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RÖVIDÍTÉSEK JEGYZÉKE 

µl microliter-mikroliter 

µM micromole-mikromól 

AFLP Amplified Fragment Length Polymorphism-Amplifikált 

töredékhosszúságú polimorfizmus 

bp base pair-bázispár 

cM centi Morgan 

db darab 

DNS deoxyribonucleic acid-dezoxiribonukleinsav 

EDTA Ethylenediaminetetraacetic acid-Etilén-diamin-tetraecetsav 

IGV Integrative Genomics Viewer 

INRA l’Institut National de la Recherche 

kb kilobase pair-kilobázispár 

Na Talált allélok száma 

Ne Effektív allélok száma 

NZW New Zealand white rabbit-új-zélandi fehér nyúl 

PBS Phosphate-buffered-foszfát-puffer 

PCoA Főkoordináta analízis 

PCR Polimerase Chain Reaction-polimeráz láncreakció 

QDD Qualified Derivative Dealer 

QTL Quantitative trait loci-Kvantitatív tulajdonság lókusz 

SCAR Sequence Characterized Amplified Region-Szekvencia jellemzett 

amplifikált régió 

SNP Single Nucleotide Polymorphism-Egypontos nukleotid 

polimorfizmus 

SSR Simple Sequence Repeat-Egyszerű szekvencia ismétlődés 

STR Short Tandem Repeat-Rövid tandem ismétlődés 

UCSC University of California Santa Cruz Genome Browser 
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VNTR Variable Number Tandem Repeats-Változó számú tandem 

ismétlődés 
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 BEVEZETÉS 
 

Hazánkban már az 1900-as évek elejétől létezik ipari nyúltenyésztés. Gödöllőn 1952-ben, 

elsőként indítottak szervezett kutatást a nyúltenyésztéssel kapcsolatban. A rendszerváltás előtt 

az árutermelő nyúltenyésztés nagy ütemben fejlődött Magyarországon, viszont a rendszerváltás 

után a mezőgazdasági feltételek változása miatt ez jelentősen lecsökkent, mára már csak a 14-

ik helyet foglalja el a világban (Szendrő, 2014). ’’1990 óta átrendeződött az egész ágazat, 

beszűkült a hagyományos, háztáji körülmények között termelt nyúl piaca” (Juráskó, 2017). A 

hanyatlást több tényező okozta, például: a megemelkedett üzemanyagár, a takarmány-és az 

energiaárak növekedése. Míg régebben hazánkban a felvásárolt nyulak 90%-a kisüzemekből 

származott, addigra manapság már csak 1-2% származik ilyen telepekről (Szendrő, 2015). A 

támogatásoknak, illetve a jobb alkupozíciónak köszönhetően (Szendrő et al. 2010) lehetőség 

nyílt arra, hogy a házinyulat nagyüzemi körülmények között tartsák (Szendrő, 2015).  

A tenyésztők legfőbb feladata az, hogy minél nagyobb genetikai értékű állományokat 

hozzanak létre és ezt hosszú távon fent tudják tartani. Abban az esetben, ha az előzőekben 

említett feltételeket nem teljesítik, akkor beltenyésztettség alakulhat ki, vagyis a nem kívánatos 

gének homozigóta formában rögzülhetnek a populációban (Szabó, 2004). Az ilyen 

információkhoz a származás ismeretében, pedigré analízissel vagy genetikai markerek 

segítségével végzett vizsgálatok során jutunk (Gyovai, 2011). Az egyes populációk genetikai 

változatosságának feltárása az utóbbi években előtérbe került (Wooliams et al. 2002). Ezen 

információk ismeretében képet kapunk az állatok őseiről, oldalági rokonairól, mely 

segítségével fontos számításokat végezhetünk el a populáció genetikai szerkezetének és 

változásának megállapítására (Maignel et al. 1996). A mikroszatellitek jelenleg az egyik 

leghatékonyabb genetikai markernek tekinthetőek és használatuk széles körben elterjedt a 

genomikában (Kiss 2005, Kimberly & Tonnen 2006). 

TDK dolgozatomban a házinyulak populációgenetikai vizsgálatával foglalkozom, 

autoszómás mikroszatellit markerek segítségével. Előzőekben már kidolgoztak egy molekuláris 

marker szettet, mely szekvenciákat irodalmi adatokból gyűjtötték ki (Alves et al. 2015, 

Sternstein et al. 2015), azonban ezeket a mikroszatelliteket három plexben sikerült csak 

összesíteni, valamint dinukleotid ismétlődést is mutattak, így kevésbé voltak informatívak, és 

gazdaságilag hasznosak. Ezért úgy döntöttünk, hogy olyan markereket alkalmazunk, melyek 

tetranukleotid ismétlődést mutatnak, 100-500 bázis pár hosszúság között helyezkednek el, 

polimorfak és egy multiplexbe összeállíthatóak. A tetranukleotid markerek így sokkal 
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költséghatékonyabbak lehetnek, illetve az egyedazonosítás szempontjából is jobbnak 

bizonyulhatnak, mint a dinukleotidok.  

 CÉLKITŰZÉS 
 

Célunk az, hogy a genomszekvenálásból származó adatokat bioinformatikai módszerek 

segítségével feldolgozzuk, ezt követően primereket tervezzünk, hogy a populációk diverzitását 

fajspecifikus multiplexek segítségével továbbiakban vizsgálhassuk. Így lehetőségünk nyílik a 

különböző fajták és fajtahibridek mikroszatellit marker alapú elkülönítésére, illetve 

populációgenetikai vizsgálataira, úgymint rokonságvizsgálatra fajtákon belül és genetikai 

távolság becslésére. 
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 IRODALMI ÁTTEKINTÉS 
 

3.1 A házinyúl eredete 

 

Az üregi nyúl (Oryctolagus cuniculus) (1. ábra) a házinyúl őse. A jó 

alkalmazkodóképességének köszönhetően ma is egész Európában elterjedt fajnak számít 

(Bakonyi et al. 1995). A külön fajhoz tartozó mezei nyulat sok esetben összekeverik a vadas 

színű üregi nyúllal (Lepus europeus) (1. ábra). A közhiedelemben sokszor a házinyúl ősének a 

mezei nyulat tekintik, azonban a házinyúl és a mezei nyúl között csak család szinten van 

származási kapcsolat. Az üregi nyúl a házinyúllal sikeresen keresztezhető, viszont a mezei 

nyúllal nem. Ennek oka, a két faj közötti kromoszóma szám különbség. Ugyanis a mezei 

nyúlnak 48 kromoszómája van, az üregi nyúlnak pedig 44, így előfordulhat, hogy az ivarsejtek 

egyesülésekor az anyai és apai kromoszómák nem találják meg a megfelelő párjaikat (Holdas, 

1985).  

 

1. Ábra: Mezei és üregi nyúl összehasonlítása (Fotó: http1) 
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3.2 A házinyúl rendszertana 

 

A házinyulat rendszertanilag (2. ábra) a gerincesek törzsébe (Vertebrata), azon belül az 

állkapcsosok altörzsébe (Gnathostomata), az emlősök osztályába (Mammalia), a 

tulajdonképpeni emlősök alosztályába és a magasabb rendű emlősök (Eutheria) csapatába 

sorolják. Ebben a csapatban több öregrend található, melyek közül a nyúlfélék a rágcsálók 

(Glires) öregrendjébe tartoznak. Ebben két rendet állítottak fel a zoológusok. Az egyik a 

nyúlszerű rágcsálók (Lagomorpha), a másik pedig a rágcsálók (Rodentia) rendje. Az utóbbiba 

tartoznak az egerek és a patkányok. A nyúlszerű rágcsálók rendjén (Lagomorpha) belül találjuk 

a gazdasági szempontból jelentős nyúlfék (Leporidae) családját (Holdas, 1985). A Leporidae 

család 9 nemzetséget tartalmaz (Lepus, Sylvilagus, Oryctolagus, Romerolagus, Pentalagus.stb) 

és összesen mintegy 50 különböző fajt különítünk el (Lebas et al. 1986). Az egyik genus az 

üregi nyulaké (Oryctolagus), ahová a házinyúl őse is az üregi nyúl tartozik. A hazánkban vadon 

élő másik nyúlféle, a mezei nyúl (Lepuseuropaeus) a Lepus genusba tartozik (Holdas, 1985).  

