: A mintak alpopulaciokba sorolva ArcGis-ben abrazolva
Jelmagyarazat: kék kor: els6 csoport (n=147), sarga kor: masodik csoport (n=339). A

korok mérete az adott VGE-ben gyiijtott mintak szamat mutatja

A két alpopulacio kozotti hatarvonal Komarom-Esztergom, Pest, Jasz-Nagykun-Szolnok
¢s Hajdu-Bihar megyékben talalhat6. Egyértelmiien csoportidegen egyedbdl minddssze
egy darab talalhatd, Veszprém megyében. A kiilfoldrél kapott mintdk eredményeink
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alapjan a két alpopulacidba beleilleszkednek. Ez az eredmény a horvat és szlovak mintak
esetében egyaltalan nem meglepd, hiszen a politikai hatarok a természeti hatarokkal nem,
vagy csak kis részben esnek egybe (példaul a magyar-szlovak hatar nyugati felében a
Duna, vagy a magyar-horvat hataron a Drava), azonban ezek a természetes barrierek nem
képeznek atjarhatatlan akadalyt a vaddisznd szdmara. Magyarorszag déli hatarzara a
mintagytjtési iddszakban épiilt meg a magyar-horvat hataron, azonban ennek hatdsa még
nem volt kimutathatd. A roman mintak esetében a nagy foldrajzi tavolsag okozhatott
volna elkiiloniilést, mivel a hozzajuk legkozelebbi Magyarorszagon mintazott egyedek is
tobb, mint 500 km-re lettek begytijtve. Az elkiiloniilés hidnyanak oka vélhet6en az a tény,
hogy a két mintazott csoport kdzott is €lnek vaddisznok, ahonnan nem sikeriilt DNS-t
gyljteni.

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

abra mutatja (3. 4bra):
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1. komponens
3. dbra: A két alpopulacié egymashoz viszonyitott genetikai elhelyezkedése

fokomponens analizis modszerrel abrazolva.

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

valdsziniiségi halmazok

Az 4bran jol lathatd, hogy a két csoport nem kiiloniil el egymastol nagymértékben, az
egyedek tilnyomod tobbsége a két valoszinliségi halmaz metszetében talalhatd. A
halmazok mérete nem tér el jelentdsen egymastol, tehat a genetikai valtozatossag kozel
megegyez0. Ez az eredmény megerdsiti a Geneland és GenAlEx altal kapott
eredményeket, miszerint nem beszélhetiink kiilonalldé populaciokrdl, azonban jol lathato

kiilonbségek vannak a két csoport kozt, ami alpopulaciokat jelent.

A csoportok kozotti elkiiloniilésre adhatd legegyszerlibb magyarazat a foldrajzi
barrierekben keresendd. Elsé 1épésként tehat a mar korabban bemutatott térképen
kerestiik az alpopulaciok kozotti teriileten kiilonboz6 akadalyokat, ugymint autopalyak,
tavak, folyok. Mivel egyértelmii fo6ldrajzi barriert nem talaltunk, ezért a Barrier program
segitségével kerestiik az elkiiloniilési vonalakat. A Barrier altali eredmények nem kovetik

sem az altalunk kapott genetikai elkiiloniilés vonalat, sem a valos foldrajzi viszonyokat,
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ezért tovabbi lehetséges okokat kerestiink. Mivel a Karpat-medencébe valod
visszateleplilés az utolso jégkorszak utan mas fajoknal leirtan is tobb teriiletrdl zajlott le,
ezért multbeli hatdsok nyomat kerestiik. Végiil egy 1900-as évek eleji vizrajzi térkép és
az eredményeink Osszevetése adott lehetséges magyarazatot az eloszlasra. Az alabbi
abran (4.) lathato, hogy az északkeleti artéri rész, a Matraval hatdrolva nagyjabol
egybeesik a kékkel jelolt alpopulécio elhelyezkedésével és a Barrier program altal kijelolt
I’ kodu barrierrel. Az elkiiloniilés pontos okainak kideritése azonban amiatt is
nehézségekbe litkozik, mivel orszagszerte tobb, mint 100 vadaskert talalhato, amelyekbe
engedélyeztetés utin méashonnan szarmazé egyedek telepithetok. Igy egy-egy korabbi
telepités nyomai akar lényegesen befolyasolhatjak az eredményeket.

