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Dolgozatomnak az volt a célja, hogy felmérjem két Magyarorszdgon invaziv ragadozo faj
(mosdmedve, nyestkutya) genetikai diverzitasat, valamint, megvizsgaltam az esetleges rokoni
kapcsolatokat.

A kutatds soran az alkoholban tarolt izomszovet mintadkbol DNS-t izolaltunk. Az izolalt DNS-
ek mennyiségét és mindségét ND-1000 spektrofotométerrel ellendriztiik. Majd a higitott DNS-
cket mosomedve esetében Fike és munkatasai altal (2006), illetve Cullingham és munkatarsai
(2006) altal hasznalt, nyestkutya esetében Drygala és munkatarsai (2016), illetve Griciuviené
¢s munkatrasai (2016) altal publikalt STR markerek segitségével genotipizaltuk. Az altalunk
kivalogatott és optimalizalt 10-10 STR marker segitségével tortént a mintak genotipizalasa, ami
lehetdséget nyujtott tobbek kozott rokonsagi vizsgalatokhoz, illetve populaciok diverzitdsanak
vizsgélatira is. Osszesen 46 db mintdval dolgoztam, mosémedve esetében 31 db és

nyestkutyanal pedig 15 mintaszammal.

A klaszterezd analizisek eredménye alapjan a mosdmedve mintak feltehetden két genetikailag
kiilonboz6 csoportba tartoznak, melyek koziil az egyikbe tobbségébe Ocsarol és kornyékérsl
gyljtott mintak sorolhatok. A nyestkutya mintak a klaszterez6 analizisek alapjan egy csoportba

tartoznak, nem lehet 6ket genetikailag kiilon csoportokra sorolni.

A rokonsagi vizsgélatok soran a mosomedvék esetében, a sziil6-utdd kapcsolatok esetében
ugyan ahhoz a sziiléparhoz (4435 ¢és 6816 azonositd) hat utdd tartozik 85%-os vagy annal
magasabb valosziniséggel, igy ebben az esetben azonositottunk egy nyolc tagu csaladot. A
mintidk mindegyike Ocsarél és kornyékérél szarmazik. A nyestkutya mintak kozott a Colony
program egy édestestvéri kapcsolatot talalt, amelynek a valoszintiségi értéke 94%. A két egyed

Tiszaszalka (azonosito: 6904) és Tivadar (azonositd: 6906) telepiilésekrdl szarmazik.



A talalt alléljeink szdma mosdmedvénél atlagosan 4,1 €s nyestkutyanal pedig 6,8 volt, amelyek
alacsonyabb értéket mutatnak, mint azok a publikaciok, ahonnan tortént a markerek adaptalasa.
Ez kovetkezhet abbol, hogy sokkal kevesebb a mintaszamunk, raadasul a mosémedve esetében
a mintak tulnyomo tobbsége egy teriiletrdl szarmazik, ami abban az esetben, ha azon a teriileten
kevés szamu alapitd egyed hozta létre az allomanyt, arra engedhet kovetkeztetni, hogy
alacsonyabbak lesznek ezek az értékek, masrészrdl az lesz a konklizio, hogy kevés alapitd
egyed hozta létre a magyarorszagi allomanyt és nincs vagy nagyon alacsony a bevandorlas,
ezért elobb utobb genetikailag besziikiilhet a magyarorszagi populacio mind a két faj esetében.
A vizsgalt egyedeken a mikroszatellit alapu genetikai vizsgélatok soran sikeriilt felmérni az
allomany diverzitasat és genetikai struktarajat. A vizsgalat folytatasa szempontjabol érdemes
lenne az orszag mas régidibdl is mintat gyljteni ezekbdl a fajokbdl, illetve célszerti lenne a
mintaszam novelése is a nemzetkdzi eredményekkel valo pontosabb 6sszehasonlitas érdekében.
Tovabba az ismeretlen ivart egyedek ivaranak azonositasara célszerli lenne a multiplexekbe

ivarhataroz6 markerek bevonasa, mely folyamatban van.



