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ÖSSZEFOGLALÁS

A mezei nyúl (Lepus europaeus) az egyik legelterjedtebb emlős Európában. Genetikai szerkezetének változását nemcsak az utolsó jégkor -

szak befolyásolta, hanem például az emberi tevékenységek (vadászat, mezőgazdasági tevékenység), bizonyos területek izolációja vagy a táp -

lálékért való versengés is. Különböző tanulmányok számolnak be arról, hogy a mezei nyúl populációk különböző genetikai variációkkal

ren delkeznek Európa-szerte, azonban ezen fajok evolúcióját és filogenetikáját még mindig alig ismerjük. 

Munkánk céljául a mezei nyúl genetikai változatosságának megismerését tűztük ki. A filogenetikai elemzésekhez (távolságértékek meg -

határozása, Network analízis) az NCBI adatbázisból összegyűjtött mitokondriális DNS D-loop régió és citokróm b (cyt b) gén egy szakaszá-

nak szekvenciáját használtuk. Az eredményeink azt mutatják, hogy az olaszországi szekvenciák elkülönülnek a többitől. A genetikai analízis

alátámasztotta a korábbi eredményeket, miszerint két nagyobb filogenetikai klád különíthető el: az egyikhez Görögország, a szigetek kivételével,

valamint Bulgária, Olaszország, és Közép-Európa, a másikhoz pedig Kelet-Macedónia, Trákia görög prefektúrái, a keleti égei-tengeri szigetek,

valamint Ciprus és Izrael északi területei tartoznak. 
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SUMMARY

Brown hare (Lepus europaeus) is one of the most wide spread mammal in Europe. Its genetic structure is affected not only by last glacial,

even by human activities (hunting, agricultural activities), isolation of such areas or competing for food resources. According to literature datas

brown hare populations has different genetic variants in Europe, however its evolution, phylogenetics has not studied well.

The main goal of this work was to know genetic structure of some brown hare. Mitochondrial DNA analysis was performed in two regions

(D-loop, 513 bp and cytochrome-b, 1183 bp). Genetic distance values and Network analysis were calculated. NCBI Genbank was used for

further sequences. Our results showed that Italian samples differed from the Genbank samples. We found two main clades: 1: Greece without

islands; Bulgaria, Italy and Central-Europe; 2: East-Macedonia,Greece with islands, Cyprus and North Israel.

Keywords: brownhare, origin, phylogenetics

BEVEZETÉS

A mezei nyúl (Lepus europaeus) az emlősök (Mam-
ma lia) osztályába, a nyúlalakúak (Lagomorpha) rend-
jé be, ezen belül pedig a nyúlfélék (Leporidae) csa lád-
jába tartozó faj. Szinte az egész világon elterjedt.
Észak-, Közép- és Nyugat-Európában, valamint Kis-
Ázsiában őshonos, azonban más országokba is be te le -
pítették (Argentína, Ausztrália, Barbados, Brazília,
Ka nada, Chile, Falkland-szigetek, Új-Zéland és az
Egye sült Államok) (Flux és Angermann, 1990).

Különböző tanulmányok számolnak be arról, hogy
a mezei nyúl populációk különböző genetikai variá-
ciók kal rendelkeznek Európa-szerte (Suchentrunk et
al., 2001), azonban ezen fajok evolúcióját, filoge ne ti -
káját és populációgenetikáját még mindig alig ismer-
jük, és néhány faj esetében a taxonómiai különbségek
sem tisztázottak.

A nyúlfélék családja Ázsiában differenciálódott,
Európába a korai miocén ideje alatt (20 millió évvel
ez előtt) zajló nagy vándorlás során kerültek (Lopez-
Martinez, 1998). Európa más állataihoz és növényei-
hez hasonlóan, a mezei nyúlra is hatással voltak a
pleisz tocén alatt lezajló jégkorszakok (Hewitt, 1999),
amelyek a populációk méretének csökkenését, azok
izolálódását, a genomiális különbségek felhalmo zó -
dását és a más populációkkal való adaptálódást ered-
mé nyezték (Frölich et al.,  2007). A jégkorszakokat