A Karpat-medence vizrajzi

és aradasi térképe az 1900-
as évek elejérdl

Q ke
3 N )
B
{
N
A

4. dbra: Az alpopulaciok és a Barrier program eredményei egy 1900-as évek eleji

artéri térképen abrazolva

Az egyedazonositasra is alkalmas markerszett tesztelése nagy mintaszamon,

regionalis szinten

A statisztikai képlet eredményei szerint az altalunk hasznalt markerszett a kapott
allélszamok esetében Osszesen 9,65*10'8 (megkézelitdleg 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.

Az egyezés okara harom lehetséges magyarazatot talaltunk: a két egyedben két marker
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(PigSTR11B ¢és PIGSTR1B) tobbszori ismétlés utdn sem adott eredményt, tehat nem
zarhato ki, hogy azokon a részeken taldlhaté a kiilonbség. Ezen kiviil mindkét egyed
elejtési helye Borota, igy el6fordulhat, hogy egypetéjii ikrekrdl van sz6, ami vaddiszndk
esetében is eléfordulhat (Nahlik et al., 2013). Ebben az esetben az egyedek valéban
megegyez0 genetikai profillal rendelkeznek. Végezetiill habar a kiértékelést is
leellendriztiik, de lehetséges, hogy értékelési hiba miatt egyezik a két egyed.

A karpat-medencei vaddisznéallomanyok populaciodinamikai vizsgalata

Az allomany korabbi besziikiilésére utalo palacknyak-hatas vizsgalata

A palacknyak-hatas vizsgalatdhoz hasznalt mikroszatellita markerszett adatait a
mikroszatellita markerekre altaldnosan hasznalt két moddszerrel, az egy-¢és kétlépéses
mutacidés 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®) eloszlast mutat, tehat a kozelmultbol 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 heterozigdta egyedet, amit a Wilcoxon-féle rangdsszegteszt is megerdsitett
(TPM=0,00201, SMM=0,00006). Ennek alapjan megallapithatd, hogy a tavolabbi

multban a hazai vaddiszndallomanyt genetikai besziikiilést okozo6 hatas érte.

A levizsgalt mintaszett rokonsagi analizise

Az altalunk levizsgalt mintaszett rokonsagi mutatoit a kdvetkezd mutatdkra vizsgaltuk:
testvérek, féltestvérek, illetve apasdgi és anyasagi kapcsolatok. Az elemzéseket
elvégeztiik a mikroszatellita markerszettel (n=486), illetve eldbbit kiegészitve az InDel
markerszettel (n=422). A testvéri vizsgalat sorban 23, illetve 22 testvérpar meglétét tarta
fel tobb, mint 90%-os valdsziniiséggel. A két eredménysor kozott 7 testvérpar fed at ezen
a valoszinliségi szinten. A kombinalt markerszett eredményei szerint rdadasul két darab,
egyenként 3 egyedbdl allo testvéri csoport is megmintazasra keriilt. Ezutan leellendriztiik
az egymastol valo foldrajzi tavolsagot, ami meglepd eredményt adott: bar elméletileg a
testvérek egymas mellett, maximum néhany 10 kilométerre élnek egymastol, de a mi
eredményeink mast mutatnak. Ebben az §sszehasonlitisban megbizhatobbnak tlinnek a

kombinalt markerszett eredményei, mivel az atlagos tavolsag csak 61,3 km szemben az
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STR 110 kilométeres eredményével. A szoras mindkét esetben meghaladja az atlagot,
amit néhany egymastol nagyon tavoli testvérpar okoz. Ezeket a kiugrod tavolsagi adatokat
okozhatja a vaddisznok attelepitése, ami foleg kertek kozott gyakori tevékenység, illetve
a magas valoszinliségi mutatd ellenére nem zarhato ki genotipizalasi hiba miatti hamis
eredmény sem.

