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RÖVIDÍTÉSEK JEGYZÉKE 

7PS 7 Pelage Score 7 bunda pontszám 

ATP adenosine triphosphate adenozin-trifoszfát 

CITES 

Convention on International 

Trade in Endangered Species of 

Wild Fauna and Flora 

Egyezmény a veszélyeztetett vadon élő 

állat- és növényfajok nemzetközi 

kereskedelméről 

cSNP coding SNP kódoló SNP 

ddNTP dideoxynucleotide dideoxinukleotid 

dNTP deoxynucleotide dezoxinukleotid 

DNS deoxyribonucleic acid dezoxi-ribonukleinsav 

Fc Felis catus házi macska 

Fs Felis silvestris vadmacska 

HRM High-Resolution Melting nagyfelbontású olvadási görbe analízist 

IUCN 

International Union for 

Conservation of Nature and 

Natural Resources 

Természetvédelmi Világszövetség 

KASP Kompetitive Allele Specific PCR 
Kompetitív Allél-Specifikus PCR 

MALDI-

TOF  

Matrix-assisted laser desorption / 

ionisation time-of-flight mass 

spectrometry 

mátrix-asszisztált lézer deszorpció / 

ionizációs fényidő tömegspektrometria 

mtDNS mitochondrial DNA mitokondrionális DNS 

ND5 
NADH-ubiquinone 

oxidoreductase chain 5 protein 
NADH dehidrogenáz 5. alegység 

ND6 
NADH-ubiquinone 

oxidoreductase chain 6 protein 
NADH dehidrogenáz 6. alegység 

PCR Polimerase Chain Reaction polimeráz-láncreakció 

RFLP 
Restriction Fragment Length 

Polymorfism 
restrikciós fragmenthossz-polimorfizmus 

rpm revolutions per minute percenkénti fordulatszám 

rRNS ribosomal RNA riboszomális RNS 

SNP Single Nukleotide Polymorphism egypontos nukleotid-polimorfizmus 

STR Short Tandem Repeat rövid tandem-ismétlődés 

tRNS transfer RNA transzfer RNS 
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1. BEVEZETÉS ÉS CÉLKITŰZÉSEK 

Az európai vadmacska (Felis silvestris silvestris [Schreber, 1777]) hazánkban fokozottan 

védett, őshonos ragadozófaj. Az elmúlt évszázad során az antropológiai hatások (illegális 

vadászat, erdőírtás, közúti gázolások) révén a faj egyedszáma jelentősen lecsökkent (Bastianelli 

et al., 2021). A vadmacskák konzervációját veszélyeztető tényező a házi macskákkal (Felis 

silvetsris catus [Linnaeus, 1758]) való hibridizációja, amely a faj elterjedési területén belül a 

különböző régiókban eltérő mértékű. Hazánkban és Skóciában a házi macskákkal való intenzív 

hibridizációját tapasztalták, míg olasz és német populációkban a hibrid egyedek alacsony 

arányban fordultak elő (Lecis et al., 2006, Pierpaoli et al., 2003, Eckert et al., 2010). Annak 

érdekében, hogy minél hatékonyabban elkülöníthetőek legyenek a két taxon és a hibridek 

egyedei, korábban is számos kutatás zajlott. Ezáltal került kidolgozásra morfológiai bélyegek 

alapján, illetve mikroszatellit markerek alkalmazásával történő elkülönítése a házi- és 

vadmacskáknak (French et al., 1988, Menotti-Raymond et al., 1999, Kitchener et al., 2005). 

Bizonyos esetekben nem áll rendelkezésre egy teljes példány a morfológiai bélyegek alapján 

történő megbízható elkülönítéshez, illetve elegendő DNS minta a mikroszatellit alapú 

vizsgálatok elvégzéséhez, ilyen esetekben a mitokondriális DNS-ben (mtDNS) azonosított SNP 

markerek (Single Nucleotide Polymorphism, vagyis egypontos nukleotid polimorfizmus) 

használata célszerű, ugyanis mitokondriumok egyetlen sejtben is nagy kópiaszámban 

találhatók, így ezen SNP markerek alkalmazásával, elvégezhető lehet a két csoport elkülönítése 

kismennyiségű rendelkezésre álló DNS minta esetén (Gustafsson et al., 2016). Ebben az esetben 

az állatkertekben, vadasparkokban élő példányok taxonszintű szűrése elvégezhető állatorvosi 

beavatkozást nem igénylő szőrminta vagy székletminta gyűjtésével és vizsgálatával. Ez a 

módszer alkalmas lehet a vadon élő állomány felmérésére szőrcsapdával gyűjtött mintákon 

keresztül is. 

Kutatásunk célja volt a mitokondrium 16S riboszomális RNS (rRNS) szekvenciájában 

mitokondriális SNP markerek azonosítása olyan molekuláris genetikai módszerekkel, mint a 

PCR technológia és a DNS-szekvenálás. Ezek a markerek alkalmasak lehetnek a 

Magyarországon fokozottan védett európai vadmacska és a vele hibridizációra képes házi 

macska egyedeinek elkülönítésére. A vizsgált mintákon mikroszatellit markerek segítségével 

ellenőrizzük az egyes minták házi macskákhoz, vadmacskákhoz, illetve a hibridekhez való 

tartozását. A mtDNS 16S rRNS szekvenciákat specifikus primerek segítségével amplifikáljuk 

fel, majd a szekvenciákat bioinformatikai módszerek alkalmazásával elemezzük, valamint 

ivarhatározó PCR elvégzésével azonosítjuk a minták ivarát, annak érdekében, hogy rokonsági 

vizsgálatokat végezzünk a mintákon. 
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2. SZAKIRODALMI ÁTTEKINTÉS 

2.1 Taxonómiai áttekintés 

A Carnivora (ragadozók) rend Felidae (macskafélék) családjába sorolt Felinae 

(macskaformák) alcsaládba tartozó tíz nemzettség egyike a Felis. Filogenetikai kutatások 

alapján a Felis nemzettségbe olyan fajok tartoznak, mint a homoki macska (Felis margarita 

[Loche, 1858] és a vadmacska (Felis silvestris [Schreber, 1777]). A vadmacskákat polifiletikus 

csoportként tartják számon, mely további öt alfaji szintű taxonból áll. A vadmacska alfajai az 

európai vadmacska (Felis silvestris silvestris [Schreber, 1775]), a kínai alpesi sztyeppmacska 

(Felis silvestris bieti [Milne-Edwards, 1872]), az afrikai vadmacska (Felis silvestris lybica 

[Forster, 1780]), a dél-afrikai vadmacska (Felis silvestris cafra [Desmarest, 1822]) és az ázsiai 

vadmacska (Felis silvestris ornata [Gray, 1830]) (Driscoll et al., 2007). Modern molekuláris 

biológiai kutatások eredményeként a házi macska (Felis silvestris catus [Linnaeus, 1758]) a 

vadmacska egy további alfajának tekinthető, mivel a házi macska a mitokondriális DNS 

(mtDNS) alapján az afrikai vadmacskák kládjához esik legközelebb (Driscoll et al., 2007). Ezt 

a 742 db macska minta mtDNS-ének 2604 bp hosszú ND5 (NADH dehidrogenáz 5. alegység) 

és ND6 (NADH dehidrogenáz 6. alegység) szekvenciájának vizsgálatával Driscoll és 

munkatársai (2007) bizonyították, ezt mutatja az általuk készített filogenetikai fa, amely az 1. 

ábrán látható. 
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1. ábra. MtDNS szekvenciák Neighbour joining filogenetikai fája. Az ágak alatta 

az egynukleotid eltérések száma piros színnel van jelölve. A taxonok magyar és 

tudományos neve mellett zárójelben a kládok megnevezése, illetve a vizsgált 

egyedek száma látható. A buborékokban látható betűk (A-E) a IV. kládon belüli 

vonalakat jelölik. 

(Forrás: Driscoll et al., 2007) 

 

2.2 Macskafélék ökológiai szerepe 

Közelmúltbeli vizsgálatokkal sikerült megállapítani, hogy a macskák háziasításának 

folyamata nagyjából 10 000 éve a Termékeny Félhold területén vette kezdetét (Krajcarz et al., 

2022). Az elmúlt néhány évtized során a paleogenetikai módszerek fejlődése révén 

európai vadmacska 

Fs. silvestris 

(mtDNS klád I;120) 

dél-afrikai vadmacska 

Fs. cafra 

(mtDNS klád II;17) 

131 000 év 

173 000 év 

230 000 év 

afrikai vadmacska, ázsiai 

vadmacska és házi macska 

Fs. lybica, Fs. ornata, Fs. catus 

(mtDNS klád IV;589) 

ázsiai vadmacska 

Fs. ornata 

(mtDNS klád III;14) 

homoki macska 

F. margarita 

(mtDNS klád VI;12) 

kínai alpesi sztyeppmacska  

Fs. bieti 

(mtDNS klád V; 4) 
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nyilvánvalóvá vált, hogy a mai házi macskák az afrikai vadmacska domesztikálásával alakultak 

ki (Driscoll et al., 2007, Ottoni et al., 2017). 3500 éves bizonyítékok származnak az ókori 

Egyiptomból, amely feltételezhetően évszázadokig a macska domesztikálásának központja 

lehetett (Ottoni et al., 2017). A mitokondriális DNS vizsgálatainak eredményeképpen derült 

fény arra, hogy az afrikai vadmacskára jellemző haplotípus már a késő Újkőkorszakban (i.e. 

5300 - i.e. 4800) jelen volt Közép-Európában. Kelet-Európában a macskák megjelenése 

nagyjából egybeesett az egerek (Mus musculus [Linnaeus, 1758]) megjelenésével, így 

feltételezhető, hogy a macskák elterjedésében fontos szerepet játszottak a mezőgazdasági 

kártevők (Krajcarz et al., 2022). 

Elterjedését tekintve az európai vadmacska széleskörűen előforduló faj, kelet-nyugati 

irányban az Ibériai-félszigettől Közép-Ázsiáig előfordulnak populációi. Észak-Európában is 

jelen van Skandinávia kivételével, délen a Mediterráneumban is előfordul. Az európai 

vadmacska előfordulása az 2. ábrán látható. Élőhelyüket tekintve hagyományosan, az elvadult 

házi macskákhoz hasonlóan, erdei fajként tartották számon, ezzel szemben több kutatási 

eredmény alátámasztotta már, hogy nem kizárólag fás területen élő fajról van szó. A macskák 

az olyan élettereket kedvelik, ahol a fás erdőfoltok mellett előfordulnak nyílt területek, például 

szántók is. Míg a fákkal borított területeken búvóhelyet keresnek, addig a nyílt területek a 

vadászat helyszínei (Lozano et al., 2003; Biró et al., 2004). 

2. ábra. Az európai vadmacska elterjedése. Eurázsia térképén vörös színnel jelölve 

látható az európai vadmacska előfordulási területe. 

(Forrás: http1) 

 

Magyarországi vizsgálatok kimutatták, hogy mind a visszavadult házi macskák, mind a 

vadmacskák esetén a kisméretű emlősfajok a legjelentősebb prédaállatok, viszont különböző 



7 

 

madárfajok zsákmányolása is fontos szerepet játszik a táplálkozásukban (Biró et al., 2005). 

Ausztrál kutatók által elvadult házi macskákon végzett vizsgálat hasonló eredményeket adott: 

fő táplálékfajok az emlősök közül kerültek ki (Molsher et al., 1999). Magyarországon mind a 

vadmacskák, az elvadult házi macskák, illetve a vadmacska és házi macska hibridek is alacsony 

gyakorisággal fogyasztottak nyúlféléket (Biró et al., 2005). A táplálék-fajok összetételét 

vizsgálva a vadmacska és házi macska hibridek niche, másnéven ökológiai fülkéje bizonyult a 

legszélesebbnek. Tehát ennél a két csoportnál széles az a tér, amelyet a környezeti tényezők 

határoznak meg, és amelyben a populáció fennmaradni képes. Ezzel szemben a vadmacskák a 

táplálkozás szempontjából specialistának bizonyultak. Ez a különbség abból adódik, hogy az 

elvadult házi macskák háztartási élelmiszereket, illetve más háziasított állatokat, például 

baromfit is fogyasztanak, a táplálkozásban ilyen módon előnyhöz jutva a vadmacskákhoz 

képest (Biró et al., 2005). Portugál vadmacskák táplálkozási szokásait vizsgálva azt 

tapasztalták, hogy rágcsálók tették ki az elfogyasztott biomassza több mint felét, és a nyúlfélék 

bizonyultak a második leggyakrabban zsákmányolt csoportnak (Sarmento, 1996). A 

macskafajok táplálkozási szokásaiban az évszakok között eltérést nem figyeltek meg, illetve 

egy év alatt alacsony változatosság figyelhető meg a táplálkozásukban (Tryjanowski et al., 

2002). Szlovákiában a téli időszakban a vadmacskák gyomortartalmát vizsgálva, 

megerősítették a korábbi kutatások eredményeit, miszerint a táplálék legnagyobb részét 

rágcsálófajok teszik ki (Tryjanowski et al., 2002). 

Az elvadult házi macskák általában kis területen töltik idejük nagy részét, ritka esetben 

vándorolnak nagy távolságra. A vándorlás távolságára pozitívan hat a magas hőmérséklet, 

viszont egyéb időjárási különbségek hatását nem mutatták ki a macskák migrációjára (Germain 

et al., 2008). Élőhelyük méretét -amely általában kisebb, mint a vadmacskáké és a hibridjeiké- 

nagyban befolyásolja az egyedek testmérete. A házi macskák és vadmacskák eltérő 

élőhelyméretének lehetséges magyarázata, hogy míg a házi macskák az ember közelében 

egyszerűbben jutnak elegendő élelemhez, addig a vadmacskáknak és a hibrideknek 

alkalmazkodnia kell a különböző prédafajok szezonalitásához, amely miatt a táplálkozás 

nagyobb területen valósítható meg. Azok az egyedek, amelyek nagyobb testtömegűek, 

általában nagyobb élőhelyet foglalnak el (Germain et al., 2008). A hímek és a nőstények 

élőhelyének méretében nem figyeltek meg jelentős eltérést, viszont az élőhely elhelyezkedése 

jellemzően eltér a két nem esetén. A nőstények általában jobb minőségű élőhelyeket 

választanak, nagyobb arányú növényborítottsággal, kedvezőbb élőhelyválasztásuk miatt 

kevesebb energiaráfordítással képesek zsákmányt szerezni, így a megtakarított energiát a 
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szaporodásra képesek fordítani (Oliveira et al., 2018). Életmódjukat tekintve a házi- és 

vadmacskák, illetve a két taxon hibridjei is általában nagyobb aktivitást mutatnak éjszaka, 

viszont nem éjjeli állatok (Germain et al., 2008). 