sok, gyakran rövid életű felmelegedés szakította meg
(Adams et al., 1999). Az északi féltekén a jégkorszak
in dukálta számos sarkvidéki faj déli irányba történő
vándorlását, míg a mérsékelt égövi fajok kénytelenek
voltak délebbre vonulni, ahol úgynevezett refugiákban
éltek, és ahonnan a kevésbé hideg időszakok során el-
terjedtek. A legfőbb ilyen területek az Ibériai-félszi get,
Olaszország és a Balkán (Albánia, Görögországtól Kis-
Ázsiáig) vidéke voltak (Taberlet et al., 1998). A sark -
vidéki fajok jól alkalmazkodtak a hideg körül  mé nyek-
 hez, ezért tudták fenntartani a nagy elterjedési te rü -
 letüket a jégkorszakok alatt – Európára ekkor jel -
lemző – sztyeppeken és tund rákon. Sok fajnál az éghaj -
lat hidegebbé válása azonban a populáció növekedését,
míg a felmelegedés a populáció csökkenését eredmé -
nyezte (Hewitt, 2001). Ennek következtében egyes te -
rü leteket az éghajlat változásától függően hol a sark -
 vidéki, hol a mérsékelt égövi fajok foglalták el, ame-
 lyek megteremtették a feltételeket a fajok át fe dé séhez,
versengéséhez, és esetleges hibridizációjukhoz. Az
Ibériai-félsziget egyike lehetett azoknak a te rü le teknek,
ahol ez a fajta kölcsönhatás megtörtént (Pérez-Suárez
et al., 1994).

Ebben az időszakban az Adriai-tenger szintje mint-
egy 120–135m-el alacsonyabb volt, mint napjainkban
(Clark és Mix, 2002), az északi részénél a Balkán és
Olaszország összeköttetésben állt, ami megteremtette a
feltételeket a génáramláshoz a populációk közti keve -
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re déshez. Létrejött egy földhíd az Égei- és Fekete-ten ger
között, amely Kis-Ázsiát Európával kötötte össze
(Aksu et al., 1999), ezáltal a keleti refugiumok jobban
meg közelíthetővé váltak a mezei nyúl számára. Ezeket
a régiókat tekinthetjük az „állatgeográfiai” ke resz te ző -
dések helyszíneként, ahol a pleisztocén során rendkívül
sok emlős húzódott meg (Cheylan, 1991). Az éghajlat
melegedésével, és az európai tundranövényzet egy -
idejű változásával az élőhely kedvezőbbé vált, a mezei
nyulak elkezdtek újraterjeszkedni Európa középső te -
rü leteire a keleti és délkeleti sztyeppék felől (va la mint
lehetséges, hogy Dél-Olaszországból és Délnyugat-Eu-
ró pából) (Corbet 1986). A Közép-Európába történő
ván dorlásuk során a genetikai variabilitásukat elveszt -
hették, ennek következtében folytatódott a terjeszkedő
és letelepedő populációk tényleges számának csök ke -
né se (Hoffmann és Parsons, 1997).

Kasapidis et al. (2005) genetikai analízisek segít-
sé gével két különböző filogenetikai kládot különített
el: klád A és klád B. A klád B-hez a következő te rü le -
tekhez tartozó mezei nyulakat sorolták: Görögország,
a szigetek kivételével (Lefkada, Naxos, Kréta és Kythi -
ra), valamint Bulgária, Olaszország, és Közép-Európa
(azaz Németország, Ausztria, Magyarország, Szerbia,
románia), a klád A-hoz pedig: Kelet-Macedónia és
Trá kia görög prefektúrái, a keleti égei-tengeri szigetek:
Leszbosz, Chios, Samos, rodosz, valamint Ciprus és Iz -
rael északi területei. A kládok különválása nagyjából 2–5
jégkorszakkal ezelőtt történt. Bár a két klád föld rajzilag
elkülönült mégis átfednek (Kasapidis et al., 2005).