 

 

2.  ábra: A házinyúl rendszertani besorolása (Fotó: Holdas, 2000) 
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3.3 Nyúlhús termelés helyzete a világban  

 

A nyúlhús a korszerű táplálkozás alapjának számít, hiszen alacsony az energia tartalma, 

könnyen emészthető, nagy biológiai értékű, illetve kiváló tulajdonságainak köszönhetően a 

bébiétel gyártók is előszeretettel használják (Bleyer, 2002). Lényeges, hogy a koleszterin-, zsír, 

illetve fehérje tartalma magas, emelett vitaminokban és ásványi anyagokban gazdag szemben, 

a sertéssel vagy marhahússal, amelyek zsírsavtartalma az összes zsíron belül, eléri a 63%-ot 

(Lugasi, 2007). A 3. ábrán is látható, Magyarországon a rendszerváltás után (1990- 2009-ig) 

jelentős mennyiségben csökkent a felvásárolt nyúlhús mennyisége, illetve ezzel arányosan az 

export is visszaesett. 

 

3. ábra: Húsnyúl felvásárlás és az export alakulása a Nyúl terméktanács 2009. évi beszámolója alapján 

(Fotó: Bogó, 2013) 

 

Kína után a világ második legnagyobb nyúlhús előállítója az Európai Unió (Európai 

élelmiszerbiztonsági hatóság, 2020 alapján) (http2). Magyarország a nyúlhús termelő országok 

között a világban a 14-ik helyet foglalja el (Szendrő, 2014). A nyúlhús prémium terméknek 
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számít előállítása sokkal drágább, mint a csirke- vagy a sertéshúsé, a hazai fogyasztók többsége 

a prémium marha vagy baromfitermékekhez hasonlóan a nyúlhús fogyasztását sem engedheti 

meg magának. Magyarországon mindössze 10 dkg nyúlhús fogyasztás jut egy főre egy évre 

levetítve (Szendrő 1998; Tanai 2007). A termelés célja az export (Virág 1996; Bodnár et al. 

2003), hiszen hazánk a legnagyobb nyúlhús exportáló országok között van a világban Spanyol- 

és Franciaország mellett (Cullere & Dalle Zotte, 2018). Itthon leginkább vidéken van 

hagyománya a nyúlhús fogyasztásnak és háztáji nyúl tartásnak, az emberek saját fogyasztásra 

tenyésztik ezeket a jószágokat, ami a család hús bevitelét bizonyos mértékben kiegészíti 

(Bodnár et al. 2003). 

A 4. ábra bemutatja, hogy a Magyarországon tenyésztett nyulak nagy részét, mely 

országokba exportálják (pl.: Svájc, Belgium, Olaszország, Németország) (Lugasi, 2007).  

 

4. ábra: A magyar nyúlhúsexport célországai (szürke árnyalattal jelölve) (Fotó: Szendrő, 2015) 

 

 

3.4 Fajták és Hibridek 

 

Napjainkban mintegy 200 nyúlfajtát különböztetnek meg. Legtöbbjük, valamilyen gazdasági 

szándékkal jött létre, egy részük pedig a véletlennek köszönhető (Harangi, 2005).  

A fajtatiszta Pannon fehér nyúl (5. ábra), egy Magyarországon nemesített fajta. Néhány 

évvel ezelőtt, ezért a Kaposvári Egyetemen – a hibrid anyai és apai vonalakhoz hasonlóan – 

egy anyai és egy nagytestű vonalat alakítottak ki. Az anyai vonal szaporaságban, tejtermelő- és 

nevelőképességben tűnik ki. A nagytestű vonal viszont súlygyarapodásban kiváló. Új-zélandi 

fehér nyulat (NZW) (5. ábra) használtak szinte kivétel nélkül a hibrid vonalak kialakításához. 

Emellett más, szaporaságban jó teljesítményre képes állományt is bevontak a nemesítő 
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programba. Az apai vonalak kialakításánál többnyire valamelyik nagytestű fajtát vonták be a 

tenyésztésbe (Szendrő et al. 2010).  

 

5. ábra: Új-Zélandi fehér nyúl, Pannon fehér nyúl (Fotó: Szendrő et al. 2010) 

 

A hazai piacon 1995-ben jelentek meg a Hycole hibrid tenyésznyúl vonalak (D, C, X (XXL), 

Color, Mixte) (6. ábra), mint honosított nyúlhibridek, illetve elsőként kaptak fajtaelismerést és 

forgalmazási engedélyt Gerber Johann tenyésztésvezető munkájának köszönhetően. A hibrid 

fenntartása és sikeres hazai forgalmazása, a hazai tenyésztők jelentős részének tenyészállomány 

váltása, genetikai frissítése zajlott le a vezetése alatt álló Gerend, majd Leporex Kft. neve alatt 

(http3).  

 

6. ábra: Hycole C, Hycole D szülőpár nőstények (Fotó: http3) 

 

Francia nyúlhibrid a Hyplus (7. ábra), amiből több hazai nyúltelepre kerültek állatok. Anyai 

vonalait ugyancsak a toulouse-i l’Institut National de la Recherche (INRA) kutatóintézettel 

együttműködve nemesítik. A termelési cél határozza meg, hogy ugyanazt a szülőpár anyát 

standard, nagytestű, vagy színes (burgundi vörös vagy champagni ezüst) apai vonallal 

termékenyítik meg (Szendrő et al. 2010).  



12 

 

 

7. ábra: Hyplus hibrid nyulak (Fotó: http3) 

Németországban nemesítik a Zika (8. ábra) hibrid nyulat. Napjainkban csökken a szerepe, 

viszont korábban nagyobb létszámú állomány került belőle Magyarországra (Szendrő et al. 

2010). 

   

8. ábra: Zika hibrid nyulak (Fotó: Szendrő et al. 2010) 

 

Az előzőekben megemlített hibrid nyulak mellett még előfordul hazánkban a Hyla; a 

Cunistar; az Eurolap; az Elco; és a Provisal, viszont ezeknek jelenleg nincs jelentős szerepük a 

magyarországi vágónyúl-termelésben (Szendrő et al. 2010). 

 

 

3.5 Populációgenetikai vizsgálatok alapjai 

 

A természetes populációk genetikai diverzitásának vizsgálatára alkalmazzák a 

populációgenetikai módszereket (Robert & Philipp 1997). A rendelkezésre álló módszerek 

nagy fejlődésen mentek keresztül az utóbbi évtizedekben, így a vizsgálati célok is jelentősen 

bővültek. 

A legkorábbi populációgenetikai vizsgálati módszer a Randomly Amplified Polymorphic 

(RAPD). Ennél a technikánál random, 9-12 nukleotidból álló primer alkalmazásával végeznek 

PCR-t, a kapott fragmentumok száma pedig attól függ, hogy a primerek hányszor találnak 
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komplementer szakaszokat a DNS molekula két szálán (Burlando et al. 1996; Senthil et al. 

2011). Az RAPD módszerhez képest a mikroszatellit vizsgálatok előnye, hogy egy lókuszon 

több allél is előfordulhat, illetve heterozigócia is detektálható. Viszonylagos hátránya az, hogy 

többé-kevésbé fajspecifikus, illetve közeli fajoknál csak részlegesen alkalmazhatók (Hidas, 

2002).  