A vadmacskák és házi macskák viselkedési mintázata nagyon hasonló, közöttük a 

különbségek jelentős részét az ember-állat interakciók okozzák. A házi macskák és vadmacskák 

viselkedésében rejlő különbségek felderítését célzó kutatás során azt tapasztalták, hogy a 

fogságban élő vadmacskák az idejük közel felében virrasztottak, míg a házi macskák egyéni 

pihenéssel töltötték az idejük legnagyobb részét. Régóta ismert, hogy a macskafélék a 

territóriumuk határát vizelettel és székletmintával jelölik. Ez a jelölő viselkedés intenzívebben 

nyilvánul meg a vadmacskánál, amelynek oka feltehetően a territórium nagyobb területe 

(Berteselli et al., 2017). 

Az elmúlt évszázadban a vadmacskák egyedszáma jelentősen lecsökkent, amelynek 

legfőbb okai antropológiai eredetűek. Ilyen emberi tevékenységből származó közvetlen hatások 

a potenciális élőhelyeinek drasztikus csökkenése és fragmentálódása, amelynek révén kisebb, 

egymástól izolált élőhely területek alakulnak ki. Valamint az illegális vadászat és a közúti 

gázolások is jelentős mortalitást okoznak a vadmacska populációkban. Ezek a hatások 

együttesen a vadmacskák éves halálozásának nagyjából 83%-áért felelősek (Bastianelli et al., 

2021). Továbbá olyan veszélyek fenyegetik a vadmacska populációk fennmaradását, mint a 

zsákmányállatok egyre csökkenő populációi, és a házi macskákkal való hibridizáció 

(Bastianelli et al., 2021). A 2000-es évek elején végzett felmérés szerint hazánkban a 

vadmacska az egyetlen olyan ragadozó faj, amelynek helyzete az ezredfordulót megelőző 

évtizedben jelentősen leromlott, ennek oka részben a házi macskák elszaporodása és a velük 

való hibridizáció (Heltai et al., 2006). Skóciában viszont a nyugati területeket leszámítva a 

1980-as évek óta a vadmacskaállomány helyzete alig változott. A skóciai vadmacska állományt 

115–314 példányból álló populációra becsülik (Breitenmoser et al., 2019). Egészséges 

populációi Franciaországban, Németországban, Olaszországban, az Ibériai-félszigeten, illetve 

a Kárpátok között találhatók még meg (Biró et al., 2005, Mattucci et al., 2013, Nieto‑Blázquez 

et al., 2022). Az 1964-ben alapított Természetvédelmi Világszövetség, angolul röviden az 

IUCN (International Union for Conservation of Nature and Natural Resources) Vörös Listáján, 

amely a biodiverzitás állapotának fontos jelzője, nem fenyegetett státuszban található jelenleg 

(http2). A vadmacska nemzetközi kereskedelmét a CITES Egyezmény (Convention on 

International Trade in Endangered Species of Wild Fauna and Flora) II. függeléke szabályozza. 

Jelenleg nem fenyegeti a fajt a kihalás veszélye, de annak érdekében, hogy a fennmaradást 
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veszélyeztető hasznosítás elkerülhető legyen, szükséges a faj kereskedelmét szabályozni. Az 

egyezményhez Magyaroroszág 1985-ben csatlakozott, jelenleg 183 részes fele van, köztük az 

Európai Unió (http3). Hazánkban a vadmacska 1974 óta védett, fokozottan védetté 2012-ben 

nyilvánították, eszmei értéke 250 000 Ft (http4). 

2.3 Hibridizáció 

A hibridizációnak nagy szerepe van az evolúció menetében. Már a korai sejtek és élőlények 

kialakulását is egymástól addig különböző molekulák és organizmusok egyesülése alakította 

ki. Az ivartalanul szaporodó baktériumoknál is megfigyelhető egyfajta hibridizáció, a rokon 

fajok homológ rekombináció vagy plazmidok révén történő génkicserélődésekor (Barton, 

2008). Magasabb rendű fajoknál is gyakran előforduló jelenség a hibridizáció a természetben, 

ami két egymástól eltérő genetikai állományú egyedének sikeres párosodásával valósul meg. A 

folyamat jelentősége vitatott, mivel a természetes hibridizáció elősegítheti az evolúciót és az 

adaptációt, a heterozigozitás növelése és új allélkombinációk létrejötte révén, ugyanakkor a 

hibrid, heterozigóta egyedek hátrányba kerülhetnek a szülői genotípusokhoz képest, 

amennyiben az új allélkombinációk negatívan hatnak az egyedek életképességére, 

szaporodására. A hibrid utódok és a szülői fajok fitneszének különbségére eltérő kutatási 

eredmények születtek korábban. Egyes tanulmányok alapján a hibridek alacsonyabb fitnesszel 

bírtak, mint a fajtiszta egyedek (Barton - Hewitt, 1985), míg más vizsgálat ennek az ellenkezőjét 

támasztotta alá (Arnold - Hodges, 1995). Az F1 hibrid populációk fitnesz növekedését a 

heterózis hatás eredményezheti, amely az F2 generációban a szegregáció révén már kevésbé 

érvényesül, így az F2 populáció fitnessze alacsonyabb az eredeti populációhoz viszonyítva 

(Barton, 2008). A hibridizáció a kisméretű, izolált populációkat, amelyek genetikai diverzitása 

alacsony, megmentheti a beltenyésztéses leromlástól az új allélek bejutásával. Farkas (Canis 

lupus [Linnaeus, 1758]) populáción figyelték meg, hogy egy jelentősen beltenyésztett állomány 

szaporodási sikerét jelentősen növelik bevándorló egyedekkel történő kereszteződések 

(Åkesson et al., 2016). Ezzel szemben a hibridizáció negatív hatással is lehet egy faj vagy 

populáció fennmaradására, a kültenyésztéses leromlás (outbreeding depression) révén, ekkor a 

hibrid, heterozigóta egyedek fitnesze csökken a szülői fajokéhoz viszonyítva. Ez 

valószínűsíthetően abban az esetben történik, amikor korábban koadaptált gének válnak szét 

hibridizáció hatására, vagy negatív hatású allélkombinációk keletkeznek. A genetikai keveredés 

révén a folyamat szintén negatív következménye lehet az egyik szülői faj genetikai 

állományának eliminálódása az utódgenerációból (Roberts et at., 2009). Két eltérő fajt 

képviselő egyed egymással történő szaporodásakor interspecifikus hibridizációról beszélünk. 
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Kutya (Canis lupus familiaris [Linnaeus, 1758]) és coyote (Canis latrans [Say, 1823]) 

kereszteződéséből létrejött hibrid egyedeket is vizsgáltak korábban. A hibrid egyedek fertilisek, 

de az F2 generációban az alomszám jelentős csökkenését figyelték meg, amelyet a 

termékenység csökkenése vagy születés előtti mortalitás eredményeként értékeltek (Mengel 

1971). A macskafélék családjában a házi macska és a leopárdmacska (Prionailurus bengalensis 

[Kerr, 1792]) hibridizációjával alakult ki a bengáli macska fajta, illetve a házi macska és a 

mocsári macska (Felis chaus [Schreber, 1777]) keresztezésével alakították ki a Chausie 

macskafajtát (Li et al., 2016). Nagymacska fajok között is ismert jelenség a hibridizáció, a 19. 

századtól találhatók feljegyzések afrikai oroszlán (Panthera leo [(Linnaeus, 1758)]) hím és 

nőstény tigris (Panthera tigris [(Linnaeus, 1758)]) hibrizidációjából született liger, illetve hím 

tigris és nőstény oroszlán párosodásából születő tigon egyedekről. Ezek a hibrid egyedek 

általában nem termékenyek, ritka esetben fordulnak elő fertilis példányok (McKinnell - Wessel, 

2012). Intraspecifikus hibridizáció két, ugyanahhoz a fajhoz, de elkülönült populációból 

származó egyedek, esetleg alfajok párosodását jelenti (Chan et al., 2019). Ilyen esemény a 

Skandináviában élő kisméretű, elszigetelt farkas populáció kereszteződése bevándorló 

egyedekkel (Åkesson et al., 2016), illetve alfajok közötti hibridizáció zajlik Ausztráliában a 

dingók (Canis familiaris dingo [Meyer, 1793]) és a házi kutyák (Canis lupus familiaris 

[Linnaeus, 1758]) között (Elledge et al., 2006). 

Konzervációbiológiai szempontból is problémát jelent a hibrid egyedek státuszának 

megállapítása. A Természetvédelmi Világszövetség nem engedélyezi fajközötti hibridek 

felvételét a Vörös Listára. Továbbá egyes fajok határai nem egyértelműen megállapíthatóak, és 

jelenleg az ismereteink a fajok közötti génáramlás tekintetében sem teljeskörűek (Chan et al., 

2019). 

A házi macskák és vadmacskák kereszteződéséből származó hibrid példányok 

előfordulását eltérő arányban több európai országban kimutatták. Magyarországi szabadon élő 

macskaféle állomány felmérése alapján az egyedek megközelítőleg harmada bizonyult 

hibridnek (Lecis et al., 2006). Hazai és olaszországi macska minták vizsgálatának eredményei 

szerint Olaszországban a vadmacskák reproduktívan elszigeteltek a házi macska populációktól, 

kizárólag olyan szélső területeken figyeltek meg kismértékű hibridizációt a házi macskák és 

vadmacskák között, ahol a vadmacskák alacsony denzitása a házi macskák nagyarányú 

jelenlétével párosult. Ezzel szemben Magyarországon a vadmacskák házi macskákkal való 

hibridizációja a közelmúltig gyakori eseménynek számított (Lecis et al., 2006). Az 

Olaszországban végzett vizsgálat eredményéhez hasonlóan feltételezhető, hogy 
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Németországban is ritkán történik meg a vadmacskák házi macskákkal való hibridizációja. Az 

ilyen irányú németországi vizsgálatokkor, mind a mitokondriális DNS (mtDNS), mind 

mikroszatellitek szintjén a házi macska populációk nagyobb genetikai variabilitását tapasztalták 

a vadmacskákkal szemben. A haplotípusok alapján a vad- és házi macska populációk 

elkülönültek, az anyai vonalon a génáramlás csak kis mértékben van jelen a házi macskák és 

vadmacskák között (Eckert et al., 2010). Franciaországban végzett felmérés során azt 

tapasztalták, hogy az északi területeken gyakrabban hibridizál a vadmacska a házi macskákkal, 

mint az erdővel sűrűn borított Pireneusokban. Illetve ezzel összefüggésben megállapították, 

hogy a vadmacskák és házi macskák hibridjei a házi macska populációban fordulnak elő nagy 

gyakorisággal, tehát a hibridizáció nagyobb rendszerességgel fordul elő hím vadmacska és 

nőstény házi macska között, mint fordítva (Beugin et al., 2020). 

A hazai természetvédelmi szabályozásban a hibrid egyedek is védettséget élveznek (1996. 

évi LIII. törvény a természet védelméről). 

2.4 A házi macska és vadmacska morfológiai eltérései 

A házi macskák és a vadmacskák, illetve ezek hibridjeinek morfológiai elkülönítésére 

Kitchener és munkatársai (2005) által kidolgozott viszonylag hatékony, könnyen alkalmazható 

és nem-invazív 7PS (7 Pelage Score) módszer hét tulajdonság pontozásán alapul. A módszer 

szerint a vizsgálni kívánt példányok minden tulajdonság alapján egy, kettő, vagy három pontot 

kaphatnak. A tulajdonságokat és azok pontértékét az 1. táblázat mutatja, és a 3. ábrán látható a 

vadmacskák és házi macskák közötti morfológiai eltérések. 
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1. táblázat. A házi macskák, vadmacskák és azok hibridjei elkülönítésére 

használható 7PS módszer alapjául szolgáló 7 tulajdonság és azok pontértékei. 

(Forrás: Kitchener et al., 2005 nyomán). 

Tulajdonság 
Pontérték 

1 2 3 

dorsalis oldali csík 
hiányzik/ teljes 

farkat takarja 
folytatódik a farkon a farok alapjáig fut 

farokcsúcs alakja kúp átmeneti tompa 

farok sávozottsága 
hiányzik/ dorsalis 

csíkhoz kapcsolódik 

nem egyértelmű/ 

összeolvadt 
különálló 

szaggatott oldalsó 

sávok 
>50%/ nincs minta 25-50% szaggatott <25% szaggatott 

far pettyezettség sűrű/ nincs minta néhány nincsenek pettyek 

nyak sávozottság 
vékony/ nem 

sávozott 
átmeneti négy vastag sáv 

vállak sávozottsága 
nem egyértelmű/ 

nem sávozott 
átmeneti két vastag sáv 
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3. ábra. A házi- és vadmacskák morfológiai különbségei. Az ábra bal oldalán a 

vadmacskák, míg jobbra a cirmos házi macskák mintázata látható. 

(Forrás: http5). 

 

Egy pont a házi macskára jellemző tulajdonságokat jelenti, míg három a vadmacskákra 

jellemzőek. Nincsen egyetlen olyan morfológiai tulajdonság, amely alapján hatékonyan és 

megbízhatóan elkülöníthető egymástól a vadmacska és a házi macska. A hét tulajdonságot 

együtt értékelve, ha az egyed minimum 19 pontot ér el a pontozás során, és egyik tulajdonságra 

sem kap egy pontot, úgy a módszer szerint vadmacskának tekinthető. További nyolc 

morfológiai tulajdonságot is meghatároztak, amelyek egyikére sem kaphat egy pontot, olyan 

egyed, amelyik vadmacska. Ezek az egy pontot érő tulajdonságok a következők: az állon, a 

háton vagy a test oldalán található fehér folt, a pofa sávozottságának hiánya; sötét pettyek 

hiánya a test alsó részén; a hátsó láb sávozottsága; a farok vége nem sötét, vagy fekete; illetve 

a fül hátulsó részének színe a fej színével megegyező. Egyes példányokban az összefüggő 

tulajdonságok különbözőségeire a hibridizáció adhat magyarázatot, mivel így a hibrid egyedben 

néhány vadmacska jellegzetesség elfedhetett bizonyos házi macskára jellemző tulajdonságokat. 

vadmacska 

elvadult cirmos 

házi macska 

vadmacska elvadult cirmos 

házi macska 

vastag, tompa 

végű farok keskeny, kúp 

végű farok 

sok petty 

szaggatott sávok 

farkon folytatódó 

dorsalis csík 

a legtöbb sáv nem 

szaggatott kevés vagy 

nincs petty 
farokról hiányzó 

dorsalis csík 

elkülönülő 

farok sávok 

farksávok a 

hátvonalhoz 

csatlakoznak 
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Az F2 generációban, illetve amikor a hibrid egyed az egyik szülőfajjal kereszteződött, az alaki 

tulajdonságok még nagyobb varianciáját tapasztalták (Kitchener et al., 2005). 

Általánosságban elmondható, hogy a vadmacskák koponyája nagyobb és robusztusabb a 

háziasított változathoz képest. A XX. század elején élt vadmacskák koponyájának mérete 

jelentősen különbözik a közelmúltban élt, illetve a jelenben élő vadmacskák koponyájától. 