A mezei nyúl filogeográfiai tanulmányozásához
meg kell vizsgálni az ember általi áttelepítéseket, ame-
lyek lehet, hogy torzították a biogeográfiai történéseket
(Pierpaoli et al., 1999). Erre az egyik példa a tenyészett
nyu lak Görögországba való behozatala lehet, amely első -
sorban Olaszországból, a volt Jugoszláviából és Bul-
gá riából történt (Mamuris et al., 2001). Számos más
te rületre azonban, mint például az égei-tengeri szige -
tek től (például Chios, Samos, Leszbosz) az anatóliai-
parton át a Jón-szigetekig (például Lefkada) a mezei
nyúl természetes bevándorlási útvonalon keresztül ju-
tott, tehát a különböző szigeteken teljesen különböző,
vagy „kevert” mtDNS génállományú mezei nyulak ta -
lál hatóak (Andel és Shackleton, 1982).

Az Európában széles-körben elterjedt áttelepítések
hatására a helyi fajok génállománya egyre inkább kezd
kicserélődni a betelepített fajokéra és a genetikai varia -
bilitás csökkenését okozza (Pierpaoli et al., 1999). A

ge netikai sokféleség megőrzése azonban az egyik leg-
fon tosabb feladat, mivel ezek a kiindulópontjai a popu -
lációkon belüli evolúciós változások tanul mányozásához.

Munkánk céljául a mezei nyúl genetikai változa -
tos ságának megismerését tűztük ki. Ehhez elsősorban
európai területekről származó mezei nyúl szekven-
ciákat használtunk az NCBI adatbázisból, illetve saját
laborvizsgálatokat is végeztünk olasz mezei nyúl, il-
letve Lepus capensis mediterraneus bevonásával. Ez
az alfaj az Arab-félszigeten elterjedt illetve Európában
Szardínia és Ciprus szigetén (Suchentrunk et al., 2001).
Azért vontuk be ezt a vizsgálatunkba, hogy jól lát ható
legyen a Lepus europaeus-tól való el kü lö nü lé se, illetve
a széleskörű földrajzi elterjedése ellenére kevés infor-
mációnk van a filogenetikai kapcsolatairól más alfajok -
hoz (Alves et al., 2003).

ANYAG ÉS MÓDSZER

A molekuláris genetikai vizsgálatokhoz 28, Olasz -
ország különböző területéről származó (Szardínia,
Tosz kána) mezei nyúl genomiális DNS-mintáit hasz -
náltuk. A PCr és szekvenálási reakciót Stamatis et al.
(2009) és Scandura et al. (2007) módszere alapján vé -
gez tük el. Az általunk kapott szekvenciákhoz a
„National Center for Biotechnology Information”
(NCBI) adatbázisban található mitokondriális DNS
(mtDNS) D-loop régió 669 illetve a citokróm b (cyt b)
régió 199 szekvenciájának 512 bp illetve 1193 bp hosz-
szú szakaszát használva végeztük el statisztikai érté ke -
lé sünket.  

A szekvenciák illesztése Clustal Omega program
se gítségével történt. A filogenetikai paraméterek, a
hap lotípusok számának megállapításához DnaSP 5.00
(Librado és rozas 2009), a távolságértékek meg hatá ro -
zásához MEGA 6.0 (Tamura et al., 2013) programcso-
magot használtunk. Az egyes haplocsoportokhoz
tartozó haplotípusok leszármazási viszonyainak gra fi -
kus ábrázolását Network 4.6.0.0. (Bandelt et al., 1999)
programcsomag segítségével végeztük.

EREDMÉNYEK

Távolságértékek

A populációk közötti átlagos genetikai távolság -
adatokat MEGA 5.0 program segítségével számoltuk
ki. Az eredmények az 1–2. táblázatban láthatóak.
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1. táblázat

Genetikai távolság értékek a cytb régió alapján

Table 1: Genetic distance values in cytb gene sequences

Northern-Europe(1), Eastern-Europe(2), Central-Europe(3), Western-Europe(4), South-East Europe(5), Middle East(6)

 Észak-
Európa(1) 

Kelet- 
Európa(2) 

Közép-
Európa(3) 

Nyugat-
Európa(4) 