A féltestvéri vizsgalat 18, illetve 29 féltestvérpar meglétét tarta fel tobb, mint 90%-0S
valoszinliséggel. A két eredménysor kozott 6 féltestvérpar fed at ezen a valdszinliségi
szinten. A mikroszatellita markerszett eredményei szerint harom darab kettonél tobb
egyedbdl allo féltestvéri csoport kerlilt megmintazasra, a kombinalt markerszett pedig 5
ilyen csoportot adott ki, amibdl a legnagyobb 5 egyedet foglal magaban. A foldrajzi
tavolsag ellendrzése sordn a korabbiaktdl eltérd eredmény sziiletett, vagyis ebben az
esetben a mikroszatellita szett 4tlagos tavolsaga kisebb, 133 km-el, szemben a kombinalt
markerszett 192 km-es eredményével. A mintak térképen vald visszaellendrzésekor
azonban egyértelmiien kirajzolodik, hogy az egymastél nagyon tavoli egyedek 3
magteriiletrdl szarmaznak, amik egymastol nagyjabol 120, 240, illetve 320 kilométerre
talalhatoak. A harom magteriiletrdl kettd rdadasul nagy kiterjedésii, vaddiszndskerteket
is magaban foglalé vadgazdalkodasi egység, igy ebben az esetben a féltestvérek kozotti
nagy foldrajzi tdvolsagra az attelepitések magyarazatot adnak.

A sziil6i vizsgalat csak a kombinalt markerszett esetében, anya-utdd kapcsolatokat
mutatott ki 2 anyéaval, amelyeknek 5, illetve 4 utdda szerepel a mintaszettben. Az utdédok
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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Vaddiszné hustermék-nyomonkovetésre Kifejlesztett markerszett tesztelése

természetes allomanyokon, hibridizacios vizsgalatok
A fejlesztett markerszett pontossaganak vizsgalata bioinformatikai uton

A markerfejlesztés sikerét jol példazza a kovetkezd Osszevetés, melyben az elérhetd
legijabb ¢s egyik legrészletesebb kutatdssal, Lorenzini ¢és munkatarsai (2020)
vizsgalataval hasonlitottuk Ossze a sajat markerszettiink eredményeit. A W3 marker
értékelése kétféleképp tortént, mivel a marker az SSC10.2-es referencia genomra lett
tervezve, de jelenleg mar az ijabb, SSC11.1-es genom is elérhetd, ahol a hasznalt régid
megvaltozott, igy a marker eredménye a programban fragmentalodott képet mutat. Egyik
értékelésben a legtobbet kapott fragmentszint vettiik eredményiil, a masikban pedig a

szinek atlagos értékét (1. tdblazat).
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1. 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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A vaddiszno hibridizacios vizsgalatok eredményei

A hibridizaltsagi vizsgalatokat 422 vaddiszné mintan végeztik el, egy 120 hazi sertést
tartalmazoé referencia-adatbézis segitségével (1: pietrain, 2: hampshire, 3: nagy fehér, 4:
H39 x nagy fehér, 5: landrace, 6: duroc, 7: duroc x mangalica, 8: széke mangalica, 9:
fecskehasu mangalica, 10: voros 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 (5. abra) lathato:

10 11

5. abra: Hibridizaltsagi jellemzok 3 InDel marker alapjan
Jelmagyarazat: 1-10-es csoportok: hazi sertésfajtak, 11-es csoport: vaddisznok,
12-es csoport: ismert vaddiszno hibridek. Minden egyes fliggbleges vonal egy
egyedet jelol

Szinmagyarazat: zold: hazi sertés, piros: vaddiszno

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

hibridek és 4 hazi sertések kozé

Kovetkezd 1épésben az InDel markerszettet kiegészitettiik a validalo STR markerszett
altal kapott genotipusokkal, majd ezt az adatsort klasztereztiik szintén a Structure
programban (6. abra):