Mivel a házi macskák és vadmacskák hibridjeinek koponyamérete számottevően átfed a 

modern vadmacskáéval, illetve meglehetősen nagy a variancia az egyes példányok között, így 

a koponyaméret alapján nehéz a két csoport elkülönítése (French et al., 1988). A morfológiai 

módszerek megbízhatóságát Ballesteros-Duperón és munkatársai (2014) vizsgálták a 

vadmacskák és házi macskák elkülönítésében. A morfológia alapján taxonba történt besorolás 

megegyező eredményt mutatott a genetikai alapú meghatározással, viszont egyes formai 

tulajdonságok megbízhatóbban használhatók az elkülönítés során, mint mások (Ballesteros-

Duperón et al., 2014). Míg az afrikai vadmacska és a házi macska mérete a középkorig 

folyamatosan redukálódott, addig az európai vadmacska testmérete az idők folyamán stagnált 

(Krajcarz et al., 2022). 

2.5 Molekuláris genetikai markerek 

2.5.1 STR (Short Tandem Repeat) 

A rövid tandem ismétlődések (STR), egyszerű szekvencia ismétlődésnek (SSR) is nevezik, 

illetve másnéven mikroszatellitek, olyan 1-6 bp hosszú szekvencia szakaszok a genomban, 

amelyek egymás után sokszor ismétlődnek. Az 1980-as években fedezték fel a jelenlétüket, 

mivel funkciójuk nem volt ismert, így junk, azaz szemét DNS néven emlegették. Majd a PCR 

(Polimerase Chain Reaction) technológia megjelenésével és fejlődésével a mikroszatellitek a 

genotipizálás alapjává váltak. A mikroszatellitek általában a genom nem-kódoló részein 

fordulnak elő olyan nagy számban, hogy a genom akár 3%-át is kitehetik. Funkciójuk igen 

sokrétű, jelenleg is megismerés alatt állnak (Ellegren, 2004). Igen magas a mikroszatellitek 

polimorfizmus aránya, mert a genom többi részéhez képest magasabb mutációs rátával bírnak. 

Kialakulásuk és hosszmutációjuk a replikáció során megcsúszó polimeráz eredménye. Az 

ismétlődő szakasz replikációjának megkezdődése után a két szál el tud válni egymástól. A két 

szálon eltérő hossz alakul ki. Amennyiben a két szál egymáshoz képest elcsúszva kapcsolódik 

ismét össze, akkor hurok képződik. Az ismétlődések száma aszerint nő vagy csökken, hogy 

melyik szálon alakul ki a hurok. Amennyiben az újonnan szintetizálódó szál képez hurkot, az 

ismétlődések száma nő; ha a templát szál, akkor csökken a mikrosszatellit hossza (Ellegren, 

2004). A hosszpolimorfizmus kialakulásának mechanizmusa a 4. ábrán látható. 
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4. ábra. A mikroszetellitek kialakulásának mechanizmusa. A polimeráz 

megcsúszása révén változik a mikroszatellit ismétlésszáma. 

(Forrás: Ellegren, 2004) 

 

A mikroszatellitek a magas polimorfizmus ráta mellett olyan fontos tulajdonságokkal bírnak, 

mint a kodomináns öröklésmenet és a közel semleges hatásuk a szelekcióra. Felhasználási 

lehetőségük közé tartozik a genetikai térképezés, a gének lokalizációja, egyedi azonosítás, 

illetve apasági vizsgálatok. Populációgenetikai vizsgálatokra is alkalmasak, segítségükkel 

lehetőség van a migrációs és evolúciós folyamatok megértésére, illetve populációk genetikai 

variabilitásának megismerésére (Fan - Chu, 2007). 

2.5.2. SNP (Singe Nucleotide Polymorphism) 

Az SNP-k (Singe Nucleotide Polymorphism), magyarul egypontos nukleotid 

polimorfizmusok a genomban természetesen előforduló szekvencia variációk, amely egyetlen 

nukleotid megváltozását jelenti a DNS szekvenciájában (5. ábra) (Collins et al., 1998). A 

legtöbb SNP a genom nem kódoló szakaszain található, amennyiben ezek a bázis 

polimorfizmusok a DNS kódoló vagy szabályozó régiójában találhatók (ezek a cSNP-k, vagy 

kódoló SNP-k), akkor gyakran funkcióváltozást eredményeznek (Collins et al., 1998). A nem 

kódoló szakaszokban található SNP-k bár nincsenek hatással a fenotípusra, de fontos genetikai 

markerekként használhatóak összehasonlító genetikai, betegségek genetikáját kutató, illetve 

farmakogenetikai kutatások során (Kim - Misra 2007). Az SNP-k használata mellett szól, hogy 

nagyobb számban fordulnak elő a genomban, stabilabbak, illetve pontozásuk is jelentősen 

egyszerűbb, mint a mikroszatelliteké (Collins et al., 1998). 

Ismétlések száma nő Ismétlések száma csökken 

Iniciáció 

Disszociáció 

 

Rehibridizáció 

és téves 

kapcsolódás 

Új szál eltérő 

hosszúságú, 

mint a templát 
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5. ábra. SNP bemutatása négy egyed egy pár kromoszómáján. 

(Forrás: http6) 

 

Bár az egyes szekvencia pozíciókban mind a négy nukleotid előfordulhat, az SNP-k 

általában két alléllal előforduló polimorfizmusok, amelyek kialakulása tranzíciós és 

transzverziós mutációs mechanizmuson alapul. Tranzíció során a purin bázisok másik purin 

bázisra, míg a pirimidin bázisok pirimidin bázisra cserélődnek. Ezzel szemben transzverzió 

során a purin bázis pirimidinre, a pirimidin bázis purinra cserélődik. Az SNP-k kétszer olyan 

gyakran alakulnak ki transzverzió következtében, mint tranzíció hatására (Vignal et al., 2002). 

Annak a kritériuma, hogy a szekvencia egy nukleotidos eltérése SNP-nek legyen tekinthető, 

hogy a legalacsonyabb frekvenciával rendelkező allél frekvenciája is legalább 1% legyen 

(Vignal et al., 2002) 

2.6 Molekuláris genetikai módszerek 

2.6.1 Sanger-szekvenálás 

Kutatások során gyakran alkalmazzák a Sanger és munkatársai (1977) által kidolgozott 

szekvenálási módszert a DNS nukleotid sorrendjének meghatározására. A módszer 

kidolgozásának alapjául az a megfigyelés szolgált, hogy a 2,3-dideoxinukleotid-trifoszfát 

gátolja a DNS polimeráz működését, mivel azon nem található szabad 3’ hidroxil-csoport, 

ahová a következő nukleotid be tudna épülni. Sanger az általa kidolgozott szekvenálás első 

lépésekor a kétszálú DNS szál egyszálúsítását végezte el. Ezt követően az egyszálúsított DNS 

mintákhoz DNS polimerázt, illetve 32P radioaktív izotóppal jelölt primert adott, majd 4 olyan 

elegyeket készített, amiben az egyik nukleotid kis koncentrációban, dideoxi formában (ddNTP), 

Egyed 1 

Egyed 2 

Egyed 3 

Egyed 4 

Anyai 

Apai 

Anyai 

Apai 

Anyai 

Apai 

Anyai 

Apai 
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míg a másik három nukleotid dezoxinukleotid (dNTP) alakban volt jelen. A szintetizálódó szál 

hossza a dideoxinukleotid beépülésének helyétől függ, mivel ahová beépül a dideoxinukleotid, 

ott a szál szintézise leáll. Ezt követően szobahőmérsékleten inkubálta az elegyeket, végül pedig 

denaturálás után akrilamid gélelektroforézissel választotta el azokat. A módszer 15-300 

nukleotid hosszúságú szakasz szekvenálására alkalmas, ennél hosszabb DNS szakaszok 

meghatározására ezzel a módszerrel úgy van lehetőség, ha a szekvencia meghatározást 

megelőzően enzimek segítségével több, rövidebb termékekké alakítják az egyetlen hosszú DNS 

szálat, majd ezen rövid szakaszokat egymástól elkülönítve szekvenálják, ezt követően pedig 

ezek eredményének illesztésével állapítható meg az eredeti DNS szakasz teljes nukleotid 

sorrendje (Sanger et al., 1977). A módszer kidolgozásáért Frederick Sanger 1980-ban kémiai 

Nobel-díjban részesült. A 6. ábrán látható egy Sanger-szekvenálásra alkalmas ABI Prism 

3130xl berendezés, illetve a szekvenálás kromatogramja. 

6. ábra. Felül Sanger-szekvenálásra alkalmas ABI Prism 3130xl, alul pedig a 

Sanger-szekvenálás kromatogramja. 

(Forrás: http7) 
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2.6.2 Kapilláris fragmentanalízis 

A kapilláris fragmentanalízis egy molekuláris genetikai módszer, amely egy DNS 

molekula fluoreszcens jelölésén, majd méretszerinti elektroforetikus elválasztásán alapul, végül 

belső standardhoz kerül viszonyításra. A fragmentanalízis, mint molekuláris genetikai módszer 

felhasználható mutációk kimutatására, genotipizálásra, DNS-profilozásra, illetve különböző 

betegségek és kromoszóma rendellenességek azonosítására. Hagyományosan a DNS 

fragmentumok elválasztása slab gélen történt, amely anyagát tekintve poliakrilamidból vagy 

agarózból készült. A korábbi módszer előnyei közé tartozott, hogy olcsón, egy gélen akár több 

minta is elválasztható volt. Negatívuma, hogy több órát is igénybe vehet, illetve a láthatóvá 

tételhez használt etídium-bromid mutagén hatású. A kapilláris fragmentanalízis ezzel szemben 

gyors, számszerűsíthető, érzékeny elválasztást és egyszerű adatkezelést tesz lehetővé (Smith - 

Nelson, 2003). Fragmentanalízishez olyan primerek használatosak, amelyek fluoreszcens 

festékmolekulákkal (kék, zöld, piros, sárga) jelöltek. Az elektroforézist megelőzően a 

fragmentumok amplifikálása PCR-rel történik. Majd ezt követően zajlik a kapilláris 

elektroforézis, ami a DNS molekulák méret szerinti elkülönítését végzi. A 7. ábrán egy 

sematikusan ábrázolt, elektroforézishez használatos berendezés látható. A negatív töltésű DNS 

fragmentumok a pozitív töltésű anód felé vándorolnak, miközben egy lézersugáron haladnak 

keresztül, ez eltérő hullámhosszon gerjeszti a fragmentekhez kapcsolt festékmolekulákat. A 

fluoreszcenciát egy kamera detektálja, végül a fluoreszcencia intenzitások digitalizálásra 

kerülnek (Smith - Nelson, 2003). 
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7. ábra. A kapilláris elektroforézis vázlatos ábrázolása. 

(Forrás: Smith - Nelson, 2003) 

 

2.6.3 Mitokondriális elemzés 

A mitokondrium az eukarióta sejtek ATP termelő sejtszervecskéje, amely olyan funkciók 

ellátásáért felelős, mint sejtek energiaháztartása és metabolizmusa, valamint az apoptózis. 

Felépítését tekintve kettős membránnal rendelkezik, amely egy intermembrán teret zár közre. 

Kialakulásukat az endoszimbionta elmélettel magyarázzák, mivel a mitokondriumok saját 

genommal rendelkeznek. Az elmélet szerint az evolúció egy korai szakaszán egy ősi eukarióta 

sejt bekebelezett egy szabadon elő Eubaktériumot, és a bekebelezett sejt sejtorganellummá vált. 

Belső membránjuk morfológiája alapján krisztás, tubuláris és vezikuláris formáját lehet 

elkülöníteni, így feltételezhetően polifiletikus eredetű sejtorganellum, tehát az evolúció során 

többször történt endoszimbiotikus esemény (Margulis - Bermudes, 1985). Az törzsfejlődés 

során a mitokondriális genomban kódolt gének jelentős része átkerült sejtmagi szabályozás alá, 

viszont néhány gén megmaradt a mitokondriális genom részeként. A mtDNS kb. 16,6 kb 

hosszúságú szekvencia, amely kétszálú, cirkuláris formában található meg a mitokondriumok 

mátrixában. A mitokondriumok replikációja a sejtmagi genom replikációjától függetlenül 

zajlik. A gerincesek mtDNS-ének replikációjának és a transzkripciójának szabályozásáért a 

mitokondriális genom kontrol régiója a felelős. Továbbá két riboszomális RNS-t (16S rRNS és 

12S rRNS), 22 transzfer RNS-t (tRNS) és 13 fehérjét kódoló szekvencia található az emlősök 

mtDNS-ében (Harrison, 1989). A mitokondriumban kódolt fehérjék a légzési lánc felépítésében 

és az ATP szintézisében vesznek részt. A mtDNS szerkezetét az 8. ábra mutatja be.  

puffer puffer és minta 

anód katód 

detektor 

kapilláris 

oszlop 
magasfeszültség 

hőmérséklet szabályozott terület 

adatgyűjtés 
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8. ábra. A mitokondriális genom felépítése. 

(Forrás: Raju et al 2011) 

 

Fontos sajátossága az emlősök mitokondriumának, hogy jellemzően anyai ágon, haploid 

formában öröklődnek, néhány kivételes esetben mutat apai öröklődést is (Luo et al., 2018). Egy 

egyeden belül általában a mitokondriális genom genetikailag uniform, ezt nevezik 

homoplazmiának. Mivel a mitokondriumok minden szomatikus és ivarsejtben nagy számban 

vannak jelen, így a mtDNS-ben bekövetkező mutációk általában az egyed teljes mitokondrium-

állományának csak egy részét érinti. Heteroplazmia az az állapot, amikor vad típusú és mutáns 

mitokondriumok egyaránt megtalálhatók egy egyedben (Gustafsson et al., 2016). In situ 

körülmények között a mtDNS rekombinációját nem figyelték meg, viszont a nukleáris 

genomhoz viszonyítva öt-tízszer gyorsabb mutációs rátával bírnak, amelynek oka, hogy a 

mitokondriumból hiányoznak azok a hibajavító enzimek, amelyek a sejtmagi DNS 

replikációjának jelen vannak. Ezen tulajdonságai miatt alkalmas a mtDNS a haplotípus 

azonosítás révén populációgenetikai vizsgálatok, és különböző betegségekkel összefüggő 

genetikai változatok azonosítására (Castro et al., 1998). Eckert és munkatársai (2010) a házi 

macskák és vadmacskák mtDNS kontroll régióját vizsgálva 41 haplotípust azonosítottak, 

amelyek között 31 polimorf régiót ismertek fel. A vadmacskák és házi macskák között nem 

azonosítottak átfedő haplotípusokat, 23 haplotípus volt jellemző a házi macskákra és 18 a 

vadmacskákra (Eckert et al., 2010). 

2.6.4 SNP genotipizálás módszerei 

Az SNP allélok kimutatására alkalmazott egyik módszer a RFLP (restriction fragment 

length polymorphism, magyarul a restrikciós fragmenthossz-polimorfizmus), amely azon 

A mitokondriális DNS 
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alapul, hogy a szekvenciákban jelen levő polimorfizmusok a mutációk révén létrehoznak, vagy 

megszűntetnek restrikciós enzimek hasítóhelyeit. A RFLP technológia PCR amplifikációt 

igényel, majd ez követően történik a genotipizálás. A restrikciós enzimek specifikus helyeket 

ismernek fel a DNS szekvencián, majd ezeken a helyeken hasítják azt, ezáltal meghatározott 

hosszúságú fragmenteket létrehozva, a fragmentek később méret szerint elválaszthatóak agaróz 

gélen (Botstein et al., 1980). 