Délkelet-
Európa(5) 

Közel- 
Kelet(6) 

Észak-Európa(1) 0      

Kelet-Európa(2) 0,027 0     

Közép-Európa(3) 0,022 0,042 0    
Nyugat-Európa(4) 0,010 0,015 0,030 0   
Délkelet-Európa(5) 0,017 0,031 0,025 0,018 0  
Közel-Kelet(6) 0,020 0,016 0,035 0,010 0,025 0 
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A cyt b régió alapján a legkisebb genetikai távol-
ság az észak-európai és nyugat-európai, valamint a
közel-keleti és nyugat-európai szekvenciák között
(0,01) figyelhető meg; míg a legnagyobb a közép- és
kelet-európai minták között (0,042). 

A D-loop régió alapján a legkisebb genetikai távol-
ságot az észak-és közép-európai szekvenciák között
(0,023) detektáltuk, a legnagyobbat pedig a a közel-
keleti és ausztráliai minták között (0,125). A kapott ér -
ték alacsony a nyugat- és közép-európai minták között is.

A cyt b haplotípusok Network analízise

A haplotípusok kapcsolatának median-joining há ló -
zattal való vizsgálata során (1. ábra – a színes ábra
elérhető a szerzőknél) megállapítottuk, hogy az össze-
sen 199 szekvencia 40 haplotípusba (H) tartozik. A
H39-es haplotípust teljesen, a H40 haplotípust részben
Lepus capensis mediterraneus minták alkotják, ame-
lyek Olaszországból, Szardíniáról származ nak. Az áb -
rán jól látszik, hogy ezek a minták el kü lönülnek a többi
más országból származó Lepus euro paeus szekvenciá -
tól, a differencia 13 bp. Egyedül a Lengyelország te -
rü letéről származó mezei nyúlban előforduló H37-es
haplotípus különül el az összes többi haplocsoporttól.
A lengyel, izraeli valamint török állo mányoknál is
magas genetikai variabilitást találtunk. A haplotípusok
egy része kizárólag a lengyel (13-ból 10), valamint a
görög (11-ből 8) mintákban található meg. Ezen hap-
lotípusok legtöbbje közeli rokon, mindössze egy mutá-
cióban térnek el egymástól. Számos görög, lengyel és
izraeli mintánál megfigyelhetjük, hogy az adott hap-
lotípusba mindössze egyetlen minta tartozik (például
H2, H29, H30), míg a 3 leggyakoribb haplo típus az
egyedek 46,7%-ában megtalálható.  

A D-loop haplotípusok Network analízise

A haplotípusok kapcsolatának median-joining háló -
zat tal való vizsgálata során (2. ábra – a színes ábra
elérhető a szerzőknél) megállapítottuk, hogy a 669
szekvencia 259 haplotípusba tartozik. Az áb rán jól lát -
ható, hogy a legtöbb minta (178) egy haplo típusba sorol-
ható (H91). Ebbe a haplotípusba tartozik töb bek között
számos közép-európai, lengyel és olasz szek vencia.

Ezen haplotípus körül egy csillagszerű struk túra figyel -
hető meg, a haplotípusok közti különbség mindössze
1 mutáció. Az olasz és a közép-európai min ták gyakran
ugyanazt a haplotípust alkotják. A szlo vák szekvenciák
jól elkülönült csoportot alkotnak, míg az ausztrál szek -
ven ciák ezekkel, illetve a közép-európai akkal mutatják
a legközelebbi rokonságot. 

A Kelet-Közép Európából származó minták számos
haplotípusba tartoznak; a trákiai mintákhoz hasonlóan
magas a genetikai variabilitásuk, sok esetben egy haplo -
típust egyetlen szekvencia határoz meg. 

A macedóniai szekvenciák (2. ábra: fekete) a kelet-
európaiakkal (2. ábra: közép kék) állnak közvetlen
kap csolatban, hozzájuk kapcsolódnak a kizárólag uk -
rán szekvenciák által alkotott haplotípusok. 

Az ibériai-félszigeti (2. ábra: magenta) populációk
izolált csoportot alkotnak, legközelebb az olaszországi
és lengyel (2. ábra: türkiz és zöld) szekvenciákkal állnak. 