 

 

3.6 Autoszómás mikroszatellit markerek  

 

A mikroszatellitek olyan repetitív szekvencia családba tartoznak, ahol néhány bázis, illetve 

szekvencia ismétlődik egy szakaszon, viszont a kópiaszám nagymértékű variabilitást mutat. A 

tandem ismétlődő régiókat VNTR-nek (Variable Number Tandem Repeats= változó számú 

tandem ismétlődés) (Edwards et al. 1991) mikroszatellitnek (Litt & Luty, 1989) vagy SSR-nek 

(Sipmle Sequence Repeat = egyszerű szekvencia ismétlődés) (Jacob et al. 1991) nevezzük. A 

mikroszatellit lókuszok olyan nem átíródó DNS-régiók, amik 2-6 bázispárból állnak és 

egyenletesen oszlanak el a genomban (Buduram et al. 2005; Litt & Luty 1989; Weber & May 

1989; Tautz & Renz 1984; Jeffreys et al. 1985). Az STR ismétlődő szekvenciák elnevezése az 

ismétlődő motívum hossza alapján di-, tri-, tetra-, penta- illetve hexanukleotid, melyek a 

nevüknek megfelelően 2, 3, 4, 5 vagy 6 nukleotidból állnak. A mikroszatellitek nagy 

polimorfizmust mutatnak, azaz egy populációban, meghatározott génhelyen (lókusz) allélok 

egész sora azonosítható (DeWoody & Avise, 2000). A repetitív minta kedvez a mutációknak, 

ami a mikroszatellitek polimorfizmusának az egyik oka. A mikroszatellitek mutációs rátája 10-

4 és 5 x 10-6-ra becsülik (Edwards et al. 1992; Dallas 1992; Craighead et al. 1995). 

A mikroszatellitek használata széles körben elterjedt a genomikában, populációgenetikában 

valamint a kvantitatív tulajdonságok genetikai vizsgálatában is. Az ismétlődésszámban 

kifejezett allélhosszak a laboratóriumok közötti információcserét is egyszerűsítik a gélfotókon 

rögzített mintázathoz képest (Kiss 2005, Kimberly & Tonnen 2006).  

A tetranukleotid ismétlődések magas aránya azért fontos, mert technikailag az ilyen 

markerek allélhosszúságainak értékelése a legkönnyebb (Edwards et al. 1991, Szabolcsi et al. 

2014). A tetranukleotid markereket pontosabban lehet elemezni, ezért sokkal közkedveltebbek.  

Napjainkban elsősorban tetranukleotid ismétlődéseket használnak a humán igazságügyi 

genetikában (Edwards et al. 1991, Szabolcsi et al. 2014), viszont emellett alkalmazták már 

gímszarvasok egyedazonosítására (Zoltán 2013), kutyák genetikai térképezésére (Francisco et 
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al. 1996), sertésekben származási vizsgálatoknál (Cherel et al. 2011), illetve lovak esetében 

genotipizálásnál (Builes et al. 2013) is. A nem-humán populációgenetikai vizsgálatokban 

azonban még a dinukleotid markerek a dominánsak (Zsolnai et al. 2009, Kalia et al. 2011, Cai 

et al. 2013, Szabolcsi et al. 2014). 

 

 

3.6.1 Mikroszatellit markerek alkalmazása házinyulakban 

 

A házinyúl jó modellállatnak bizonyul a laboratóriumokban zajló a kutatásokhoz, mind a 

kutatásban, mégis nagyon kevés információnk van -e faj genomi erőforrásainak összetételéről. 

A Nemzeti emberi genomkutató intézet (USA) 2004 augusztusában jelentette be a nyúlgenom 

részleges szekvenálására irányuló programot (Chantry-Darmon et al. 2005). A genetikai 

térképezés még mindig nagyon korlátozott ebben a fajban (Fox 1994, Korstanje et al.  2001). 

Az l’Institut National de la Recherche Agronomique (INRA Franciaország) 2001-ben 

nyúlgenom-feltérképezést indított, melynek célja a Quantitative trait loci (QTL, mennyiségi 

tulajdonságot befolyásoló lókusz) feltérképezése, illetve a jelölt gének azonosítása termelési 

tulajdonságok szempontjából. A cél az volt, hogy rendszeresen integrált citogenetikai és 

genetikai térképet készítsenek el mikroszatellitek alapján elosztva a nyúl genomjában (Chantry-

Darmon et al. 2006). 

Sternstein 2015-ben kiadott tanulmányának fő célja a meglévő kapcsoltsági térképek javítása 

és a kvantitatív tulajdonsági lókuszok (QTL) feltérképezése volt, a hasított test és a húsminőség 

jellemzőire. A vizsgálatot egy F2 populációban végezték el, melyben a kezdeti keresztezéseket 

az Óriás szürke és az Új-zélandi fehér nyúl között hajtották végre. Az eredmények a 

legátfogóbb genetikai térképet és az első genomszintű QTL-térképezést mutatták be a hasított 

test és a húsminőség jellemzőire nyulakban (Sternstein et al. 2015). 

Tajvanban 2018-ban mikroszatellit marker alapú populációgenetikai vizsgálatokat végeztek 

laboratóriumi nyulakon (Lai et al. 2018). A kutatás során 5 populáció alapítóitól izoláltak DNS 

mintákat. A genetikai elemzésekhez 18 mikroszatellit markert terveztek, melyek nagyfokú 

diverzitást mutattak. Az eredményekből az következett, hogy a helyi populációk 

nagymértékben beltenyésztettek. Ugyanakkor a molekuláris varianciaelemzés eredményei 

szerint a kísérlethez használt laboratóriumi nyulak magas szintű (83%-os) populáción belüli 

genetikai differenciáltságot mutattak (Lai et al. 2018). A tanulmány fő célja mikroszatellit 

markerek létrehozása volt a helyi nyúlpopulációk genetikai nyomon követésére, és ezen 
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mikroszatellit markerek felhasználásával lehetőségük volt meghatározni a populációkon belüli 

genetikai variációt, valamint a genetikai szerkezetet (Lai et al. 2018). 
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  ANYAGOK ÉS MÓDSZEREK 
 

4.1 Kísérleti és kontroll állatok 

 

Kísérleteink során négy fajtát és azok hibridjeit vizsgáltam meg. Mivel a célzott 

nyúlállományunk többvonalas hibridekből tevődik össze, emiatt szükség van mintákra nemcsak 

a hibridállományból, hanem az azokat kialakító szülői populációkból is. A 96 darabból (Plate_I) 

álló referencia minták (2. melléklet) esetén az egyedeket úgy válogattuk össze, hogy közeli 

rokonok, illetve fele-fele arányban hímek és nőstények is legyenek közöttük. A 101 darabból 

álló második mintaszett (Plate_II) a tenyésztésben fontos C, D és XXL fajtájú nőstényeket 

tartalmazta (3. melléklet).  

Mindkét esetben a válogatásnál elsődleges szempont volt, hogy minden fajtából és azok 

hibridjeiből is minimum 12 minta álljon rendelkezésre. A populációgenetikai elemzések 

értékeléséhez minél nagyobb mintaszámra van szükség, mivel ezek alapján határozható meg, 

hogy az általunk tervezett és optimalizált mikroszatellit markereknek mekkora a fajok/fajták 

vagy vonalak közötti szétválasztó ereje, illetve mennyire képesek egyedazonosításra és a 

rokonsági kapcsolatok feltárására. 

A vizsgálatokhoz szükséges minden adatunkat a saját Biobankunkban tároljuk, mely 

rendszerben szűréseket lehet használni több tulajdonságra is, pl.: fajtákra; ivarra; azonosító 

számra; DNS koncentrációra stb., ennek köszönhetően gyors és egyszerű a keresés a több ezer 

minta között.  
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4.2 Mintavétel 

 

A kísérleti állatok mintáit kísérleti nyúltelepekről gyűjtöttük be, a résztvevő állatokat 

egyedileg, ketrecekben tartották. Az élő állatok fülvénájából vért vettünk kilenc milliliteres 

Vacuette EDTA-t tartalmazó csövekbe, ha nem állt rendelkezésünkre vérminta, akkor egyéb 

mintatípusból izoláltuk a DNS-t, mint pl.: fül, tetem, fülcsipke (9. ábra). Az izolálás 

megkezdéséig a mintákat a rajtuk lévő és hozzájuk tartozó fülszámmal és az általunk használt 

azonosítóval feliratozott zacskókban -20 °C-on tartottuk. Vér esetében a vérvevő csöveket 

feliratoztuk a nyulak fülszámával vagy ketrec számával, majd az általunk készített adatbázisban 

ezekhez is Biobanki (azonosító) számokat rendeltünk, illetve ebben az esetben is -20C°-on 

fagyasztókban tároltuk a mintákat a feldolgozásáig. 