0.40

020

0.00

10 il

6. abra: Hibridizaltsagi jellemz6k az InDel markerszett és a validalé 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: z6ld: hazi sertés, piros: vaddiszno
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A kombindlt modszerek eredménye alapjan az els6 10 csoportban valtozds nem
tapasztalhaté a kordbbiakhoz képest, a vaddisznok esetében a hibridizaltsagi aranyt
jelentdsen csOkkentette a mikroszatellita markerszett hozzéadasa, valamint a hibridek
hibridizaltsagi jellemzdit is némiképp valtoztatta, azonba ebben az esetben midkét iranyu
valtozas lathat6. A kombinalt eredmények (STR ¢és InDel szett) alapjan a 120 hézi sertés
mindegyike hazi sertésként lett azonositva, a vaddisznok koziil 20 valdjaban hibrid, a
hibridek koziil pedig 3 lett a hibridek, 7 pedig a hazi sertések kozé besorolva. Az
eredmények Osszevetése utan megallapithatd, hogy az altalunk készitett markerszett
,»szigoribb” a validalo (STR) szettnél, mivel a vaddisznok koziil is sorol egyedeket a
hibrid és hazi sertések koz¢, valamint az ismert hibridek egy részét is hazi sertésnek jelzi.
Hazi sertéseket egy esetben sem sorolt a vaddisznok kozé, hdrom esetben hibridnek
sorolta. Ezek alapjan a hibridizaciés markerszett a valossal megegyez6 eredményt adott
472 esetben, ami a teljes mintaszett 85,5%-a. ,, Tul szigoru”, a validalé markerszett altal
kijavithato hibat 13,41%-ban vétett, ,,tul megengedd”, tehat nem kijavithat6 hibat pedig
mindéssze 1,09%-ban. Osszességében megallapithatd, hogy a markerszett kb. 14
szdzalékban téves pozitiv eredményt ad, ami azonban kikiisz6bdlhetd, amennyiben a
kérdéses egyedeket az STR markerszettel is levizsgaljuk. Téves negativ eredményt
minddssze 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.

A hibridizacios markerszett eredményeinek tesztelése szimulalt genotipusok

hozzaadasaval

A hibridizécios vizsgalatok utols6 lépéseként az eredmények soran legtisztabb
genotipusuként azonositott vaddisznokat €s hazi sertéseket kereszteztiik 2 generacion at
a Hybridlab utdédgenerator szoftver segitségével. A virtudlis egyedekkel kibdvitett
mintasor Bayesi klaszterezését szintén kétféleképpen, az InDel, illetve a kombinalt

markerszettel is elvégeztiik.

Az InDel eredmények szerint a program hazi sertések Osszes egyedét tovabbra is tiszta
hazi sertésként azonositotta. A vaddiszno mintak koziil a korabbinal 3-al tobb, 6sszesen
339 minta lett vaddisznd, ugyanennyivel kevesebb, vagyis 68 hibrid, 18 pedig hazi sertés,
az ismert hibridek koziil pedig egy korabba hézi sertésként besorolt egyedet a hibridek
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kozé sorolt, igy a hibridek szama 7, a hazi sertéseké pedig 3. A kombinalt eredmények
alapjan a hézi sertések ebben az eseten is minden egyed esetében a sajat klaszteriikbe
(hazi sertések kozé) lettek besorolva. 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 vaddiszndt sem azonositott a program. Az
ismert hibrid egyedek eredményei valtozatlanok, 7 esetben lettek a hazi sertések és 3

esetben a hibridek kozé sorolva.

A virtualis genotipusok 0sszesitett eredményei a kdvetkez0, 2. tablazatban lathatdak:

2. tablazat:
A vizsgalt mintak besorolasa a hibridizaciés (W) markerszett és a validalé
markerszett altal
Jelmagyarazat: HS: hazi sertés, VD: vaddiszn6

Szinmagyarazat: zold: megegyez6 genotipus, sarga: javithato hiba, piros: nem javithato

hiba
Fajta W (InDel) szerint
HS Hibrid
Fajta HS 124
validalva Hibrid 9
(STR) VD 9

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 szdzalékos arany, aminél az egyedet hibridnek soroljuk
be esetiinkben tl szigorti, mivel mar kevés hazi sertésekkel megegyez6 allélt is til nagy

hangsullyal vesz figyelembe a program.

Osszefoglalasként elmondhat6, hogy eredményeink alapjan a hazai vaddiszné populacié
2,84%-a hibridizalodott. Korabbi eredményekkel 0sszehasonlitva ez a szam atlagosnak
mondhaté az egyéb STR markerekkel végzett vizsgalatokhoz képest. Két korabbi
kutatasban sem sikeriilt STR markerekkel hibrid egyedeket kimutatni (Nikolov et al.,
2017; Sprem et al., 2014). Egy olasz vaddisznokat célzé vizsgalatban 20 STR markert
164 vaddisznon haszndlva minddssze 2,44%-os hibridizaltsagi aranyt talaltak (Lorenzini

et al., 2020). Frantz és munkatarsai (2013) egy tobb orszagot is lefeddé kutatasban 697
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disznot vizsgaltak le egy 14 markert tartalmazo szettel, eredményeik szerint a vaddisznok
6,32%-a mutatta hibridizaltsag jeleit. A szinezetet befolyasold génmutaciok (MCIR és
NR6AT) alapjan végzett kutatasok joval nagyobb mértékli hibridizaciot mutattak ki,
azonban ezekben a vizsgalatokban sokkal kevesebb DNS szakaszt néznek, mivel ezekben
a szekvencidkban kevés (1-3) SNP talalhat6. igy az eredmények is kevésbé pontosak,
mint a joval nagyobb mennyiségii, tobb polimorfizmust is tartalmaz6 STR markerszettek

esetében.
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5. Uj tudomanyos eredmények