Egy másik SNP genotipizálási módszer a primer extenzió, amely során egy oligonukleotid 

primert használnak a DNS polimeráz működésének elindításához. A primer extenziónak két 

változata ismert, egyik változata egy szekvenálási reakcióként is értelmezhető, mivel a primer 

közvetlenül a genotipizálandó SNP mellett helyezkedik el, és a nukleotidok ddNTP formában 

vannak jelen. A szál hosszabbítása egyetlen nukleotiddal lehetséges, így a beépült nukleotid 

egyértelműen meghatározza az SNP allélt. Az allélok differenciálására MALDI-TOF (Matrix-

assisted laser desorption/ionisation time-of-flight mass spectrometry, vagyis mátrix-asszisztált 

lézer deszorpció/ionizációs fényidő tömegspektrometria) módszerrel lehetséges, amely tömeg 

alapján különíti el az allélokat (Vignal et al., 2002). A primer extenzió másik változata 

allélspecifikus, a polimeráz akkor hosszabbítja a DNS láncot, ha a primer 3’ vége tökéletesen 

komplementer a templáttal, amennyiben teljesül ez a feltétel, a reakció lejátszódik. A SNP allélt 

az határozza meg, hogy keletkezett-e PCR termék, vagy sem (Kwok, 2001). 

SNP genotipizálásra alkalmazható továbbá a ligálás, amely a DNS-ligáz működésén 

alapszik. Két oligonukleotidot terveznek a templát DNS szálra, melyek allél-specifikusak. A 

DNS-ligáz, csak abban az esetben ligálja a két oligonukleotidot, ha azok tökéletesen 

illeszkednek a templátra. Abból, hogy a ligálás megtörténik-e, következtetni lehet az SNP 

allélra (Kwok, 2001). 

Létezik a Taq-polimeráz 5’-3’ exonukleáz aktivitásán alapuló SNP genotipizáló módszer, 

ilyen a TaqMan próba. A próba 5’ és 3’ végén fluoreszcens, illetve fluoreszcenciát elfojtó 

molekulával jelölt, amíg mindkét molekula kapcsolódik a próba-szekvenciához, a flurofór az 

elfojtó molekula közelsége miatt nem bocsát ki fluoreszcens jelet. Két próba alkalmazásával a 

reakció allél-specifikus, mivel a PCR reakció extenziós lépésében, ha a próba komplementer a 

templát szállal, a Taq-polimeráz az 5’ exonukleáz aktivitása révén lehasítja a próbáról a 

fluoreszcens molekulát, így a fluoreszcencia emittálás detektálhatóvá válik (Vignal et al., 

2002). 

Az újgenerációs szekvenálási technológiák (NGS, Next-generation sequencing) lehetővé 

teszik genetikai polimorfizmusok, illetve markerek azonosítását és genotipizálását egy 
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populációban, mivel ezekkel a technológiákkal viszonylag rövid idő alatt, és gazdaságosan 

lehetséges hosszú DNS szakaszok szekvenálása. Amennyiben rendelkezésre áll referencia 

genom vagy szekvencia, akkor a vizsgált minták szekvenciáit illesztik a referenciára, azokban 

a pozíciókban azonosíthatók SNP-k, ahol a vizsgált minta szekvenciájában található nukleotid 

eltér a referencia szekvenciában találhatótól. Referencia szekvencia hiányában a szekvenált 

szakaszok de novo illesztésével van lehetőség SNP-k detektálására, melyekhez számos 

különböző szoftver áll a kutatók rendelkezésére (Kumar et al., 2012). A 9. ábrán egy 

újgenerációs szekvenáló berendezés látható. 

9. ábra. Illumina NextSeq 550 újgenerációs szekvenáló berendezés. 

(Forrás: http8) 

 

A nagyfelbontású olvadási görbe analízist (HRM, High resolution melting analysis) a 

DNS-szekvenciában található polimorfizmusok detektálására fejlesztették ki. A módszer 

előnye az egyszerű használata, költséghatékony működése, illetve specifikussága. A módszer 

azon alapul, hogy hő hatására a duplaszálú DNS molekula egyszálúvá válik (Farrar – Wittwer, 

2017). A PCR reakciót követően a termékhez duplaszálú DNS-t kötő fluoreszcens festéket 

adnak, majd a folyamatosan emelkedő hőmérséklet hatására a DNS-szálak egyszálúsodnak, 

ezáltal csökken a fluoreszcencia. A DNS olvadási hőmérséklete (Tm). az a hőmérséklet érték, 

amelyen a templát fele egyszálú, fele duplaszálú formában van jelen. A különböző allélokat 

tartalmazó DNS molekulák eltérő olvadásponttal rendelkeznek, így az olvadási görbe 

elemzésével történik az SNP-k genotipizálása (Farrar – Wittwer, 2017). 

A Kompetitív Allél-Specifikus PCR (röviden: KASP, vagyis Kompetitive Allele Specific 

PCR) két primert használ, amelyek a két SNP-allélra specifikusak, és az 5’ végükön egy farok 

szekvenciát hordoznak. A KASP általi SNP genotipizálás igényel továbbá egy általános reverz 

primert, két oligonukleotidot, amelyek az 5’ végükön fluorofórral jelöltek, ezeket az 
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oligonukleotidokat a jelölt primerek farok-szekvenciáihoz tervezik. Valamint két olyan 

oligonukleotid szükséges a KASP-hoz, amelyek a 3’ végükön fluorofórt elfojtó molekulákat 

hordoznak. A fluorofórral és elfojtó molekulával jelölt oligok egymás közelében helyezkednek 

el, így nem történik fluoreszcencia emittálás A PCR reakció kezdetén a megfelelő allél-

specifikus primer közvetlenül az SNP lokusz előtti régióban köt a komplementer templát 

régióhoz, valamint a reverz primer is beköt. A PCR reakció lejátszódik úgy, hogy az allél-

specifikus oligonukleotid beépül a szintetizálódó szálba, így a fluorofór és az elfojtó molekula 

eltávolodik egymástól, ezáltal a fluorofór felszabadul a gátlás alól és allél-specifikus 

fluoreszcens jelet emittál, amely detektálható (He et al., 2014). 

Mivel az egypontos nukleotid polimorfizmusok nagy számban fordulnak elő a genomban, 

így felmerült az igény a kutatók részéről, hogy minél költséghatékonyabban és egyszerűbben, 

minél több SNP genotipizálható legyen. ’tag’ alapú genotipizálási módszert fejlesztettek, 

amelyben egy nagymértékben multiplexált egybázisos extenziós reakció játszódik le, amelyhez 

a használt primerek 5’ végükön tag szekvenciát hordoznak. A ’tag’ szekvenciák nem a 

reakcióban vesznek részt, hanem a későbbiekben a DNS chip felületére rögzítést szolgálják. A 

’tag’ szekvenciák használatának előnye, hogy használatukkal DNS-chipek alkalmazhatóak, így 

csökkentve a genotipizálás költségét, valamint növelve a reakció rugalmasságát, vagyis egy 

chip több különböző genotipizáló assay-hez felhasználható lehet. Az egy bázisos extenzió és a 

Tag array kombinálásával lehetővé vált nagy áteresztő képességű genotipizálás kidolgozása 

(Tsuchihashi - Dracopoli, 2002). 
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3. ANYAGOK ÉS MÓDSZEREK 

3.1 Mintagyűjtés és tárolás 

A vizsgálatban 72 macskaféle mintát vizsgáltunk, melyből 16 db fenotípus alapján házi 

macska, mely szövetmintákat az Állatorvostudományi Egyetem munkatársai biztosították 

számunkra. 56 db minta a nemzeti parkok munkatársai által kerültek begyűjtésre 1997. 

decembere és 2023. októbere között, Magyarország területéről. 43 db minta fenotípus alapján 

vadmacska csoportba lett sorolva a mintagyűjtők által, 13 db minta esetében fenotípus alapján 

nem volt meghatározható a vadmacskákhoz vagy házi macskákhoz való tartozás. A minták 

besorolása nem Kitchener et al., 2005 alapján történt. A 10. ábrán látható térképen jelöltem a 

vadmacska minták származási helyeit. Három vadmacska minta származási helyéről nem volt 

információnk. A minták a beérkezést követően egyedi mintaazonosító kódot kaptak, illetve 

rögzítésre került a gyűjtés pontos helye, időpontja, valamint a feltételezett taxon is. A mintákat 

a laboratóriumba érkezéstől a DNS-izolálás megkezdéséig -20°C-on, egyedileg csomagolva 

tároltunk. 

10. ábra. Magyarország térképén a vizsgálatban résztvevő minták származási 

helyei. 1. Nyugat-Magyarország (n = 4), 2. Dunántúli-dombság (n = 1), 3. Budai-

hegység (n = 12), 4. Börzsöny (n = 9), 5. Mátra (n = 8), 6. Bükk-vidék (n = 14), 7. 

Zempléni-hegység (n = 1), 8. Hortobágy (n = 4). 

(Forrás: Google Earth, saját szerkesztés) 
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3.2 DNS-izolálás 

A szövetmintákból a genomi és mitokondriális DNS izolálását megelőzően a minták 

előkészítésekor nagyjából 30mg tömegű szövetdarab került eltávolításra egy erre a célra kijelölt 

1,5ml űrtartalmú, jelölt Eppendorf csőbe. A DNS izolálás MagCore® HF16 DNS izoláló robot 

(RBC Bioscience, Taiwan) segítségével, a szövetből történő DNS-izolálásra alkalmas 401-es 

kit használatával történt, a gyártó utasításainak megfelelően. A vérmintákból a DNS izolálásása 

szintén MagCore® HF16 DNS-izoláló robot segítségével történt, a vérből DNS-izolálásra 

alkalmas 101-es kit használatával, a gyártó utasításainak megfelelően. A MagCore® HF16 

DNS izoláló robot a 11 ábrán látható. Az izolált DNS-t szövetminta és vérminta esetén is 100µl 

vízben vettük fel. 

11. ábra. A laboratóriumban található MagCore® HF16 DNS izoláló robot, 

amellyel a DNS tisztítása történt. 

(Forrás: Alkalmazott Vad és Haszonállat Genomikai Csoport) 

 

Az izolálást követően a DNS minták tisztaságát és koncentrációját spektrofotométerrel 

(NanoDrop ND1000 Spectrophotometer) ellenőriztük. A mintákat a további vizsgálatok 

elvégzéséig -20°C-on tároltuk. A DNS mintákat a további vizsgálatok elvégzése előtt 15ng/µl 

koncentrációra higítottam. 

3.3 Fajhatározás mikroszatellit markerekkel, és a fragmentek analízise 

A minták populációgenetikai vizsgálatához 19 mikroszatellit markert használtunk, 

amelyek részletes adatait a 2. táblázat mutatja be (Menotti-Raymond et al., 1999). A lókuszok 

felszaporítása 3 multiplex PCR reakcióval történt. Az egyes PCR mixek összemérése 25µl 



26 

 

térfogatban történt, 6µl (15ng/µl) mintával. Az egyes lókuszok esetében a forward és reverz 

irányú primereket primermixként 10 µM koncentrációban alkalmaztuk. A PCR program során 

95°C-on 15 percig zajlott a kezdeti denaturáció, amit 30 cikluson keresztül 94°C-on 30 

másodperc denaturáció, 58°C-on 30 másodperc anneláció és 72°C-on 1 perc elongáció követett. 

60°C-on, 30 percig történt a végső elongáció. 

2. táblázat. A használt mikroszatellit markerek és a fontosabb információk 

(Menotti-Raymond et al., 1999). A NED sárga, a VIC zöld, a PET piros és a 6-FAM 

kék színű festékkel történt jelölést jelent. 

(Forrás: Menotti-Raymond et al., 1999 alapján, saját szerkesztés) 

Lókusz Jelölés* Termék hossza (bp) 

FCA001 NED 190-212 

FCA008 VIC 122-148 

FCA023 PET 127-147 

FCA043 VIC 116-128 

FCA045 PET 146-160 

FCA090 6-FAM 93-120 

FCA096 VIC 184-224 

FCA097 NED 138-148 

FCA126 6-FAM 139-145 

FCA132 6-FAM 137-153 

FCA149 PET 124-132 

FCA220 6-FAM 214-222 

FCA223 PET 195-227 

FCA229 PET 160-170 

FCA310 NED 121-137 

FCA506 6-FAM 232-258 

FCA559 NED 141-195 

FCA698 NED 237-267 

F115 PET 193-217 

A PCR reakciók eredményességét 1,5%-os agaróz gélelektroforézissel ellenőriztük, 

reakciónként 5µl-t vittünk fel a gélre 2µl 6xLD (Thermo Fisher, USA) festékkel és 5µl 

desztillált vízzel elkeverve. A futás 120V-on 30 percig történt, GeneRuler 100bp+ létrával. 
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A kapilláris elektroforézist megelőzően a denaturálás érdekében a 100x-os hígítást 

követően a PCR termékek 1µl-éhez 10,3µl-t mértem Hi-Di formamid (Highly deionized, vagyis 

erősen ionmentesített formamid) és LIZ500 (Gene Scan™-500LIZ™ Size Standard) 33:1 

arányú keverékéből. 

Az így előkészített minták kapilláris elektroforézisét a Eurofins Biomi Kft. (Gödöllő) 

laboratóriumában végezték. A futásfájlokat Peak Scanner™ (v1.0, Applied Biosystems) (12. 

ábra) és Geneious Prime® (Biomatters Ltd.) szoftver segítségével vizsgáltuk meg. 

12. ábra. Az 1. mikroszatellit plex futásfájl ellenőrzése Geneious Prime® szoftver 

használatával. 

(Forrás: Geneious Prime® szoftver) 

 

A minták genetikai struktúrájának vizsgálatára a Structure 2.3.4 (Pritchard et al., 2000) 

modell alapú egyedi genotípusok alapján klaszterező szoftvert használtuk. Kizárólag nem 

kapcsolt markerekből álló egyedi genotípusadatok felhasználásával Markov chain Monte Carlo 

(MCMC) algoritmussal modellezi az allélfrekvenciákat. A genetikai strukturáltság analízisét 

750 000 MCMC lépéssel és 250 000 lépéses burn in periódussal egytől négyig terjedő K 

valószínűségi érték mellett, minden értékre 5 független futással végeztem. A program által 

lefuttatott lehetséges klaszterek közül a legvalószínűbb kiválasztásához a Structure Harvester 

programot használtam (Earl - vonHoldt, 2012) A vadmacskák csoportjához tartozónak abban 

az esetben tekintettük az egyedeket, amennyiben több, mint 75%-ban genetikailag a vadmacska 

csoporthoz tartoztak. Házi macskának akkor tekintettük, ha kevesebb, mint 25%-ban hasonlított 

genetikailg a vadmacskákhoz. 