 

9. ábra: Vér és nyúlfülminták (Fotó: Pásztor Adrienn) 

 

 

4.3 DNS izolálás 

 

A DNS izolálását különböző protokollok alapján végeztem, attól függően, hogy vér vagy 

egyéb szövetminta volt a kiindulási anyag. 

Szövetminta esetén a DNS kivonását MagCore® Genomic DNA Tissue Kittel végeztem, 

MagCore® Automated Nucleic Acid Extractor robotban (RBC Bioscience Corporation) (10. 

ábra). Első lépésként 1x PBS-sel letakarítottam a fülnek a belső részét, majd egy kis területet 

metszettem ki a fül felső rétegéből, úgy hogy a porcot ne vágjam bele, mivel így a Proteináz K 

enzim jobban kifejti a hatását. Minden egyes fülnél külön steril szikét használtam a 

kontaminálódás elkerülése miatt. Ezt követően a sejtek jobb feltárása érdekében 400 µl GT 

buffert és 20 µl Proteináz K enzimet adtam a mintákhoz, majd vortex segítségével 
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homogenizáltam őket. Ezt követően a mintákat 90 percre 55 °C-os thermomixerbe helyeztem, 

majd ennek lejárta után ellenőriztem, hogy az enzim sikeresen megemésztette-e a fehérjéket. 

Következő lépésként pedig a mintákat szűrő oszlopokon szűrtem át és 5 percen keresztül 

centrifugáltam maximális fordulatszámon. Ezután minden mintából 400 µl-t pipettáztam át a 

mintacsőbe, majd a mintákat behelyeztem a DNS izoláló robotba. Az izolálás utolsó lépéseként 

beállítottam a roboton a megfelelő programot, ami ebben az esetben a 401-es számú volt. A 

DNS-t 100 µl vízben vettem le.  

 

10. ábra: A laborban található, DNS izoláláshoz használt MagCore® Automated Nucleic Acid Extractor 

(fotó: Pásztor Adrienn) 

 

 

4.4 DNS minőségének és mennyiségének ellenőrzése 

 

A DNS mennyiségét NanoDrop ND-1000 spektrofotométerrel (Thermo Fisher Scientific) 

ellenőriztem Abban az esetben, ha a DNS koncentrációja meghaladta az 50ng/µl-t és a 

tisztasága elérte az 1,8 feletti értéket, akkor a tömény DNS-t 15ng/ µl -re hígítottam. 
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A DNS minőségének ellenőrzését agaróz gélelektroforézis segítségével végeztem. 150-200 

ng DNS-t futtatam 1 %-os gélben, 45 percig 120 Volton. Létraként GeneRuler 1 kb plus 

molekula tömeg markert használtam. 

 

 

4.5 Tetranukleotid STR markerek tervezése 

 

Az STR markerek tervezése során először a genomszekvenálásból származó nyers 

szekvenciák referencia genomhoz illesztése történt meg. A következő lépésben a QDD 

szoftvercsomag segítségével a rendelkezésünkre álló mikroszatelliteket kiválogattuk, annak 

függvényében, hogy hány allélt (ideálisnak a 6-8 allélt tartalmazókat vettük) tartalmaznak. Ezt 

követően már csak az általunk használni kívánt mikroszatelittekkel dolgoztunk tovább, 

melyeket egy BED (Browser Extensible Data) file-ba konvertálva Integrative Genomics 

Viewer-be (IGV) töltöttünk. Az Integrative Genomics Viewer (IGV) rendszere egy nagy 

teljesítményű, könnyen használható interaktív eszköz, ami lehetőséget ad a genomi adatok 

vizuális feltárásához (http4). Az IGVtools segédprogramnak köszönhetően (ami 

eszközkészletet biztosít az adatfájlok előzetes feldolgozásához) az eddig leválogatott 

mikroszatellitekből tetranukleotid STR markereket kerestünk. A program további 

alkalmazásával elvégeztünk még néhány vizsgálatot, pl.: meg tudtuk nézni, hogy a 

tetranukleotid markereknek milyen a frekvenciájuk, illetve ezen felül még egyéb szűréseket is 

ezközöltünk. A mikroszatellit markerek határoló régióira primereket tervezünk a Primer3 

program segítségével. Abban az esetben, ha megvannak a primerek, a tervezést követő lépés 

azok működőképességének ellenőrzése, amely az University of California Santa Cruz Genome 

Browser (UCSC in-silico) program segítségével történt. A kiválogatott tetranukleotid STR 

markereknek megnéztük a varianciáját, hiszen a genotipizálás annál sikeresebb minél 

polimorfabb az adott mikroszatellit. 

A bioinformatikai programok használata után a számunkra megfelelő primereket alternatív 

plexekbe próbáltuk elhelyezni az allélméreteik alapján. A multiplex reakciók tervezésénél az 

volt a fő szempont, hogy az allélméretek fluoreszcens jelölésük szerint eltérő mérettartományba 

essenek, így a kapott jelek nem interferálhatnak a genotipizálásnál.  
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4.6 PCR vizsgálatok 

 

A DNS mintákat a PCR vizsgálatokhoz 15 ng/μl koncentrációra hígítottuk; a 15 ng/μl 

koncentrációt el nem érő DNS termékeket hígítás nélkül használtuk a további vizsgálatainkhoz. 

Első körben az általunk tervezett tetranukleotid STR markereket (23 db) jelöletlenül 

rendeltük meg. A PCR vizsgálatok során a mikroszatelliteket használhatjuk külön-külön is 

reakciónkként, de a vizsgálatok multiplex környezetben is elvégezhetők. Ez azt jelenti, hogy 

egy reakcióban párhuzamosan több markert is vizsgálunk, ezzel a vizsgálatok költség,- illetve 

időhatékonysága növelhető. Nagyon fontos, hogy az általunk tervezett primereket az 

optimalizálás után majd egy reakcióba tudjuk rakni. A minták genotipizálásához az álatlunk 

tervezett tetranukleotid STR markereket a kapilláris elektroforézis jelerőssége alapján 

optimalizáljuk. Törekedtünk arra, hogy a kromatogrammon minden esetben jól detektálható 

csúcsokat kapjunk, melyek a megfelelő bázispár hossz tartományban vannak.  

 

 

4.7 Populációgenetikai elemzések  

 

A mikroszatellitek fluoreszcensen jelölt primerekkel végzett multiplex reakciók 

eredményeként kapott PCR termékek méretét kapilláris elektroforézissel határozták meg a 

BIOMI Kft-nél, ABI 3100 Genetic Analyzer (Applied Biosystems Group, USA) készüléken. 

Az elektroferogrammokat Peak Scanner version 1.0 program (Applied Biosystems Group, 

USA) segítségével értékeltem, majd ezeket az adatokat összevetettem a Geneious 

(Microsatellites plugin for Geneious Prime) automatizált aléllolvasást végző program 

eredményeivel és a kapott adatokat Excel táblázatban rögzítettem. Az allélek összesítését 

(allélfrekvenciák, heterozigozitás) és a populációgenetikai vizsgálatokat GenAlEx version 

6.501 (Peakall & Smouse 2012) programmal végeztem.  