A 3 ciprusi szekvencia (2. ábra: fehér) 3 haplotí-
pust alkot, melyek közeli rokonsága a trákiai szekven-
ciákkal (2. ábra: világoskék) megfigyelhető. 

KÖVETKEZTETÉSEK

Eredményeink szerint az Olaszország különböző
területein élő mezei nyulak magas haplotípus diverzi -
tással (0,808/0,918) rendelkeznek. A Network analízis
alapján megállapítottuk, hogy egy adott haplotípusba
Lepus capensis mediterraneus és Lepus europaeus
szek venciák is tartoznak. Ennek és a magas genetikai
sok féleségnek egyik magyarázata az lehet,  hogy ezen a
területen más Lepus fajok is jelen voltak – és vannak –,
ezáltal hibridizációs folyamatok lezajlása követ kez he -
tett be közöttük.  

Cyt b régió esetében 40, D-loop régió esetén 259
haplotípust detektáltunk, amely nagyfokú genetikai di-
ver zitásra utal. A haplotípus diverzitás a D-loop régió
alapján 0,919-nek adódott, amely jól korrelál a koráb-
ban már publikált adatokkal (0,948) (Fickel et al.,
2008).

A cyt b régió szekvenciáinak páronkénti összeha-
son lításából kiderült, hogy a genetikai és geográfiai
távolságok általánosságban nem korreláltak az egyes
területek között, ezért többek között feltételezzük a
genetikai drift és mutációk hatását.  
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2. táblázat

Genetikai távolság értékek a D-loop régió alapján

Table 2: Genetic distance values in D-loop region sequences 

Northern-Europe(1), Eastern-Europe(2), Central-Europe(3), Western-Europe(4), South-East Europe(5), South-Europe(6), Middle East(7),
Australia(8)

 Észak-
Európa(1) 

Kelet-
Európa(2) 

Közép-
Európa(3) 

Nyugat-
Európa(4) 

Délkelet-
Európa(5) 

Dél-
Európa(6) 

Közel-
Kelet(7) 

Ausztrá-
lia(8) 

Észak-Európa(1) 0        
Kelet-Európa(2) 0,052 0       
Közép-Európa(3) 0,023 0,061 0      
Nyugat-Európa(4) 0,050 0,090 0,060 0     
Délkelet-Európa(5) 0,048 0,064 0,057 0,085 0    
Dél-Európa(6) 0,042 0,079 0,056 0,083 0,076 0   
Közel-Kelet(7) 0,069 0,069 0,074 0,107 0,066 0,092 0  
Ausztrália(8) 0,060 0,100 0,071 0,052 0,102 0,092 0,125 0 
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Mindkét régió Network analízise alapján megálla -
pít ható, hogy a görög populációra rendkívül nagy ge -
ne tikai diverzitás jellemző; ennek egyik oka az, hogy a
szekvenciák Görögország különböző szigeteiről és
területeiről származtak, ahová a Lepus europaeus más-
más útvonalakon jutott. Az északi fajok genetikai di-
ver zitása alacsonyabb szintű, a jégkorszak után lezajló
alapító hatás miatt. A török és közel-keleti szekvenciák
gyakran ugyanabba a haplotípusba tartoznak, amely
egybevág a korábbi eredményekkel, hiszen ez a terület
lehetett az „állatgeográfiai” kereszteződések színhelye
a pleisztocén során. Megállapíthatjuk azonban, hogy a
haplotípusok legtöbbje közeli rokon, mindössze pár
mutációban térnek el egymástól. 

A D-loop régió szekvenciáinak elemzése során a
legalacsonyabb genetikai távolságot az észak-európai
és közép-európai minták között detektáltunk, amely
annak a következménye lehet, hogy Észak-Európába a
mezei nyulak Közép-Európából kerültek. A legnagyobb
különbség a közel-keleti és ausztrál minták között figyel -
hető meg, amely a geográfiai különbségekből adód hat. 