3.4 A mtDNS szakaszok felszaporítása és szekvenálás 

A mitokondriális genom 16S rRNS régiójának felszaporítását 5’-

AATTGACCTTCCCGTGAAGAGG-3’ és 5’-CCTAGGGTAACTTGTTCCGTTG-3’ 

primerpár használatával végeztük, amely kb. 258 bp hosszúságú szakaszt szaporít fel házi 

macskában és vadmacskában egyaránt (Cossíos - Angers, 2006). 
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A PCR reakciók 25µl térfogatban zajlottak. A reakció elegyek egyenként 12,5µl DreamTaq 

Green 2x MasterMix enzimet, 0,5µl 10mM koncentrációjú forward és reverz primert, 6,5µl 

RNáz mentes vizet és 5µl, 15ng/µl templátot tartalmazott. A PCR program a következőképpen 

zajlott: kezdeti denaturáció 95°C-on 3 percig, majd 35 ciklus alatt ciklusonként 95°C-on 30 

mp-ig denaturáció, 62,5°C-on 30 mp-ig anneláció és 72°C-on 2 percig az elongáció zajlott. A 

végső elongáció 72°C-on 15 percig történt. A PCR reakció ellenőrzése 1%-os agaróz gél 

elektroforézissel (120V, 30 perc, GeneRuler 100 bp+ létrával). Pozitív eredményt követően a 

PCR termékeket szekvenáláshoz visszatisztítottam. A PCR termékek tisztításához 

NucleoSpin® Gel and PCR Clean-up kitet (Macherey-Nagel GmbH & Co. KG) használtunk a 

gyártó utasításai szerint. A tisztított PCR termékek koncentrációját spektrofotométerrel 

ellenőriztük, illetve 1%-os agaróz gélen (120 V, 30 perc, GeneRuler 100 bp+ létrával) 

megfuttattuk. 

A pozitív mintákon a szekvenáló PCR-t és annak termékeinek kapilláris elektroforézisét a 

Eurofins Biomi Kft.-nél (Gödöllő) végezték. A visszaérkezett futásfájlokat SeqMan Pro 

(DNAStar, Inc) és Unipro UGENE 46.0 szoftver segítségével vizsgáltuk meg. Végül saját 

eredményeinket összevetettük az NCBI nyilvános adatbázisában megtalálható szekvenciák 

közül a KJ193070 vadmacska mitokondrium 16S rRNS (Gaubert et al., 2015) szekvenciájával. 

3.5 Ivarhatározás amelogenin gén segítségével és rokonsági vizsgálat 

A DNS minták ivarának meghatározását az amelogenin gén segítségével végeztük (Pilgrim 

et al., 2005). Az ivarhatározó PCR-hez a 5’-CGAGGTAATTTTTCTGTTTACT-3’ és 5’-

GAAACTGAGTCAGAGAGGC-3’ primerpárt használtam, amely hím egyedből származó 

minta esetén két, 194 és 214 bp hosszú terméket ad, míg nőstényekből származó minta esetén 

egy, 214 bp hosszú termék képződik (Pilgrim et al., 2005). A PCR reakciók 25µl térfogatban 

zajlottak. A reakció elegyekhez mintánként 12,5µl Multiplex PCR Mixet, 0,25µl forward, 

illetve szintén, 0,25µl reverz primert, 9µl desztillált vizet tartalmazott, valamint a templátból 

3µl-t (15ng/µl) adtunk az elegyekhez. A PCR program során az elődenaturáció 95°C-on 15 

percig zajlott, ezt 35 cikluson keresztül 30 másodpercig 94°C-on denatuáció, 55°C-on 30 

másodpercig anneláció és 72°C-on elongáció követett. Végül 72°C-on 30 percig a végső 

elongáció történt. Miután lezajlott a PCR reakció, 5µl termék gélelektroforézisét 2µl 6xLD 

(Thermo Fisher, USA) festékkel és 5µl desztillált vízzel elkeverve 2%-os agaróz gélen 140V-

on 90 percig végeztük, GeneRuler 100bp+ létrával. 
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A vizsgálatban résztvevő minták rokonsági kapcsolatait a COLONY 2.0.6.7 (Jones - Wang, 

2010) szoftver segítségével elemeztük. A program valószínűségi módszer szerint dolgozik, 

páronkénti valószínűségek alapján határozza meg a szülői és testvéri kapcsolatokat. A szoftver 

beállításához teljes poligámiát használtunk az anyai és apai oldalról is, és a Best Cluster, 

Fullsib, Paternity és Maternity eredményeket vizsgáltuk.  
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4. EREDMÉNYEK ÉS ÉRTÉKELÉSÜK 

4.1 Mikroszatellit lokuszok vizsgálata 

A Structure 2.3.4 egyedi genotípusok alapján klaszterező szoftver eredményei alapján 

végeztük a minták csoportokba sorolását (1 = referencia házi macska, 2 = referencia vadmacska, 

3 = vizsgált minták). A klaszterező program a minták kettő csoportra való bontásának (K = 2) 

tulajdonította a legmagasabb átlagos valószínűségi értéket (13. ábra). Így a referencia házi 

macskák csoportja (piros színnel jelölve) egyértelműen elkülönült a vadmacskák klaszterétől 

(zöld színnel jelölve). A vizsgált minták között található kilenc olyan egyed, amely kevesebb, 

mint 25%-ban hasonlít a vadmacskák csoportjához, ezek a minták a vizsgálat alapján házi 

macskák, valamint öt olyan minta található a vizsgált minták között, amelyik kevesebb, mint 

75%-ban hasonlítanak genetikailag a vadmacskákhoz, viszont több, mint 25%-ban tartoznak a 

házi macskák klaszterébe. Ezt az öt mintát az analízis alapján házi macska és vadmacska 

hibridjének tekintettük. A vadmacska klaszterbe 26 minta sorolható.  
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13. ábra. A K értékek valószínűségének logaritmusa (’A’), illetve a K érték 

változása (’B’) a Structure 2.3.4 szoftver által készített analízis alapján. A 

legmagasabb DeltaK (K = 2) érték alapján a minták két klaszterre való bontása a 

legvalószínűbb, ennek az analízisnek az eredménye látható a ’C’ ábrán. A 

klaszterező analízisben a számok a csoportokat jelölik: 1 = referencia házi macskák, 

2 = referencia vadmacskák, 3 = vizsgált minták. A csoporthoz sorolás 75% feletti, 

illetve 25% alatti valószínűségnél történt. 

(Forrás: Structure 2.3.4 szoftver és Structure Harvester) 

  

 

A 3. táblázatban a klaszterező analízis során vadmacska és házi macska hibridjének azonosított 

minták az egyes csoportokhoz való hozzárendelési értékei láthatók.  

A 
B 

C 
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3. táblázat. A hibridként azonosított minták, illetve ezek házi macskák és 

vadmacskák csoportjához való hozzárendelési értékeik. 

(Forrás: Structure genetikai klaszterező analízis eredménye alapján, saját munka) 

Minta 

azonosító 

Hozzárendelési valószínűségi érték 

Házi macskák Vadmacskák 

6523 0,547 0,453 

2332 0,589 0,411 

6209 0,310 0,690 

5700 0,453 0,547 

5706 0,572 0,428 

4.2 Mitokondriális DNS vizsgálata 

A mtDNS 16S rRNS régiójának szekvenálását követően 70 szekvenciát tudtunk vizsgálni, 

2 mintánál a szekvenálás sikertelen volt. A szekvenciák KJ193070 (Gaubert et al., 2015) 

referencia szekvenciához illesztését követően a 16S rRNS szekvenciákban négy variábilis 

pozíciót azonosítottunk, ezek az általunk használt 520 bp hosszú KJ193070 referencia 

szekvencia 294., 323., 371. és 372. pozíciójában voltak megtalálhatóak. A 294. pozícióban 

található variábilis hely nem mutatott asszociációt sem a vadmacskák, sem a házi macskák 

csoportjával, így ezt a továbbiakban nem vizsgáltuk. A 323. pozíció részben hatékonynak 

bizonyult magyarországi vadmacskák és házi macskák elkülönítésére is, mely pozíciót Mills és 

munkatársai (2000) vörös hiúz (Lynx rufus [Schreber 1777]) és házi macska elkülönítésére 

alkalmazták PCR-RFLP módszerrel az RsaI restrikciós enzim hasító helyeként. A 16S rRNS 

szekvenciák vizsgálatakor háromféle haplotípust azonosítottunk, ezek a 4. táblázatban 

láthatóak. Az macskaféle minták 16S rRNS szekvenciáján azonosított három variábilis pozíció, 

és az általuk felismert három haplotípus látható a 14. ábrán. 
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4. táblázat. A mitokondrium 16S rRNS vizsgálatakor azonosított mitokondriális 

haplotípusok, melyek az egyes csoportokkal asszociáltak. 

(Forrás: saját munka) 

 c.323 c.371 c.372 

KJ193070 C C T 

Haplotípus 1 C C T 

Haplotípus 2 T T C 

Haplotípus 3 T C T 

14. ábra. A három haplotípus a mtDNS 16S rRNS szekvenciáján a vizsgált 

macskaféle mintákon. 

(Forrás: SeqMan Pro szoftver, saját munka)

 

Az egyes haplotípusok az átalunk vizsgált csoportok (házi macskák, vadmacskák és 

hibridek) között eltérő gyakorisággal fordultak elő, amelyet a 5. táblázat, és a 15. ábra 

szemléltet. A 3 haplotípus közül a vizsgálatunkban résztvevő mintákban 2 haplotípus közel 

magasabb gyakorisággal fordult elő, míg a 3. haplotípus jelentősen kisebb gyakorisággal. 
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5. táblázat. A vizsgált minták genetikai klaszterekbe sorolását követően az egyes 

haplotípusok frekvenciája csoportonként. 

(Forrás: saját munka) 

 Házi macskák Vadmacskák Hibridek 

 Frekvencia Frekvencia Frekvencia 

Haplotípus 1 (CCT) 0,087 0,833 0,400 

Haplotípus 2 (TTC) 0,652 0,048 0,600 

Haplotípus 3 (TCT) 0,261 0,119 0,000 

15. ábra. Az általunk azonosított három haplotípus a mtDNS 16S rRNS 

szekvenciájának 323., 371. és 372. pozíciójában, és azok előfordulása a házi 

macskák, vadmacskák és hibridek csoportjában (lásd 4. és 5. táblázat). Az oszlopok 

felett a haplotípusok egyes csoporton belül azonosított darabszáma, alatta a 

haplotípus frekvenciája a csoportban. 

(Forrás: saját munka) 

Az 6. táblázatban látható a vizsgálatban résztvevő egyes egyedek 

mitokondriális genotípusa az általunk azonosított SNP pozíciókban a vadmacskák, 

házi macskák, valamint a vizsgált minták csoportjában. 

A 16. ábrán a klaszterező analízis és a mitokondriális SNP-k eredményének összesített 

táblázata látható. 
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6. táblázat. A mtDNS 16S rRNS-en található variábilis pozíciók. Bal oldalon felül 

a referencia házi macska minták, alatta a referencia vadmacska minták, jobb oldalon 

pedig a vizsgált minták alléljai láthatóak 

(Forrás: saját munka) 

Minta 

azonosító 

Pozíció  Minta 

azonosító 

Pozíció 

323. 371. 372.  323. 371. 372. 

KJ193070 C C T  KJ193070 C C T 

2323 T T C  6522 C C T 

2325 T T C  6523 C C T 

2327 T T C  6524 C C T 

2328 T T C  6525 C C T 

4731 T T C  6526 C C T 

5963 T T C  6527 T C T 

5964 T T C  1533 C C T 

5965 T T C  1534 C C T 

5966 T T C  2330 C C T 

5967 T C T  2331 T T C 

5968 T T C  2332 T T C 

5969 T T C  2333 C C T 

5970 T T C  2334 C C T 

5971 C C T  2335 T T C 

6824 - - -  2551 C C T 

6825 T T C  5722 C C T 

2489 C C T  6319 C C T 

4379 C C T  6324 C C T 

5487 T C T  6649 T C T 

5489 T C T  6650 C C T 

5491 T C T  6771 C C T 

5494 C C T  6772 T T C 

5495 C C T  6823 C C T 

5496 C C T  6833 - - - 

5502 C C T  6834 T C T 

5511 T C T  6835 T C T 

5566 C C T  6836 T C T 

5692 C C T  6837 T C T 

5693 C C T  6838 T C T 

5697 C C T  5836 C C T 

5702 T T C  6201 C C T 

5895 C C T  6202 C C T 

     6204 C C T 

     6209 T T C 

     6246 C C T 

     6284 C C T 

     6323 C C T 

     6200 C C T 

     5700 T T C 

     5706 C C T 



36 

 

16. ábra. A mitokondrium 16S rRNS szekvenciájában azonosított SNP markerek eredményei a Structure szoftver klaszterező analízis 

eredményével összevetve 

(Forrás: saját munka) 

 

25% 

25% 

75% 

75% 
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4.3 Ivarhatározás és rokonsági vizsgálat 

Az általunk vizsgált 72 db macskaféle minta közül az ivarhatározó PCR 

elvégzését követően 37 minta bizonyult nőstényből, 34 minta hímből származónak, 

míg egy minta esetében az ivarhatározás sikertelen volt (17. ábra). 

17. ábra. Az ivarhatározó PCR-t követő gélelektroforézis. M = hím, F = nőstény 

(Forrás: saját munka) 

 

A rokonsági kapcsolatok vizsgálatakor a COLONY program segítségével négy lehetséges 

testvércsoportot azonosítottuk, ezek a 7. táblázatban láthatóak. 

7.táblázat. A COLONY program segítségével azonosított testvércsoportok 

valószínűsége, illetve a csoporthoz tartozó minták azonosító kódjai. A taxonok 

rövidítései a következők: Fs = vadmacska, Fc = házi macska. 

(Forrás: saját munka) 

Lehetséges testvércsoportok 

Valószínűség Taxon 
Testvér 

1 

Testvér 

2 

Testvér 

3 

Testvér 

4 

Testvér 

5 
Gyűjtés helye 

100% Fs 5487 5489 5491   Fővárosi 

Állatkert 

99,27% Fs 5494 5495 5496 2551  Miskolci 

Állatkert 

100% Fc 6834 6835 6836 6837 6838 
Bükki Nemzeti 

Park Igazgatóság 

100% Fs 6201 6204    Mezőnagymihály 

A rokonsági kapcsolatokat megerősíti a gyűjtés ideje és helyszíne, mely a különböző 

testvércsoportoknál azonos. 
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4.4 Saját munkám 

A kutatócsoport macskaféle genetikai munkájából a saját kutatási tevékenységem során 18 

DNS mintát izoláltam szövet és vérmintából, továbbá a mtDNS 16S rRNS régiójának PCR 

vizsgálatát végeztem 72 db mintán, valamint 13 db STR vizsgálatot csináltam 19 mikroszatellit 

markerrel. A vizsgált macskaféle minták ivarát amelogenin gén segítségével határoztam meg. 

Ezeken túl a klaszterező analízis összeállítását és kiértékelését, valamint a mitokondriális 16S 

rRNS szekvenciák elemzését és értékelését végeztem. 