A rokonsági kapcsolatok kiértékeléséhez a Colony Version 2.0.6.5. (Wang, 2018) programot 

alkalmaztam. A szoftver alapja egy valószínűségi módszer, amely két páronkénti valószínűségi 

eljárást valósít meg az egyedek közötti szülői, testvéri és klóntársak (duplikátumok) 

hozzárendelésére meghatározására a több lókuszú genotípusok felhasználásával. Az 

eredemények kiértékelésénél különböző output fájlok közül lehet válogatni, mi a Best Cluster-

t; a Best_FS_Family-t; a Pairwise Maternityt és Paternityt néztük meg. A Best Cluster esetében 

lehetőségünk van százalékos arányok alapján kiértékelni az utódok anyai és apai kapcsolatait 

is. A százalékos eredményeknél a 80% felett lévő értékeket vettem alapul. 
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 EREDMÉNYEK ÉS ÉRTÉKELÉSÜK 
 

5.1 DNS vizsgálatok 

 

Az anyag és módszertanban leírtak alapján végeztem el a DNS izolálásokat. A 11. ábrán jól 

látható, hogy az izolálás sikeres volt, hiszen nem töredezettek és nem szenyezettek a genomiális 

DNS-ek. 

 

 

11. ábra: Nyúl genomiális DNS gélképe. Az „M” betű 1 kbp plus molekula tömeg markert jelent. 

A gél 1%-os volt. 

 

 

5.2 Tetranukleotid STR markerek multiplexelése és genotipizálása 

 

Az általunk tervezett 23 marker működőképességét egyenként vizsgáltam meg. Ennek 

eredménye a 12. ábrán lévő gélképen látható. Vannak olyan esetek, amikor halványan látszanak 

az amplifikált fragmentek, vagy pedig egy elmosódott (pl.: gélkép 7, 12, 17-es mintái) sáv 

jelenik meg. 
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12. ábra: Az általunk tervezett 23 tetranukleotid STR marker gélképe, Az „M” betű 100 bp plus molekula 

tömeg markert jelent. A gél 1,5%-os volt. 

 

Az eredmények azt mutatták, hogy a 23 mikroszatellitből 16 tetranukleotid STR (1. táblázat) 

jól működik. Így a genotipizáláshoz használt 16 markert az allélmérteik alapján sikerült egy 

multiplex reakcióba összerakni, melynek neve az Orycun Tetra Multiplex_I, ennek eredménye 

az 1. mellékletben látható. 

A multiplex reakció optimalizálása során templátként DNS pool-t (több egyed DNS-e 

azonos koncentrációkban összekeverve) alkalmaztam, amit olyan egyedek DNS-éből 

válogattam össze, melyeknek a teljes genomszekvenciája a rendelkezésünkre állt. Így ezek 

segítettek a markerek bioinformatikai szelekciójában. A kiindulási PCR összemérője és 

programja a 2. táblázatban található.  

 

M 

M M 

M 
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1. Táblázat: Általunk tervezett primerek és a hozzájuk tartozó fluoreszcens jelölések 

 

 

Primer Hossz (bp) Szín Fluoreszcens jelölés

14_276F piros ATTO565

14_276R

1_150F piros ATTO565

1_150R

8_521F kék 6-FAM

8_521R

15_859F kék 6-FAM

15_859R

14_158F sárga ATTO550

14_158R

9_831F sárga ATTO550

9_831R

15_416F zöld YAKYE

15_416R

17_341F zöld YAKYE

17_341R

1_836F zöld YAKYE

1_836R

7_319F piros ATTO565

7_319R

3_946F piros ATTO565

3_946R

4_730F piros ATTO565

4_730R

9_376F kék 6-FAM

9_376R

17_753F kék 6-FAM

17_753R

14_467F sárga ATTO550

14_467R

3_719F sárga ATTO550

3_719R

14_158F sárga ATTO550

14_158R

3_946F piros ATTO565

3_946R

14_276F piros ATTO565

14_276R

195-218

267-327

141-165

286-340

141-165

175-199

133-151

177-197

89-109

386-402

257-276

312-336

397-421

98-118

286-340

395-423

239-271

372-400

267-327
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2. Táblázat: Orycun Tetra Multiplex_I kiindulási összemérő táblázata fluoreszcensen jelölt 

primerekkel, Orycun Tetra Multiplex_I PCR program 

 

Az általunk tervezett fluoreszcensen jelölt tetranukleotid STR markerek fragment 

analízisének eredménye különböző nyúl mintákban (optimalizálás előtti elektroferogrammok 

13. ábra – optimalizálás utáni eredmények 14. ábra). Továbbiakban a markerek mennyiségét a 

csúcsok intenzitása alapján állítottuk be.  

Nyúl TETRA STR PA,SV 20201110 X reakcióra (μl)

Reagens Konc. 1 reakcióra 4

Templát DNS 15 ng/μl 5

Multiplex PCR Master Mix 2× 25 100

14_467F_ATTO550 10 μM 0,5 2

14_46720045_R 10 μM 0,5 2

7_319F_ATTO565 10 μM 0,25 1

7_31986080_R 10 μM 0,25 1

9_376F_FAM 10 μM 0,25 1

9_37678321_R 10 μM 0,25 1

4_730F_ATTO565 10 μM 0,25 1

4_73019350_R 10 μM 0,25 1

17_753F_FAM 10 μM 0,25 1

17_75376163_R 10 μM 0,25 1

3_719F_ATTO550 10 μM 0,25 1

3_71956084_R 10 μM 0,25 1

8_521F_FAM 10 μM 0,25 1

8_52100925_R 10 μM 0,25 1

15_416F_YAKYE 10 μM 0,25 1

15_4169160_R 10 μM 0,25 1

17_341F_YAKYE 10 μM 0,25 1

17_34100777_R 10 μM 0,25 1

15_859F_FAM 10 μM 0,25 1

15_8595115_R 10 μM 0,25 1

9_831F_ATTO550 10 μM 0,25 1

9_8316247_R 10 μM 0,25 1

1_150F_ATTO565 10 μM 0,25 1

1_150695743_R 10 μM 0,25 1

1_836F_YAKYE 10 μM 0,25 1

1_83632863_R 10 μM 0,25 1

Desztillált víz 13 52

Végtérfogat 50 45-45

PCR

95C° 15:00

94C° 0:30

60C° 0:40

72C° 0:01:00

60C° 0:30

35x
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13. ábra: Kapilláris elektroforézis eredménye üregi nyúlban, illetve C fajtájú nyúlban optimalizálás előtt 

 

 

 

14. ábra: Kapilláris elektroforézis eredménye optimalizálás után üregi nyúlban és C fajtájú nyúlban 
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A kapilláris elektroforézis eredményének köszönhetően sikerült a 16 tetranukleotid STR 

markert tartalmazó Orycun Tetra Multiplex_I markerszettet (3. Táblázat) optimalizálni az eltérő 

nyúlfajtákban és azok hibridjeiben.  