Elséként végeztiink hazankban ilyen mértékii vaddisznogenetikai vizsgalatokat
STR  markerek felhasznalasaval.  Megéllapitottuk a  magyarorszagi
vaddisznépopulacié  genetikai  valtozatossdganak (7,62 allél/marker) ¢és
hibridizaltsdganak (2,84%) mértékét. Az egyéb eurdpai vizsgalatokkal
Osszehasonlitva mindkét érték a kordbban megallapitott tartomanyon beliil

helyezkedik el.

Megallapitottuk, hogy Magyarorszdg vaddisznopopulacidja két alpopulédciora
tagolodik (északkeleti (n=147) és az orszag tobbi részére kiterjedd (n=339)), a
hatarvonal feltételezhetden az utolsé jégkorszak és a vizrendezések maradvanya,

mivel a két alpopulacié keveredését gatld barrier nem talalhato kozottiik.

Bebizonyitottuk, hogy hazankban is az altalunk hasznalt STR markerszett
segitségével egyedi azonositas végezhetd vaddisznokon legalabb 99,79%-0s

pontossaggal.

Genetikai vizsgéalatokkal kimutattuk a hazai allomanyt éré multbeli palacknyak-
hatas jelenlétét, (SMM moddszerrel 13/13, TPM moddszerrel 13/11 markeren
mutatkozik szignifikdns heterozigota hiany, melyet a Wilcoxon-féle
rangOsszegteszt is megerdsitett, SMM=0,00006; TPM=0,00201), illetve a

jelenlegi genetikai besziikiilést okoz6d események hianyat.

Vad populaciodban is leellendriztiik és bebizonyitottuk az altalunk korabban
kifejlesztett InDel hibridizacids markerszett megbizhatdsagat és sziikségességét a
széles korben alkalmazott modszerek (MCIR és NR6A1) mellett. A 85,5%-0s
pontossag a minddssze 1%-nyi téves negativ eredménnyel egylitt egy olyan
modszert ad a vadgazdalkodok kezébe, amivel a korabbinal lényegesen
gyorsabban ¢és kisebb koltséggel lehet nagy megbizhatosagu genetikai

vizsgélatokat végezni a vaddiszndkon.
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Az eredmények gyakorlati hasznosithatosaga

A magyarorszagi vaddisznok kozti atfogd mintavételezéssel, valamint genetikai
diverzitasanak és szerkezetének megallapitasaval olyan adatbazist hoztuk létre,
ami a jovobeli kutatdsok szdméra is hasznosithat6 alapot, vagy 6sszehasonlitasi
lehetséget biztosit populdcidgenetikai-, diverzitds-, vagy hibridizacios

vizsgalatok szamara.

Az alpopulaciok méretének ¢és elhelyezkedésének tudataban atfogo, nagyléptéki
vadgazdalkodasi tervek elkészitésére nyilt lehetdség mind a hasznositas, mind az

ASP elleni védekezés témakorében.

Az egyedazonosito STR markerszett haszndlata megoldast nyujt kiillonb6zo peres
iigyek, mint orvvadaszat, vagy trofeahamisitds elbirdldsara modern genetikai

modszerek alkalmazasaval.

Az InDel (és sziikség esetén STR) markerszett alkalmazasaval lehetdség van a
kerti, vadasparki, vagy farmi vaddisznoallomanyok vizsgélatara és az eredmények
alapjan a hibrid egyedek kisziirésére. Ezaltal az allomanyok valdban kizardlag
genetikailag tiszta vaddisznokbol allnak, ami a fenotipusra, hiismindségre is
hatéassal lehet. A vadasparkokba, vadfarmokra bekeriild vaddisznokbol minden
esetben javasoljuk a mintavételezést, amit eladaskor le lehet vizsgalni, ezzel az

eladott egyed genetikai hattere, mindsége bizonyithatova valik.
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