4.5 Megvitatás 

A házimacskákon korábban leírt mikroszatellit-primereket sikeresen alkalmazták a 

vadmacskák génállományának feltérképezésére (Menotti-Raymond et al., 1999, Lecis et al., 

2006, Eckert et al., 2010, Mattucci et al., 2013). A klaszteranalízis során a 19 mikroszatellit 

lokusz használatával elkülönült egymástól a házi macskák és vadmacskák csoportja. Európában 

a faj különböző elterjedési régióiban eltérő mértékben fordul elő a házi macskákkal történő 

hibridizáció. Korábbi felmérések alapján Magyarországon jelentősen veszélyezteti az európai 

vadmacska fennmaradását ez a tényező (Pierpaoli et al., 2003, Lecis et al., 2006). 

Kutatásunk során az STR markerekkel történt vizsgálat során 72 db macskaféle mintát 

vizsgáltunk. A populációgenetikai vizsgálat során 16 házi macska és 16 vadmacska referencia 

mintával történt a vizsgált mintáink analízise. A 40 db vizsgált minta közül a Structure analízis 

alapján 26 db minta származott vadmacskától és 9 db házi macskától. 5 db minta bizonyult a 

két taxon hibridjéből származónak. Az általunk használt mikroszatellit marker-szettel a 

hibridizáció F1 szintig állapítható meg, F2 szint felett kevésbé mutatható ki megbízhatóan a 

hibridizáció megléte. F3 szinttől az SNP markerek megbízhatóbbnak bizonyulnak a 

mikroszatelliteknél. A fenotípus alapján vadmacskának besorolt 43 db minta közül 7 db 

bizonyult a 19 mikroszatellit lokusz alapján házi macskának, ez a fenotípus alapján vadmacska 

minták 16,28%-a. A fenotípus alapján vadmacska minták 4,65%-a bizonyult az STR markerek 

alapján hibridnek (n = 2). A fenotípusosan vadmacska minták 79,07%-a, azaz 34 minta 

bizonyult valóban vadmacskának az STR lokuszok alapján. A fenotípus alapján nem házi 

macskának besorolt minta (n = 56) 75%-a volt vadmacska (n = 42), 16,1%-a házi macska (n = 

9), és 8,9%-a vadmacska és házi macska hibridje (n = 5). 

A mtDNS 16S rRNS szekvenciák elemzésekor a mitokondriális genom 16S rRNS 

referencia szekvencia 323., 371. és 372. pozícióiban 3 olyan SNP markert tudtunk azonosítani, 

amelyek asszociáltak a minták klasztereivel (lásd 4. táblázat, 5. táblázat, 6. táblázat, 16. ábra). 

Ezek között az SNP-k között három haplotípust azonosítottunk, amelyek frekvenciája eltérő 
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volt a vadmacskák, házi macskák és hibridek között, illetve a mintákban is eltérő gyakorisággal 

fordultak elő. A mtDNS 16S rRNS régiójának vizsgálata két esetben sikertelen volt, így a 70 

macskaféle minta közül a 23 db házi macska mintának 8,7%-a (n = 2) az 1. haplotípusba (CCT) 

tartozott, a 2. haplotípust (TTC) a házi macska minták 65,2%-a (n = 15) hordozta, míg 26,1%-

uk (n = 6) a 3. haplotípusba (TCT) tartozott. A 42 db vadmacskákhoz sorolt minta 83,3%-a (n 

= 35) hordozta a 1. haplotípust (CCT), 4,8%-ukban (n = 2) volt megtalálható a 2. (TTC) 

haplotípus, a vadmacska minták 11,9%-a (n = 5) hordozta a 3. haplotípust (TCT). A házi 

macska és vadmacska hibridjeként azonosított 5 minta 40%-a (n = 2) a Haplotípus 1-et, míg 

60%-a (n = 3) a Haplotípus 2-t hordozta. A hibridek között a 3. haplotípust nem azonosítottuk. 

A mikroszatellit markerek által meghatározott taxonszintű besorolás nem minden esetben 

egyezik a mitokondriális SNP markerek általi besorolással, mivel egy esetleges taxonok közötti 

kereszteződést követően több generációval a mikroszatellit markerek elkülönítő képessége 

jelentősen csökken. Két minta (5700 és 5702), amelynél a gyűjtés helye és ideje azonos volt, a 

mitokondriális szekvencia elemzése során a házi macskákra inkább jellemző genotípust 

azonosítottuk, ezzel szemben a mikroszatellit markerek eredménye alapján az 5700 a hibridek, 

míg az 5702 a vadmacskák klaszterébe került besorolásra. Tehát a mtDNS 16S rRNS 

szekvencia utalhat egy korábbi hibridizációs eseményre. 

A testvércsoportok jelenlétét megerősíti a mitokondriális genotípus vizsgálatakor kapott 

eredmények, mivel azoknál a mintáknál, amelyeknél feltételezhető testvéri kapcsolatot sikerült 

azonosítani, megegyező mitokondriális haplotípusba tartoztak (lásd 6. és 7. táblázat). 
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5. KÖVETKEZTETÉSEK ÉS JAVASLATOK 

Kutatásunkban a macskaféle minták genetikai analíziséhez olyan mikroszatellit markereket 

alkalmaztunk, amiket korábban populációgenetikai vizsgálatok során használtak (Lecis et al., 

2006, Eckert et al., 2010, Mattucci et al., 2013). Az általunk vizsgált macskaféle minták 

genetikai analízise során a 19 autoszomális mikroszatellit lokusz használatával a vadmacskák 

és házi macskák csoportja elkülönült egymástól, illetve a két taxon hibridjeit is azonosítottuk 

segítségükkel. Korábbi, a házi macska és vadmacska hibridizációjának vizsgálatára irányuló 

tanulmányokban Randi és munkatársai (2001), illetve Pierpaoli és munkatársai (2003) 12-12, 

Beugin és munkatársai (2019) 22, Lecis és munkatársai (2006) 27, míg Mattucci és munkatársai 

(2013) 35 mikroszatellit lokuszt használtak. A minták hibridizációs szintje mikroszatellit 

markerekkel F2 szintig állapítható meg megbízhatóan, az F3, illetve magasabb hibridizációs 

szinthez tartozó minták elkülönítésére nem alkalmasak megbízhatóan ezek a markerek. F3 

szinttől SNP markerek használata javasolt a hibridizáció azonosítására, mivel ezekkel a 

markerekkel jelentősen nagyobb lefedettséggel, akár több százezer pozícióban is vizsgálhatóak 

így az egyes minták genomjai. 

Korábbi, Magyarország területéről is származó macskaféle minták vizsgálatával Pierpaoli 

és munkatársai (2003) jelenkori, esetleg közelmúltbeli intenzív hibridizációt tapasztaltak a házi 

macskák és vadmacskák között. A kutatásunkban 16 db referencia házi macska és 16 db 

referencia vadmacska minta alkalmazásával a genetikai klaszterező analízis eredményeként a 

vizsgált 40 db macskaféle minta közül 26 db vadmacskát, 9 db házi macskát és 5 db házi macska 

és vadmacska hibridet azonosítottunk. A mitokondriális 16S rRNS régiójának vizsgálatakor 

három olyan SNP markert vizsgáltunk, amely asszociált a minták egyes csoportokba való 

tartozásával. Az azonosított SNP markerek három haplotípusát azonosítottuk a mintákban. A 

Haplotípus 1. (CCT) 83,3%-ban asszociált a vadmacskák csoportjával, a Haplotípus 2. (TTC) 

65,2%-ban a házi macskák csoportjával mutatott asszociációt. A Haplotípus 3 (TCT) 26,1%-

ban és 11,9%-ban a házi macskák, illetve a vadmacskák csoportjával asszociált. Ugyanakkor 

azonosítottunk olyan egyedet, amely bár a vadmacskákra inkább jellemző Haplotípus 1. (CCT)-

t hordozta, a genetikai analízis során a házi macskák klaszterébe került besorolásra, valamint 

két minta esetén a házi macskákra nagyobb mértékben jellemző Haplotípus 2. (TTC)-t 

azonosítottuk, ezzel szemben a klaszterező analízis a vadmacskák csoportjába sorolta. Az eltérő 

mtDNS szekvencia utalhat egy generációkkal korábbi hibridizációs eseményre (lásd 4. táblázat, 

5. táblázat, 6. táblázat, 16. ábra). 
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A vadmacskákat leginkább veszélyeztető tényezők mind antropológiai eredetűek. Ilyenek 

a közúti gázolások, orvvadászat, az élőhelyükül szolgáló területek csökkenése és 

fragmentálódása, valamint az emberi jelenlét hatással van a házi macskákkal való intenzív 

hibidizációjukra (Bastianelli et al., 2021). Kiemelt fontosságú az olyan élőhelyek védelme, ahol 

az erdő mellett bozótos, nyílt területek is megtalálhatóak, mivel ezek a vadmacskák kedvelt 

élőhelyei, illetve az egyes területek között ökológiai folyosó megteremtése is kritikus a faj 

szempontjából, hiszen biztosítják a populációk közötti kapcsolatok fennmaradását, amely által 

a házi macskákkal való antropogén hibridizáció is mérsékelhető (Oliveira et al., 2018). Az 

európai vadmacska helyzetének felmérése érdekében célszerű lehet az elmúlt évek 

mikroszatellit marker alapú vizsgálatai mellett SNP markerekre épülő populációgenetikai 

vizsgálatok elvégzése, így a korábbi generációkban bekövetkezett hibridizációs események 

azonosítása is nagyobb megbízhatósággal lenne lehetséges, ezáltal még pontosabb képet kapva 

a vadmacska populációk állapotáról, amely vizsgálatokba nukleáris SNP markerek mellett 

mitokondriális markerek bevonása is célszerű lehet. 
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6. ÖSSZEFOGLALÁS 

A Magyarországon fokozottan védett, erdős és füves területhez egyaránt kötődő európai 

vadmacska (Felis silvestris silvestris [Schreber, 1777]) helyzete az elmúlt évszázadban 

jelentősen leromlott. Fennmaradását az élőhely pusztulása és az orvvadászat mellett a házi 

macskákkal (Felis silvestris catus [Linnaeus, 1758]) történő intenzív hibridizáció is 

veszélyezteti. Hazánkban a védett fajok hibridei, így a vadmacska hibridek is védettséget 

élveznek, azonban az európai vadmacska fennmaradása szempontjából nélkülözhetetlen a 

fajtiszta vadmacskák azonosítása. 

A kutatás során autoszomális lokuszok mikroszetellit markereivel vizsgáltunk 

Magyarország területéről származó macskaféle mintákat, és végeztük el azok klaszterekbe 

(vadmacska, házi macska, hibridek) sorolását Structure 2.3.4 szoftver használatával. Majd a 

mitokondriális genom (mtDNS) 16S rRNS régió elemzésekor kerestünk eltérést a vadmacskák 

és házi macskák szekvenciájában. Végül az amelogenin génre specifikus primerpár 

használatával a minták ivarának meghatározása zajlott, hogy a minták esetleges rokonsági 

kapcsolata COLONY 2.0.6.7 szoftver segítségével vizsgálható legyen. 72 mintának határoztuk 

meg a mikroszatellitek által a genotípusát, 70 mintának a 16S rRNS régiójának szekvenciáját, 

illetve 71 minta ivarát. A minták mikroszatellit markerek alapján történő analízisekor a házi 

macskák és vadmacskák csoportja elkülönült egymástól. 40 vizsgált mintából 26 bizonyult 

vadmacskának, kilenc a házi macskák klaszterével mutatott egyezőséget és öt mintát hibridként 

azonosítottunk. A 16S rRNS szekvenciák elemzésekor három olyan SNP-t azonosítottunk, 

amely asszociált a vadmacskák, vagy házi macskák csoportjával. Ezek az SNP-k a mtDNS 16S 

rRNS 323., 371. és 372. pozícióiban voltak megtalálhatók. Valamint ezen SNP-k három 

haplotípusba (CCT, TTC, TCT) tartoztak, amelyek eltérő frekvenciával voltak jelen a házi 

macskák, vadmacskák, illetve hibridjeik között. Az ivarhatározó PCR elvégzésével 37 nőstény 

és 34 hím mintát azonosítottunk. A rokonsági kapcsolatokat célzó vizsgálat során négy 

testvércsoportot találtunk a mintáink között, amelyeket a gyűjtési adatok is alátámasztottak. 

A mitokondriális haplotípusok kevésbé bizonyultak megbízhatónak a 

taxonmeghatározásban az autoszomális mikroszatellit markerekhez képest. A 70 minta esetén 

a mtDNS 16S rRNS CCT haplotípusa 83,3%-os arányban (n = 35) volt jelen a vadmacskákban, 

míg a TTC haplotípus 65,2%-ban (n = 15) asszociált a házi macskák csoportjával. A két taxon 

elkülönítésének megbízhatósága további tetranukleotid STR markerek bevonásával növelhető. 

A hibridizáció detektálása újgenerációs szekvenálási módszerekkel a legmegbízhatóbb, mely 

során több ezer SNP kerül detektálásra. 
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Hazánkban a jelenlegi szabályozás alapján a védett fajok hibridjei is védettséget élveznek. 
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9. ÁBRÁK ÉS TÁBLÁZATOK JEGYZÉKE 

Ábra/ táblázat 

sorszáma 
Cím Oldalszám 

1. ábra MtDNS szekvenciák Neighbour joining filogenetikai fája 5. oldal 

2. ábra Az európai vadmacska elterjedése 6. oldal 

1. táblázat 

A házi macskák, vadmacskák és azok hibridjei 

elkülönítésére használható 7PS módszer alapjául szolgáló 7 

tulajdonság és azok pontértékei 

12. oldal 

3. ábra A házi- és vadmacskák morfológiai különbségei 13. oldal 

4. ábra A mikroszetellitek kialakulásának mechanizmusa 15. oldal 

5. ábra SNP bemutatása négy egyed egy pár kromoszómáján 16. oldal 

6. ábra 
Felül Sanger-szekvenálásra alkalmas ABI Prism 3130xl, alul 

pedig a Sanger-szekvenálás kromatogramja 
17. oldal 

7. ábra A kapilláris elektroforézis vázlatos ábrázolása 19. oldal 

8. ábra A mitokondriális genom felépítése 20. oldal 

9. ábra Illumina NextSeq 550 újgenerációs szekvenáló berendezés 22. oldal 

10. ábra 
Magyarország térképén a vizsgálatban résztvevő minták 

származási helyei 
24. oldal 

11. ábra 
A laboratóriumban található MagCore® HF16 DNS izoláló 

robot, amellyel a DNS tisztítása történt. 
25. oldal 

2. táblázat 
A használt mikroszatellit markerek és a fontosabb 

információk 
26. oldal 

12. ábra 
Az 1. mikroszatellit plex futásfájl ellenőrzése Geneious 

Prime® szoftver használatával 
27. oldal 

13. ábra 

A K értékek valószínűségének logaritmusa (’A’), illetve a K 

érték változása (’B’) a Structure 2.3.4 szoftver által készített 

analízis alapján 

31. oldal 

3. táblázat 
A hibridként azonosított minták, illetve ezek házi macskák 

és vadmacskák csoportjához való hozzárendelési értékeik 
32. oldal 

4. táblázat 

A mitokondrium 16S rRNS vizsgálatakor azonosított 

mitokondriális haplotípusok, melyek az egyes csoportokkal 

asszociáltak 

33. oldal 

14. ábra 
A három haplotípus a mtDNS 16S rRNS szekvenciáján a 

vizsgált macskaféle mintákon 
33. oldal 

5. táblázat 
A vizsgált minták genetikai klaszterekbe sorolását követően 

az egyes haplotípusok frekvenciája csoportonként 
34. oldal 

15. ábra 

Az általunk azonosított három haplotípus a mtDNS 16S 

rRNS szekvenciájának 323., 371. és 372. pozíciójában, és 

azok előfordulása a házi macskák, vadmacskák és hibridek 

csoportjában 

34. oldal 

6. táblázat A mtDNS 16S rRNS-en található variábilis pozíciók 35. oldal 
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16. ábra 

A mitkondrium 16S rRNS szekvenciájában azonosított SNP 

markerek eredményei a mikroszatellit markerekkel a 

Structure szoftver klaszterező analízis eredményével 

összevetve 

36. oldal 

17. ábra Az ivarhatározó PCR-t követő gélelektroforézis 37. oldal 

7. táblázat 

A COLONY program segítségével azonosított 

testvércsoportok valószínűsége, illetve a csoporthoz tartozó 

minták azonosító kódjai 

37. oldal 
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10. MELLÉKLETEK 

1. táblázat. Az eredmények összesített táblázata. 