 

 

 

3. Táblázat: Optimalizált Orycun Tetra Multiplex_I PCR összemérője és PCR programja 

Nyúl TETRA STR PA,SV 20210122 X reakcióra (μl)

Reagens Konc. 1 reakcióra 10

Templát DNS 15 ng/μl 5

Multiplex PCR Master Mix 2× 25 250

14_467F_ATTO550 10 μM 0,35 3,5

14_46720045_R 10 μM 0,35 3,5

7_319F_ATTO565 10 μM 0,35 3,5

7_31986080_R 10 μM 0,35 3,5

9_376F_FAM 10 μM 0,5 5

9_37678321_R 10 μM 0,5 5

4_730F_ATTO565 10 μM 0,5 5

4_73019350_R 10 μM 0,5 5

17_753F_FAM 10 μM 0,5 5

17_75376163_R 10 μM 0,5 5

3_719F_ATTO550 10 μM 0,5 5

3_71956084_R 10 μM 0,5 5

8_521F_FAM 10 μM 0,35 3,5

8_52100925_R 10 μM 0,35 3,5

15_416F_YAKYE 10 μM 0,35 3,5

15_4169160_R 10 μM 0,35 3,5

17_341F_YAKYE_IDT 10 μM 0,5 5

17_34100777_R 10 μM 0,5 5

15_859F_FAM 10 μM 0,5 5

15_8595115_R 10 μM 0,5 5

9_831F_ATTO550 10 μM 0,25 2,5

9_8316247_R 10 μM 0,25 2,5

1_150F_ATTO565 10 μM 0,45 4,5

1_150695743_R 10 μM 0,45 4,5

1_836F_YAKYE 10 μM 0,5 5

1_83632863_R 10 μM 0,5 5

14_158F_ATTO550 10 μM 0,25 2,5

14_158992270_R 10 μM 0,25 2,5

3_946F_ATTO565 10 μM 0,25 2,5

3_94669804_R 10 μM 0,25 2,5

14_276F_ATTO565 10 μM 0,35 3,5

14_27650661_R 10 μM 0,35 3,5

Desztillált víz 7,1 71

Végtérfogat 50 45-45

PCR

95C° 15:00

94C° 0:30

60C° 0:40

72C° 0:01:00

60C° 0:30

35x
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5.3 Tetranukleotid STR markerek alkalmazása házinyulakban  

 

5.3.1 Referencia mintaszett vizsgálata 

 

A 16 tetranukleotid STR markert tartalmazó Orycun Tetra Multiplex_I szétválasztó erejét a 

96 egyedből álló (Plate_I) referencia mintaszetten vizsgáltam meg. A gélképen (15. ábra) 

láthatóak a sikeresen amplifikált fragmentek az üregi nyúlban, illetve a házinyúl fajtákban és 

fajtahibridekben.  

 

 

15.  ábra: Orycun Tetra Multiplex_I gélképei a 96 darab mintával (Oc_Plate_I). Az „M” betű 100 bp plus 

molekula tömeg markert jelent. A gél 1,5%-os volt. 

 

A genetikai diverzitásvizsgálat eredménye (4. Táblázat) alapján genetikailag legtávolabb az 

üregi nyúlhoz képest a C nyúlfajta van, ennek eredménye 0,788. Legközelebb a C és a D fajták 

állnak egymáshoz. A nyúl állományunk többvonalas hibridekből áll, így ezek genetikailag 

közel állnak egymáshoz, aminek eredményét a genetikai diverzitás vizsgálata is alátámasztja. 
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4. Táblázat: Genetikai diverzitás vizsgálat eredménye (GenAlex Peakall & Smouse 2012) 

 

A Főkoordináta-analízis (PCoA) eredményét a 16. ábra mutatja, ahol egyből észrevehető az 

üregi nyulak teljes elkülönülése a házinyúl fajtákhoz és azok hibridjeihez képest. A koordináta 

rendszerben egymáshoz közel álló egyedek és csoportok genetikailag is közel állnak 

egymáshoz. Az eredmények azt mutatják, hogy sikerült a fajtákat, illetve azok hibridjeit 

szétválasztani egymástól, így kimutattuk a fajták közötti kapcsolatot az általunk tervezett 

tetranukleotid markerszettel. 

 

üregi C D XXL CD hibridXXLCD hibrid XXLTP hibrid TPCD hibrid

0,000 üregi

0,788 0,000 C

0,759 0,248 0,000 D

0,723 0,624 0,525 0,000 XXL

0,640 0,106 0,149 0,599 0,000 CD hibrid

0,600 0,288 0,189 0,224 0,237 0,000 XXLCD hibrid

0,612 0,572 0,426 0,179 0,525 0,174 0,000 XXLTP hibrid

0,699 0,222 0,210 0,337 0,197 0,192 0,209 0,000 TPCD hibrid

üregi C D XXL CD XXLCD hibrid XXLTP hibrid TPCD hibrid

1,000 üregi

0,455 1,000 C

0,468 0,780 1,000 D

0,485 0,536 0,591 1,000 XXL

0,527 0,899 0,862 0,549 1,000 CD

0,549 0,750 0,828 0,800 0,789 1,000 XXLCD hibrid

0,542 0,564 0,653 0,836 0,592 0,840 1,000 XXLTP hibrid

0,497 0,801 0,810 0,714 0,821 0,826 0,811 1,000 TPCD hibrid

Mean Population Genetic Distance Matrix for Codominant Genotypic Distance

Mean Population Genetic Distance Matrix for Codominant Genotypic Distance
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16. ábra: Főkoordináta analízis PCoA eredménye az általunk vizsgált referencia mintaszetten (GenAlex Peakall & Smouse 2012)
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5.3.1.1 Rokonsági kapcsolatok vizsgálata 

 

A rokonsági kapcsolatok vizsgálatát a Colony számítógépes programmal végeztem. Az 

eredmények szerint (5. táblázat) az üregi nyulak között sikerült édestestvéreket találni, 

melyeknek az anyjuk és apjuk is a minták között volt, illetve féltestvéri kapcsolatokat is sikerült 

azonosítani. 

 

5. Táblázat: Üregi nyúl rokonsági kapcsolatok vizsgálata Colony Version 2.0.6.5. programmal 

(Wang, 2018) 

 

 

A Best_FS_Family adataival meg tudjuk nézni szintén százalékos értékekkel, hogy melyek 

azok az egyedek, amelyek egy családba tartoznak. Ennek köszönhetően visszaigazolást kaptunk 

a markerek megfelelő működésére, hiszen az XXL/CD egyedek rokoni kapcsolatok alapján 

állítottuk össze és a program eredménye is azt mutatja, hogy 99%-os valószínűséggel 

rendelkeznek azok, akik egy családba tartoznak. Tehát az általunk tervezett és optimalizált 

tetranukleotid STR markerek alkalmasak a rokoni kapcsolatok kimutatására is. 

 

 

5.3.2 Tetranukleotid markerek alkalmazása a tenyésztésben 

 

Az előzőekben működő 96 darabból álló referencia minták után szerettük volna 

megvizsgálni, a markerszettünk elválasztó képességét a tenyésztésben fontos C, D és XXL 

fajtájú nőstény nyulakon is. A Főkoordináta analízis (PCoA) eredménye (17. ábra) azt mutatja, 

hogy sikerült elkülöníteni egymástól a C; D; XXL fajtájú nőstény nyulakat. A genetikai 

diverzitás eredményét megerősíti a PCoA ábrája, mivel a C és D fajtájú nyulak itt is szemmel 

láthatóan közelebb vannak egymáshoz, mint az XXL fajtájú nyulak. A genetikai diverzitás 

eredményéből (6. táblázat) az következik, hogy a legtávolabb egymástól az XXL és C fajtájú 

nyulak, legközelebb pedig a C és D fajtájúak állnak. 

utód 10309 utód 10311 utód 10314 utód 23817 utód 23818 utód 23821 utód 23822 utód 23823

Apa 10316 Apa - Apa 10316 Apa 10316 Apa 10316 Apa 23817 Apa 10316 Apa 10316

Anya 10315 Anya 10315 Anya - Anya 10315 Anya - Anya - Anya - Anya -

testvérek 10309 23817 91%

Üregi nyúl rokonsági kapcsolatok
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17. ábra: Főkoordináta analízis PCoA eredménye az általunk vizsgált C; D; XXL nőstény nyulakon (GenAlex Peakall & Smouse 2012)  
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6. Táblázat: Genetikai diverzitás vizsgálat eredménye (GenAlex Peakall & Smouse 2012) 

 

 

5.3.2.1 Rokonsági kapcsolatok vizsgálata 

 

Az eredmények (7. táblázat) azt mutatják, hogy nagy százalékos valószínűséggel vannak 

olyan nőstények, amik egy családba tartoznak, illetve vannak olyanok, amik édestestvérek 

egymással sok esetben pedig azt tapasztaltam, hogy a vizsgált nőstény állatok féltestvéri 

kapcsolatban állnak egymással. 

   

 

7. Táblázat: Rokonsági vizsgálatok eredményei Colony Version 2.0.6.5. programmal (Wang, 2018) 

 Genetic Distance Matrix for Codominant Genotypic Distance

XXL C D

0,000 XXL

0,772 0,000 C

0,490 0,260 0,000 D

XXL C D

1,000 XXL

0,462 1,000 C

0,613 0,771 1,000 D

Genetic Distance Matrix for Codominant Genotypic Distance

24711 24712 97% 24711 24712 97%

24608 24599 99% 24608 24599 97%

24647 24631 97% 24617 24689 90%

24678 24661 99%

24678 24639 91%

24678 24666 91%

24661 24666 98%

24675 24641 94%

24641 24665 99%

24525 24526 98%

Egy családÉdestestvérek

24709 24686 89,00% 24623 24689 92%

24709 24618 88% 24691 24700 95%

24711 24724 94% 24691 24694 96%

24686 24602 90% 24643 24663 88%

24686 24618 93% 24642 24633 88%

24713 24706 86% 24642 24639 95%

24710 24612 90% 24642 24666 95%

24724 24712 98% 24642 24631 92%

24684 24619 92% 24678 24633 87%

24708 24618 89% 24669 24632 93%

24708 24691 88% 24633 24632 95%

24708 24687 87% 24663 24641 87%

24616 24601 91% 24657 24632 87%

24608 24701 89% 24664 24649 91%

24605 24694 88% 24641 24649 89%

24609 24688 91% 24632 24540 90%

24609 24618 90% 24543 24584 96%

24609 24687 92% 24575 24534 95%

24599 24694 88% 24532 24534 92%

24604 24688 93% 24532 24537 94%

24624 24695 87% 24525 24534 90%

24624 24691 92% 24534 24537 93%

24622 24694 94%

24688 24699 98%

Féltestvérek
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5.4 A két mintaszett összehasonlítása 

 

A referencia mintaszettet, illetve a tenyésztésben fontos nőstény nyulak adatait is 

összevetettem egymással. A Főkoordináta analízis (PCoA) eredményéből látható (18. ábra), 

hogy az üregi nyulak ebben az esetben is teljes mértékben elkülönültek a házinyúl fajtáktól, 

illetve azok hibridjeitől. Az XXL és C fajtájú nyulak között pedig észrevehető az átmenet, 

illetve az is, hogy a hibridek mely fajtákhoz állnak közelebb. Az ábra alapján legtávolabb 

egymástól a C és az XXL fajtájú nyulak vannak, míg nagyjából a kettő között helyezkednek el 

a D fajtájú nyulak.  

A 8. táblázatban látható az általam megvizsgált 197 minta lókuszonkénti allélok (Na) és az 

effektív allélok (Ne) száma. Az eredmények alapján a legkevesebb allélt (2db) az ürgi nyúlban 

a 9_831; 7_319; 4_730; 14_276 lókuszokon, a C nyúlfajtában a 8_521, az XXL nyúlfajtában 

9_376, a CD-ben a 17_341; 1_836, míg az XXLTP esetében pedig 9_376-os lókuszon találtam. 

A legtöbb allélt (6db) tartalmazó lókuszok a különböző nyúl fajták esetében: C nyúlfajtában a 

15_416_os; a D esetében a 14_158; az XXL-nél 17_753, 8_521, 3_946; az XXLCD-ben a 

17_753; az XXLTP-ben pedig a 8_521-es volt. Az átlagos allél szám az üreginél és a CD-nél 

3; a C, D, XXLCD, XXLTP, TPCD esetében 4, míg az XXL-nél 5 volt.  

A 9. táblázat mutatja, hogy az üregi nyúlban a privát allélok jelenléte magasabb, mint a 

házinyúl fajtákban és azok hibridjeiben, ezt a beltenyésztettség okozza. 
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18.  ábra: Főkoordináta analízis (PCoA) eredménye az általunk vizsgált két mintaszetten (GenAlex Peakall & Smouse 2012) 
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8. Táblázat: N=vizsgált minták száma;Na=talált allélek száma;Ne=effektív allélok száma; Overall=Populációban lévő átlagos allél szám 

 

 

9. Táblázat: Privát allélok összefoglalása populációnként (GenAlex Peakall & Smouse 2012)

Locus

Na Ne Na Ne Na Ne Na Ne Na Ne Na Ne Na Ne Na Ne

9_376 - 1 4 3,84 3 2,26 3 2,10 2 1,51 3 1,88 3 2,88 2 1,80 3 2,57

17_753 - 1 4 2,42 5 2,17 5 4,32 6 3,37 5 2,77 6 4,72 3 2,80 5 3,74

8_521 - 1 3 2,27 2 1,82 4 2,56 6 2,44 3 1,52 5 2,82 6 3,03 5 3,27

15_859 - 1 4 2,40 4 2,55 4 1,96 4 3,17 4 3,03 5 3,39 4 3,43 4 3,16

15_416 - 1 3 2,17 6 3,75 5 2,54 5 3,69 5 3,10 4 3,06 5 4,17 5 3,65

17_341 - 1 4 3,31 3 1,20 3 1,91 3 2,35 2 1,88 4 2,42 3 2,27 4 2,22

1_836 - 1 3 2,17 3 1,73 3 2,10 4 2,92 2 1,99 4 3,27 3 2,74 2 1,99

14_467 - 1 3 2,88 3 2,90 3 2,08 4 1,49 3 2,97 3 2,67 3 2,13 3 2,46

3_719 - 1 3 2,07 3 1,80 3 2,12 4 2,73 3 2,13 3 2,46 4 2,55 3 2,64

14_158 - 1 3 1,95 4 2,63 6 3,30 5 2,09 4 1,96 4 2,55 4 2,42 5 4,17

9_831 - 1 2 1,18 3 2,42 5 1,91 5 3,08 4 3,39 4 3,03 3 2,57 4 1,70

7_319 - 1 2 1,18 3 1,40 4 3,07 5 2,46 3 2,27 3 2,64 4 3,16 5 4,50

3_946 - 1 3 2,80 4 2,53 5 3,82 6 3,38 4 2,53 5 2,77 5 2,97 5 3,13

4_730 - 1 2 1,38 5 2,88 5 3,82 4 2,80 3 1,52 4 2,38 4 3,03 5 3,39

14_276 - 1 2 1,09 4 1,94 5 3,59 5 2,97 4 2,38 4 3,51 5 2,77 4 3,13

1_150 - 1 3 2,13 3 2,07 5 2,51 5 2,78 3 2,57 5 2,85 3 2,18 3 2,13

Overall 3 2,20 4 2,25 4 2,73 5 2,70 3 2,37 4 2,96 4 2,75 4 2,99

üregi(n=12) C(n=44) D(n=28) CD hibrid(n=12)XXL(n=65) TPCD hibid(n=12)XXLTP hibrid(n=12)XXLCD hibrid(n=12)

Summary of Private Alleles by Population

Pop Locus Allele Freq

C 7_319 - 1 101 0,011

C 1_150 - 1 417 0,023

D 8_521 - 1 264 0,036

D 14_158 - 1 329 0,018

D 9_831 - 1 387 0,018

uregi 9_376 - 1 154 0,250

uregi 9_376 - 1 158 0,208

uregi 15_416 - 1 257 0,167

XXL 8_521 - 1 274 0,008

XXL 9_831 - 1 407 0,008

XXLCD 1_836 - 1 424 0,083
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A célkitűzéseinknek eleget téve sikerült a genomszekvenálásból származó adatokból 

bioinformatikai módszerekkel feldolgozni és tervezni olyan markereket, amelyek polimorfak, 

multiplex környezetben alkalmazhatóak, ezáltal a velük való vizsgálatok költséghatékonyabbá 

tehetők, így lehetőségünk van vele a populációk genetikai diverzitását vizsgálni. Az Orycun 

Tetra Multiplex_I-nek köszönhetően lehetőségünk van a különböző fajták és fajtahibridek 

mikroszatellit marker alapú elkülönítésére, illetve populációgenetikai vizsgálatára, úgymint 

rokonságvizsgálatra fajtákon belül és genetikai távolság becslésére. Továbbiakban szükség lesz 

egy ivarhatározó marker beillesztésére a multiplexbe, ami lehetőséget nyújt a fiatal egyedek 

nemének meghatározására is. 
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  ÖSSZEFOGLALÁS 
 

A tenyésztők legfőbb feladata az, hogy minél nagyobb genetikai értékű állományokat 

hozzanak létre és ezt hosszú távon fent tudják tartani. Abban az esetben, ha az előzőekben 

említett feltételek nem teljesülnek, akkor beltenyésztettség alakulhat ki, vagyis a nemkívánatos 

géneket homozigóta formában fixálhatjuk a populációban (Szabó 2004). Az ilyen 

információkhoz a származás ismeretében, pedigré analízissel vagy genetikai markerek 

segítségével végzett vizsgálatok során jutunk (Gyovai 2011). 