(Forrás: saját munka) 

Minta 

azonosító 
Mintagyűjtés helye 

Taxon fenotípus 

alapján 

Taxon STR 

markerek 

alapján 

16S rRNS variábilis 

pozíciók 
mtDNS 

haplotípus 

Ivar 

szemrevételezés 

alapján 

Ivar 

(DNS 

alapján) 323. 371. 372. 

1533 

Magyar 

Természettudományi 

Múzeum 

Vadmacska Vadmacska C C T 

Haplotípus 1. 

n.a. Hím 

1534 

Magyar 

Természettudományi 

Múzeum 

Vadmacska Vadmacska C C T 

Haplotípus 1. 

n.a. Hím 

2323 Egyek Házi macska Házi macska T T C Haplotípus 2. Nőstény Nőstény 

2325 Egyek Házi macska Házi macska T T C Haplotípus 2. Nőstény Nőstény 

2327 Zics Házi macska Házi macska T T C Haplotípus 2. Hím Hím 

2328 Fonyód Házi macska Házi macska T T C Haplotípus 2. Hím Hím 

2330 Abádszalók n.a. Vadmacska C C T Haplotípus 1. Nőstény Nőstény 

2331 Abádszalók n.a. Házi macska T T C Haplotípus 2. Hím Hím 

2332 Abádszalók n.a. Hibrid T T C Haplotípus 2. Hím Hím 

2333 n.a. Vadmacska Vadmacska C C T Haplotípus 1. n.a. Hím 

2334 n.a. Vadmacska Vadmacska C C T Haplotípus 1. n.a. Hím 

2335 n.a. n.a. Vadmacska T T C Haplotípus 2. n.a. Hím 

2489 Bükki Nemzeti Park Vadmacska Vadmacska C C T Haplotípus 1. Nőstény Nőstény 

2551 Miskolci Állatkert Vadmacska Vadmacska C C T Haplotípus 1. Hím Hím 

4379 X:756560, Y:291308 Vadmacska Vadmacska C C T Haplotípus 1. n.a. Hím 

4731 Bükki Nemzeti Park Házi macska Házi macska T T C Haplotípus 2. n.a. Nőstény 

5487 Fővárosi Állatkert Vadmacska Vadmacska T C T Haplotípus 3. Nőstény Nőstény 

5489 Fővárosi Állatkert Vadmacska Vadmacska T C T Haplotípus 3. Nőstény Nőstény 

5491 Fővárosi Állatkert Vadmacska Vadmacska T C T Haplotípus 3. Hím Hím 

5494 Miskolci Állatkert Vadmacska Vadmacska C C T Haplotípus 1. n.a. Nőstény 

5495 Miskolci Állatkert Vadmacska Vadmacska C C T Haplotípus 1. n.a. Nőstény 

5496 Miskolci Állatkert Vadmacska Vadmacska C C T Haplotípus 1. n.a. Nőstény 

5502 X:778070, Y:298095 Vadmacska Vadmacska C C T Haplotípus 1. n.a. Nőstény 
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5511 X:758023, Y:294672 Vadmacska Vadmacska T C T Haplotípus 3. n.a. Hím 

5566 Zabar Vadmacska Hibrid C C T Haplotípus 1. n.a. Hím 

5692 Fővárosi Állatkert Vadmacska Vadmacska C C T Haplotípus 1. n.a. Hím 

5693 Fővárosi Állatkert Vadmacska Hibrid C C T Haplotípus 1. n.a. Nőstény 

5697 Nagyvisnyó Vadmacska Vadmacska C C T Haplotípus 1. n.a. Hím 

5700 Gyöngyöspata Vadmacska Hibrid T T C Haplotípus 2. n.a. Nőstény 

5702 Gyöngyöspata Vadmacska Vadmacska T T C Haplotípus 2. n.a. Nőstény 

5706 Bükki Nemzeti Park Vadmacska Hibrid C C C Haplotípus 1. n.a. Nőstény 

5722 Erdőtarcsa Vadmacska Vadmacska C C T Haplotípus 1. Nőstény Nőstény 

5836 Szigetvár n.a. Vadmacska C C T Haplotípus 1. n.a. n.a. 

5895 Nógrád Vadmacska Vadmacska C C T Haplotípus 1. n.a. Nőstény 

5963 
Állatorvostudományi 

Egyetem 
Házi macska Házi macska T T C Haplotípus 2. n.a. Hím 

5964 
Állatorvostudományi 

Egyetem 
Házi macska Házi macska T T C Haplotípus 2. n.a. Nőstény 

5965 
Állatorvostudományi 

Egyetem 
Házi macska Házi macska T T C Haplotípus 2. n.a. Nőstény 

5966 
Állatorvostudományi 

Egyetem 
Házi macska Házi macska T T C Haplotípus 2. n.a. Hím 

5967 
Állatorvostudományi 

Egyetem 
Házi macska Házi macska T C T Haplotípus 3. n.a. Nőstény 

5968 
Állatorvostudományi 

Egyetem 
Házi macska Házi macska T T C Haplotípus 2. n.a. Nőstény 

5969 
Állatorvostudományi 

Egyetem 
Házi macska Házi macska T T C Haplotípus 2. n.a. Hím 

5970 
Állatorvostudományi 

Egyetem 
Házi macska Házi macska T T C Haplotípus 2. n.a. Nőstény 

5971 
Állatorvostudományi 

Egyetem 
Házi macska Házi macska C C T 

Haplotípus 1. 
n.a. Hím 

6200 Salgótarján Vadmacska Vadmacska C C T Haplotípus 1. n.a. Nőstény 

6201 Mezőnagymihály Vadmacska Vadmacska C C T Haplotípus 1. n.a. Hím 

6202 Terény Vadmacska Vadmacska C C T Haplotípus 1. n.a. Hím 

6204 Mezőnagymihály Vadmacska Vadmacska C C T Haplotípus 1. n.a. Nőstény 

6209 Taktabáj n.a. Hibrid T T C Haplotípus 2. n.a. Nőstény 
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6246 Vatta Vadmacska Házi macska C C T Haplotípus 1. n.a. Nőstény 

6284 Perőcsény Vadmacska Vadmacska C C T Haplotípus 1. n.a. Hím 

6319 Bükki Nemzeti Park Vadmacska Házi macska C C T Haplotípus 1. n.a. Nőstény 

6323 Bükki Nemzeti Park Vadmacska Vadmacska C C T Haplotípus 1. n.a. Nőstény 

6324 Őrségi Nemzeti Park Vadmacska Vadmacska C C T Haplotípus 1. Nőstény Nőstény 

6522 Nagymaros n.a. Vadmacska C C T Haplotípus 1. Nőstény Nőstény 

6523 Gánt n.a. Hibrid C C T Haplotípus 1. Hím Hím 

6524 Nagymaros n.a. Vadmacska C C T Haplotípus 1. Hím Hím 

6525 
Budakeszi 

Vadaspark 
n.a. Vadmacska C C T 

Haplotípus 1. 
n.a. Hím 

6526 
Budakeszi 

Vadaspark 
n.a. Vadmacska C C T 

Haplotípus 1. 
n.a. Hím 

6527 
Budakeszi 

Vadaspark 
n.a. Vadmacska T C T 

Haplotípus 3. 
n.a. Nőstény 

6649 Lenti Vadmacska Vadmacska T C T Haplotípus 3. n.a. Hím 

6650 Csákánydoroszló Vadmacska Vadmacska C C T Haplotípus 1. n.a. Nőstény 

6771 Rétság Vadmacska Vadmacska C C T Haplotípus 1. Nőstény Nőstény 

6772 Püspökladány n.a. Házi macska T T C Haplotípus 2. Hím Hím 

6823 Váchartyán Vadmacska Házi macska C C T Haplotípus 1. Hím Hím 

6824 Páty Házi macska Házi macska - - - n.a. Hím Hím 

6825 Pilisvörösvár Házi macska Házi macska T T C Haplotípus 2. Hím Hím 

6833 Fővárosi Állatkert Vadmacska Házi macska - - - n.a. n.a. Hím 

6834 Bükki Nemzeti Park Vadmacska Házi macska T C T Haplotípus 3. n.a. Hím 

6835 Bükki Nemzeti Park Vadmacska Házi macska T C T Haplotípus 3. n.a. Nőstény 

6836 Bükki Nemzeti Park Vadmacska Házi macska T C T Haplotípus 3. n.a. Nőstény 

6837 Bükki Nemzeti Park Vadmacska Vadmacska T C T Haplotípus 3. n.a. Nőstény 

6838 Bükki Nemzeti Park Vadmacska Vadmacska T C T Haplotípus 3. n.a. Nőstény 
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1. ábra. A Structure bemeneti fájl az STR adatokkal. 

(Forrás: saját munka) 

 

npops = 3

nloci = 19

FCA132 FCA043 FCA096 FCA097 FCA698 FCA023 FCA223 FCA126 FCA220 FCA310 FCA149 FCA229 FCA090 FCA506 FCA008 FCA559 FCA001 FCA045 F115

pop = hazimacska

2323 153 155 120 126 208 208 146 148 249 249 135 153 233 237 137 137 214 216 137 137 124 132 164 164 86 108 238 238 138 138 131 171 ? ? 141 155 197 197

2325 153 153 120 126 208 208 148 148 249 249 135 147 203 233 135 137 214 214 127 137 124 132 164 170 86 86 236 238 132 138 111 131 187 201 141 141 185 197

2327 137 157 120 126 208 208 140 142 249 257 143 147 201 203 135 137 214 218 119 137 124 128 168 170 86 108 238 238 120 130 175 179 187 191 141 153 189 209

2328 137 159 118 130 208 216 138 144 249 257 153 153 231 235 135 139 214 216 119 137 124 128 168 170 86 86 258 258 130 130 111 179 191 191 153 153 205 257

4731 137 141 126 130 208 216 148 148 247 249 147 153 203 231 141 141 216 216 137 137 124 126 170 176 86 98 246 246 134 142 179 179 191 195 155 155 201 245

5963 137 141 124 132 208 224 146 150 235 249 147 149 223 231 131 133 214 214 137 137 128 134 170 170 86 106 274 276 132 142 111 171 185 187 153 153 193 197

5964 135 157 124 126 208 208 144 144 247 253 143 153 221 231 129 137 214 216 127 127 132 134 168 170 86 112 242 242 130 132 175 179 185 189 145 155 201 205

5965 141 145 120 126 208 208 138 146 249 251 143 145 203 227 135 135 216 216 119 139 132 134 164 170 86 108 236 236 130 130 171 171 189 191 155 155 189 205

5966 143 151 126 128 208 208 146 150 249 259 143 153 201 203 131 141 216 218 127 137 124 134 164 170 86 108 238 238 120 130 111 171 189 195 141 153 193 193

5967 153 155 120 126 208 208 136 144 249 249 153 157 203 233 135 149 218 218 137 137 130 130 164 170 86 106 240 240 120 130 171 179 187 191 141 155 193 209

5968 141 153 120 120 184 208 146 152 247 257 143 153 201 203 137 137 212 214 125 127 132 134 164 170 108 108 238 252 130 132 107 171 183 195 147 155 193 197

5969 153 159 120 126 208 208 150 150 259 259 147 153 197 233 135 135 214 214 137 137 128 128 170 170 102 102 242 256 120 136 115 171 189 189 153 159 201 245

5970 155 155 126 126 184 184 144 144 259 259 153 153 233 233 137 137 214 214 127 137 124 128 168 176 86 108 236 240 130 132 171 179 177 191 143 157 201 237

5971 139 139 126 126 208 208 146 146 249 253 143 153 201 231 137 145 214 214 127 137 126 136 170 170 86 106 240 240 130 130 111 171 185 191 149 151 201 201

6824 139 155 126 128 208 208 136 144 235 259 141 147 195 201 141 145 214 214 137 137 124 124 170 170 86 108 240 240 130 130 107 179 187 191 141 157 189 197

6825 139 155 120 124 208 208 146 148 247 247 153 157 203 231 141 141 214 214 137 137 130 130 170 174 86 86 240 240 130 130 107 107 191 191 145 153 185 205

pop = vadmacska

2489 139 155 130 132 220 228 138 146 259 259 133 137 197 197 133 137 220 220 137 137 128 134 152 154 104 108 260 260 122 134 131 131 195 201 153 153 213 217

4379 155 155 118 120 184 208 136 146 253 261 133 137 197 203 127 135 214 216 137 137 128 128 154 158 102 104 254 262 134 136 ? ? ? ? 159 159 213 237

5487 153 155 118 126 184 216 136 138 259 261 135 135 195 203 133 137 202 212 137 137 124 136 162 170 104 110 250 262 134 138 131 131 195 195 153 155 205 213

5489 139 155 120 120 184 216 136 138 259 261 135 135 197 203 133 137 202 208 137 137 132 136 162 170 104 110 250 264 134 138 131 131 195 197 147 153 205 213

5491 139 151 118 126 184 224 136 138 259 259 135 135 197 203 133 137 212 216 137 137 124 136 162 170 104 110 250 264 128 138 131 131 183 195 153 155 205 213

5494 145 155 118 120 226 226 138 150 259 261 133 137 209 209 133 135 212 218 137 137 132 132 154 154 110 110 240 252 134 134 131 187 191 193 147 153 209 213

5495 153 155 132 132 224 230 136 138 255 259 133 137 209 209 131 135 212 216 137 137 132 132 154 154 96 110 252 260 136 142 131 131 187 193 147 147 209 245

5496 145 149 120 132 224 226 138 150 255 259 133 137 209 209 131 133 212 218 137 137 132 134 154 174 110 110 240 260 134 136 131 187 189 193 147 147 209 245

5502 155 159 120 136 222 228 138 140 259 261 133 137 197 203 133 133 212 216 137 137 128 132 152 152 106 116 260 262 136 136 131 131 189 193 147 159 213 213

5511 139 149 118 132 220 222 140 146 259 261 135 137 197 197 135 137 214 214 137 137 130 134 152 158 102 108 262 264 134 134 131 131 189 193 153 159 205 237

5566 155 155 118 132 224 230 138 140 253 261 133 135 197 209 137 137 212 216 137 137 128 134 152 152 104 110 236 260 132 136 131 131 191 201 147 153 209 209

5692 153 155 118 120 220 232 138 138 249 257 137 137 197 203 135 137 212 216 137 137 134 136 154 154 104 114 238 262 136 136 131 131 ? ? 151 159 193 245

5693 145 153 118 126 220 232 136 144 249 259 137 147 197 197 133 137 216 216 137 137 128 136 154 156 104 110 238 262 136 140 131 179 191 191 147 151 193 225

5697 153 157 118 132 226 234 138 146 259 261 135 137 197 197 111 137 216 216 137 137 128 128 152 154 106 108 254 260 134 138 179 179 189 191 153 157 185 221

5702 155 155 120 120 208 222 138 138 259 259 137 137 197 203 111 135 212 212 137 137 132 134 152 156 106 108 260 262 134 136 131 131 189 191 149 159 205 217

5895 155 155 120 132 220 220 142 150 249 261 137 137 207 237 131 137 214 214 137 137 128 128 156 170 86 108 238 260 134 138 131 131 193 193 141 141 193 213

pop = vizsgalt

6522 137 161 120 130 208 208 138 152 249 253 137 137 197 197 131 131 208 212 137 137 132 134 152 152 106 108 236 250 136 138 131 179 191 193 153 153 209 237

6523 141 141 118 126 208 208 138 146 261 261 137 143 231 231 131 135 214 216 137 137 130 136 156 164 106 106 234 256 132 138 107 131 191 195 153 153 197 217

6524 159 159 120 126 224 228 136 142 259 259 137 137 195 207 135 135 208 214 119 119 128 134 152 156 106 110 252 252 136 136 131 131 195 197 153 153 209 217

6525 155 157 120 120 208 220 138 142 261 261 135 135 197 197 131 135 212 212 137 137 128 128 156 158 110 112 252 252 138 142 131 131 191 191 149 153 237 241

6526 155 155 130 134 184 208 136 138 245 253 137 157 203 203 137 137 214 216 137 137 130 136 154 170 108 112 254 260 136 136 111 131 189 197 147 157 193 217

6527 139 155 130 134 208 224 136 138 245 253 135 153 195 203 111 133 212 212 137 137 134 136 152 154 106 116 252 260 134 136 131 171 195 201 151 157 193 205

1533 159 159 118 120 220 230 136 138 261 261 133 133 197 197 131 133 212 216 137 137 128 132 156 156 86 106 248 260 134 136 131 131 191 191 147 151 205 209

1534 155 157 120 120 214 218 136 138 257 259 133 135 195 207 133 135 210 214 137 137 128 132 156 156 102 110 256 260 132 138 ? ? ? ? ? ? ? ?

2330 153 157 120 130 220 224 140 144 249 259 133 133 197 197 131 133 214 216 137 137 132 132 152 170 86 106 260 260 132 136 131 171 191 195 159 159 225 237

2331 151 157 120 126 208 224 148 152 247 257 143 153 195 203 111 141 214 216 137 137 130 130 170 170 86 108 236 252 132 136 171 183 189 195 153 155 201 213

2332 139 151 120 120 208 220 140 142 247 259 137 157 223 233 133 145 214 214 137 137 124 124 152 170 86 108 254 254 120 136 131 171 ? ? 153 155 213 245

2333 155 161 118 134 184 224 138 138 259 259 133 137 197 197 137 145 212 218 135 137 128 134 156 156 108 108 260 260 118 136 131 179 191 195 155 155 213 237

2334 151 157 126 130 220 224 136 142 259 259 135 145 197 237 131 135 212 224 137 137 132 132 152 154 86 106 250 254 118 136 171 179 189 191 147 147 213 245

2335 151 161 130 132 208 220 138 138 261 265 135 135 231 233 135 135 212 214 137 137 132 132 152 154 102 108 260 262 138 138 131 131 191 193 155 157 213 217

2551 153 155 132 132 226 226 138 150 259 261 135 137 223 223 133 133 212 212 137 137 132 132 154 154 96 108 252 252 134 136 131 131 ? ? 147 153 ? ?

5722 155 155 120 120 208 220 138 148 261 261 137 155 197 209 133 137 212 218 137 137 128 134 152 152 104 110 238 258 134 140 131 131 189 189 147 151 237 241

6319 139 161 126 128 184 208 142 148 235 247 141 153 231 231 133 137 214 214 137 137 124 132 152 164 86 114 258 266 134 140 131 171 187 197 141 143 197 205

6324 155 159 118 130 216 232 136 138 249 261 133 135 201 203 111 137 208 218 137 137 134 134 152 164 106 108 242 260 132 136 131 179 195 197 147 153 185 189

6649 139 151 118 118 216 232 136 150 259 259 139 139 197 203 131 143 212 214 137 137 ? ? 154 154 86 108 248 252 136 136 107 131 ? ? ? ? ? ?

6650 151 151 118 118 184 220 136 138 259 261 135 157 195 195 135 135 212 214 137 137 ? ? 154 154 106 112 258 260 134 136 131 135 ? ? ? ? ? ?

6771 155 161 120 130 218 226 138 144 261 261 135 153 207 207 131 137 212 212 137 137 130 130 154 174 86 102 258 262 138 142 135 175 191 195 153 153 209 213

6772 139 145 126 126 208 208 148 148 245 247 141 153 203 231 145 145 212 216 137 137 124 128 168 170 86 86 250 254 118 138 171 179 189 191 153 153 201 201

6823 151 155 120 120 220 226 136 138 259 261 131 141 195 197 135 135 208 210 137 137 128 128 152 156 86 108 262 262 134 136 131 179 189 195 153 155 205 217

6833 143 159 120 126 208 216 146 148 247 255 147 153 203 203 135 137 214 214 139 139 134 134 170 170 86 106 260 260 124 130 171 187 183 193 159 159 197 205

6834 139 155 126 128 184 226 136 148 253 259 135 153 203 207 135 145 216 216 127 137 124 134 166 170 86 108 236 236 118 140 131 171 191 201 147 157 209 209

6835 139 155 126 128 208 226 148 150 259 259 135 153 207 227 135 145 216 216 127 127 124 134 152 170 108 108 236 236 132 140 131 171 191 201 155 155 221 221

6836 139 155 128 132 184 214 136 142 259 259 135 153 197 203 127 145 214 214 137 137 130 130 170 170 108 108 236 236 132 140 131 171 197 201 147 157 221 221

6837 139 155 126 128 208 226 142 150 259 259 135 141 197 227 135 145 216 216 137 137 130 130 152 166 108 108 260 260 130 132 131 131 191 191 155 157 221 221

6838 139 155 128 132 208 226 142 150 259 259 145 153 203 207 135 145 216 216 127 137 130 130 152 170 86 108 236 236 130 132 111 171 191 191 155 157 209 221

5836 139 153 130 134 226 234 136 140 249 259 137 153 203 203 133 135 216 216 119 137 132 132 152 172 106 108 236 250 134 136 179 179 ? ? ? ? ? ?

6201 151 161 130 134 184 222 138 150 261 261 137 137 197 203 133 135 214 214 137 137 132 132 170 170 86 108 250 262 136 140 131 175 ? ? 147 153 ? ?

6202 137 155 120 120 210 220 138 138 253 261 131 137 197 203 133 135 214 214 137 137 130 132 152 164 104 106 254 260 132 134 131 175 ? ? 153 153 213 225

6204 151 161 130 136 184 222 138 150 261 261 137 137 197 203 133 135 214 214 137 137 132 132 172 172 86 108 250 262 136 140 131 175 ? ? 147 153 205 213

6209 153 155 120 128 224 234 140 144 261 261 135 143 203 237 135 137 216 220 137 137 130 136 154 154 104 112 236 262 120 130 131 179 ? ? 151 161 233 245

6246 153 153 130 136 216 220 136 138 253 259 137 137 195 195 111 135 214 218 137 137 128 136 152 154 108 116 256 260 134 134 131 131 ? ? ? ? ? ?

6284 155 155 118 120 220 228 136 136 237 261 137 137 197 197 131 133 216 216 137 137 128 130 154 156 104 110 260 262 120 120 107 131 ? ? 147 153 ? ?

6323 159 161 126 132 216 222 136 138 253 259 135 137 197 207 131 133 212 220 137 137 128 136 154 154 106 110 260 260 134 136 131 131 ? ? 153 153 ? ?

6200 131 135 ? ? ? ? 136 136 ? ? 155 157 ? ? 131 135 208 216 137 137 134 134 154 156 106 108 258 262 128 134 179 187 ? ? 153 153 213 217

5700 153 155 126 130 208 226 142 146 261 261 137 147 197 237 135 145 212 214 137 137 124 126 152 152 86 108 236 262 134 140 131 171 189 191 149 153 209 245

5706 139 153 120 126 208 234 136 136 235 249 135 143 197 229 111 135 212 214 137 137 134 134 156 156 104 106 240 240 130 136 171 179 189 191 153 155 201 245
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2. táblázat. A felhasznált PCR protokollok. Felül a mtDNS 16S rRNS felszaporításához használt protokoll, alatta a mikroszatellit 

lókuszok vizsgálatához használt multiplex PCR, legalul pedig az ivarhatározáshoz használt PCR protokollja. 

(Forrás: Alkalmazott Vad és Haszonállat Genomikai Csoport) 

16S rRNS: 

Reagens 1x (μl)  95°C 0:03:00 1 

Templát (15ng/μl) 5μl  95°C 0:00:30 

35 DreamTaq Green 2x 

MM 
12,5μl 

 62,5°C 0:00:30 

284F primer 0,5μl  72°C 0:02:00 

284R primer 0,5μl  72°C 0:15:00 1 

H2O 6,5μl  

Összesen 25μl  

STR multiplex PCR: 

Feline plex 1:   Feline plex 2:   Feline plex 3:    95°C 15:00 1× 

Reagens Konc. 1× (μl) Reagens Konc. 1× (μl) Reagens Konc. 1× (μl)  94°C 0:30 

30× Templát 15ng/μl 6 Templát 15ng/μl 6 Templát 15ng/μl 6  58°C 0:30 

Multiplex PCR Mix 2 × 12,5 Multiplex PCR Mix 2 × 12,5 Multiplex PCR Mix 2 × 12,5  72°C 1:00 

FCA023 primer mix 10 μM 0,52 FCA310 primer mix 10 μM 0,2 FCA559 primer mix 10 μM 0,22  60°C 30:00 1× 

FCA043 primer mix 10 μM 0,21 FCA126 primer mix 10 μM 0,52 FCA008 primer mix 10 μM 0,33   

FCA096 primer mix 10 μM 0,42 FCA149 primer mix 10 μM 0,48 FCA045 primer mix 10 μM 0,25   

FCA097 primer mix 10 μM 0,55 FCA220 primer mix 10 μM 0,5 FCA090 primer mix 10 μM 0,44   

FCA132 primer mix 10 μM 0,5 FCA229 primer mix 10 μM 0,26 FCA506 primer mix 10 μM 0,53   

FCA223 primer mix 10 μM 0,39 Desztillált víz   10,54 FCA001 primer mix 10 μM 0,53   

FCA698 primer mix 10 μM 0,64   Összesen 25 F115 primer mix 10 μM 0,53   

Desztillált víz   3,27    Desztillált víz   3,67   

  Összesen 25      Összesen 25   
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Ivarhatározó PCR: 

Reagens Koncentráció 1× (μl)  95 °C 15:00 1 × 

Templát 15 ng/μl 3  94 °C 0:30 

35 × Multiplex PCR Mix 2 × 12,5  55 °C 0:30 

368_FR 10 μM 0,5  72 °C 0:30 

Desztillált víz  9  72 °C 30:00 1 × 

 Összesen 25 
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11. NYILATKOZATOK 
 

NYILATKOZAT 

 

a diplomadolgozat nyilvános hozzáféréséről és eredetiségéről 
 

A hallgató neve: Hámor Fanni Zsófia 

A Hallgató Neptun kódja: HPJYSI 

A dolgozat címe: Vadmacska (Felis silvestris) és házi macska (Felis catus) 

elkülönítése mitokondriális markerek alapján 

A megjelenés éve: 2023 

A konzulens intézetének neve: Genetika és Biotechnológia Intézet 

A konzulens tanszékének a neve: Genetika és Genomika Tanszék 

Kijelentem, hogy az általam benyújtott 

záródolgozat/szakdolgozat/diplomadolgozat/portfólió2 egyéni, eredeti jellegű, saját szellemi 
alkotásom. Azon részeket, melyeket más szerzők munkájából vettem át, egyértelműen 
megjelöltem, és az irodalomjegyzékben szerepeltettem. 

Ha a fenti nyilatkozattal valótlant állítottam, tudomásul veszem, hogy a záróvizsga-bizottság a 
záróvizsgából kizár és a záróvizsgát csak új dolgozat készítése után tehetek. 

A leadott dolgozat, mely PDF dokumentum, szerkesztését nem, megtekintését és nyomtatását 
engedélyezem. 

Tudomásul veszem, hogy az általam készített dolgozatra, mint szellemi alkotás 
felhasználására, hasznosítására a Magyar Agrár- és Élettudományi Egyetem mindenkori 
szellemitulajdon-kezelési szabályzatában megfogalmazottak érvényesek. 

Tudomásul veszem, hogy dolgozatom elektronikus változata feltöltésre kerül a Magyar Agrár-
és Élettudományi Egyetem könyvtári repozitori rendszerébe. Tudomásul veszem, hogy a 
megvédett és  

- nem titkosított dolgozat a védést követően  
- titkosításra engedélyezett dolgozat a benyújtásától számított 5 év eltelte után 

nyilvánosan elérhető és kereshető lesz az Egyetem könyvtári repozitori rendszerében. 

 

Kelt: 2023.11.09. 

 

____________________  

Hallgató aláírása
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NYILATKOZAT 

 

 

Hámor Fanni Zsófia (név) (hallgató Neptun azonosítója: HPJYSI) 

 

konzulenseként nyilatkozom arról, hogy a 

záródolgozatot/szakdolgozatot/diplomadolgozatot/portfóliót1 áttekintettem, a hallgatót az 
irodalmi források korrekt kezelésének követelményeiről, jogi és etikai szabályairól 
tájékoztattam. 

 

 

A záródolgozatot/szakdolgozatot/diplomadolgozatot/portfóliót a 

záróvizsgán történő védésre javaslom / nem javaslom2. 

 

A dolgozat állam- vagy szolgálati titkot tartalmaz: igen nem*3
 

 

Kelt: 2023.11.09. 

 

 

____________________ 

belső konzulens 

 

 