Genetikai vizsgálataink alapján elmondható, hogy a húshibrid vonalak erős beltenyésztettség 

alatt állnak. Előzőekben már kidolgozására került egy mikroszatellit markerszett, mely 

mikroszatellitek irodalmi markerekből kerültek kigyűjtésre (Alves et al. 2015, Sternstein et al. 

2015), azonban ezeket a mikroszatelliteket három multiplexben sikerült csak összesíteni, 

valamint dinukleotid ismétlődést mutattak, így kevésbé voltak informatívak és gazdaságilag 

hasznosak. Ezért úgy döntöttünk, hogy olyan markereket alkalmazunk, melyek tetranukleotid 

ismétlődést mutatnak, 100-500 bázis pár hosszúság között helyezkednek el, polimorfak és egy 

multiplexbe összeállíthatóak. A tetranukleotidok így sokkal költséghatékonyabbak, illetve az 

egyedazonosítás szempontjából is jobbnak bizonyultak, mint a dinukleotidok. 

Az általunk kiválogatott és optimalizált 16 tetranukleoitd STR segítségével történt a 

különböző fajtájú minták genotipizálása, ami lehetőséget nyújt többek között tenyésztési 

vizsgálatokhoz, illetve populációk diverzitásának vizsgálatára is.  

Összesen 197 mintát vizsgáltam meg az általunk tervezett és optimalizált 16 

mikroszatellitből álló markerszettel. Első körben egy 96 egyedből álló mintaszettel dolgoztam 

melyben, négy fajtát és azok hibridjeit vizsgáltam meg, majd ezt követően különböző 

populációgenetikai programmal végzett vizsgáltok alapján azt az eredményt kaptam, hogy 

sikerült olyan tetranukleotid STR markerszettet létrehozni, ami képes különválasztani az üregi 

nyulakat a házinyúl fajtáktól és azok hibridjeitől, illetve meg becsültem a genetikai távolságukat 

és a rokonsági kapcsolatukat is. Ezek alapján végeztem el a tenyésztésben fontos nőstények, az 

XXL, C és D fajtájú nyulak vizsgálatát is. Az eredmények azt mutatták, hogy a markerek külön 

választották a különböző csoportokat egymástól, illetve a rokonsági viszonyokat és a genetikai 

diverzitást megvizsgálva tanácsot adtunk a nyúltelepnek a további tenyésztésekhez, csökkentve 

a beltenyésztettséget az adott populációkban.  
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Az eredmények azt bizonyítják, hogy az általunk fejlesztett tetranukleotid STR markerek 

alkalmasak a vonalakon belüli genetikai távolságok felmérésére. Továbbiakban szükség lesz 

egy ivarhatározó marker beillesztésére a multiplexbe, ami lehetőséget nyújt a fiatal egyedek 

nemének meghatározására is. 
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és Állattudományi Doktori Iskola doktorandusz hallgatóinak az elméleti és gyakorlati 

tanácsokért, útmutatásokért és támogatásáért.  

Továbbá szeretnék köszönetet mondani az S&K-LAP Nyúltenyésztő Kft. –nek, illetve Dr. 

Német Zoltán Lászlónak és Mohaupt Mónikának a mintákért, amik alapjául szolgáltak a 

diplomadolgozatomban elvégzett kísérleteknek. Munkám anyagi fedezetét a 2017-1.3.1-VKE-

2017-00026 pályázat biztosította. 
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 MELLÉKLETEK 
 

 

1. Melléklet: A működő 16 tetranuleotid STR marker allélméretei és fluoreszcens jelöléseik 
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2. Melléklet: Referencia szetthez használt minták adatait tartalmazó táblázat 
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3. Melléklet: Tenyésztésben használt C; D; XXL fajtájú nőstény nyulak adatait tartalmazó táblázat 
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POPULÁCIÓGENETIKAI VIZSGÁLATOKHOZ 

 

Development of a tetranucleotide STR marker set for population genetics studies in domestic 
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TDK dolgozatomban a Házinyúl tetranukleotid STR fejlesztésével foglalkoztam 

populációgenetikai vizsgálatokhoz. Előzőekben már kidolgozására került egy molekuláris 

marker szett, melyek irodalmi adatokból lettek kigyűjtve (Alves et al. 2015, Sternstein et al. 

2015), azonban ezeket a mikroszatelliteket három plexben sikerült csak összesíteni, valamint 

dinukleotid ismétlődést mutattak, így kevésbé voltak informatívak és gazdaságilag hasznosak. 

Ezért úgy döntöttünk, hogy olyan markereket alkalmazunk, melyek tetranukleotid ismétlődést 

mutatnak, 100-500 bázis pár hosszúság között helyezkednek el, polimorfak és egy plexbe 

összeállíthatóak. A tetranukleotid markerek így sokkal költséghatékonyabbak lehetnek, illetve 

az egyedazonosítás szempontjából is jobbnak bizonyulhatnak, mint a dinukleotidok. 

Célunk az volt, hogy a genomszekvenálásból származó adatokat bioinformatikai módszerek 

segítségével feldolgozzuk, ezt követően primereket tervezzünk, hogy a populációk diverzitását 

faj specifikus plexek segítségével továbbiakban vizsgálhassuk. Így lehetőségünk nyílik a 

különböző fajták és fajtahibridek mikroszatellit marker alapú elkülönítésére, illetve 

populációgenetikai vizsgálatokra, úgymint rokonságvizsgálatra fajtákon belül és genetikai 

távolság becslésére. 

Összesen 197 mintát vizsgáltam meg az általunk tervezett és optimalizált 16 mikroszatelitből 

álló markerszettel. Első körben egy 96 egyedből álló mintaszettel dolgoztam melyben, négy 

fajtát és azok hibridjeit vizsgáltam meg, majd ezt követően különböző populációgenetikai 

programmal végzett vizsgáltok alapján azt az eredményt kaptam, hogy sikerült olyan 

tetranukleotid STR markerszettet létrehozni, ami képes különválasztani az üregi nyulakat a 

házinyúl fajtáktól és azok hibridjeitől, illetve meg becsültem a genetikai távolságukat és a 

rokonsági kapcsolatukat is. Ezek alapján végeztem el a tenyésztésben fontos nőstények, az 

XXL, C és D fajtájú nyulak vizsgálatát is. Az eredmények azt mutatták, hogy a markerek külön 

választották a különböző csoportokat egymástól, illetve a rokonsági viszonyokat és a genetikai 

diverzitást megvizsgálva tanácsot adtunk a nyúltelepnek a további tenyésztésekhez, csökkentve 

a beltenyésztettséget az adott populációkban.  

Az eredmények azt bizonyítják, hogy az általunk fejlesztett tetranukleotid STR markerek 

alkalmasak a vonalakon belüli genetikai távolságok felmérésére. Továbbiakban szükség lesz 

egy ivarhatározó marker beillesztésére a multiplexbe, ami lehetőséget nyújt a fiatal egyedek 

nemének meghatározására is. 

 