A D-loop régió Network analízise alapján megálla -
pí tottuk, hogy az Ibériai-félszigetről származó szek -
ven ciák elkülönült csoportot alkotnak, melynek oka
valószínűleg az ott élő más Lepus fajokkal való hibri -
di záció. Macedóniából, Trákiából, Bulgáriából és
Közép-Kelet-Európából származó szekvenciák álta lá -
nos ságban jól elkülönült csoportokat alkotnak, a leg-
na gyobb genetikai diverzitás azoban közöttük fi gyelhe-
tő meg. A görög szekvenciák egy része, és a 3 ciprusi
minta is ehhez a csoporthoz tartozik, amely egybevág
a korábban már publikált eredményekkel (Kasapidis et
al., 2005). 

Az Ausztráliába történő betelepítés – a szekvenciák
nagyfokú hasonlóság miatt – valószínűleg Közép-Eu-
ró pából történt. 

A számos haplotípus, melybe kizárólag egyetlen
szek vencia tartozik, arra enged következtetni, hogy a
betelepítések, a mesterséges génáramlás nem voltak
elég erősek ahhoz, hogy teljesen elnyomják a lokális
anyai vonalakat.

1. ábra: A 40 haplotípus összehasonlítása median-joining hálózattal, a mtDNS cyt b régiójának variábilis helyei alapján

Megjegyzés: – színkódok: zöld=Lengyelország, kék=Görögország, piros=Törökország, fehér=Anglia, narancssárga=Olaszország (Toszkána),
lila=Izrael, rózsaszín=ukrajna, fekete=Oroszország, türkiz=Németország, barna=Svédország, szürke=Ausztria, halványkék=Bulgária, kocká -
zott=Lepus capensis mediterraneus (Szardínia). – A körök mérete arányos a haplotípust alkotó minták számával, a különböző színek az egyes
haplotípusokat jelölik. A feketével jelzett számok a mutációk számát mutatják. A vonalakon található fehér körök a szoftver által becsült, de
nem mintázott köztes haplotípusokat jelölik. 

Figure 1: Median-joining network showing relationships among the 40 Lepus haplotypes based on mtDNA cytb datasets

Note: – colour-code: green=Poland, blue=Greece, red=Turkey, white=England, orange=Italy (Tuscany), purple=Israel, pink=ukraine, black=
russia, turquoise=Germany, brown=Sweden, grey=Austria, pale blue=Bulgaria, checked=Lepus capensis mediterraneus (Sardine). – Circle
sizes are proportional to the frequency of haplotypes. The number of mutations is reported along the lines connecting haplotypes. The white
circles on the lines estimated by the software represent intermediate haplotypes.
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KÖSZÖNETNYILVÁNÍTÁS

A kutatás a TÁMOP-4.2.4.A/2-11/1-2012-0001
azonosító számú Nemzeti Kiválóság Program – Hazai
hallgatói, illetve kutatói személyi támogatást biztosító

rendszer kidolgozása és működtetése konvergencia
prog ram című kiemelt projekt keretében zajlott. A pro-
jekt az Európai unió támogatásával, az Európai Szo-
ciá lis Alap társfinanszírozásával valósul meg.

2. ábra: A 259 haplotípus összehasonlítása median-joining hálózattal, a mtDNS D-loop régiójának variábilis helyei alapján

 
Megjegyzés: színkódok: Lengyelország=zöld, Kelet-Közép Európa=középkék, Szlovákia=szürke, Ausztria=barack, Közép-Európa=piros,
ukrajna=barna, Dánia=sötétzöld, Izrael=vanília, Ciprus=fehér, Trákia=világoskék, Macedónia=fekete, Bulgária=rózsaszín, Görögország=
sötétkék, Egyesült Királyság=sötétlila, Franciaország=fűzöld, Olaszország=türkiz, Ibériai-félsziget=magenta, Ausztrália=lila, Áltanuk
szekvenált=sárga, Lepus capensis mediterraneus=kockázott. – A körök mérete arányos a haplotípust alkotó minták számával, a különböző
színek az egyes haplotípusokat jelölik. A feketével jelzett számok a mutációk számát mutatják. A vonalakon található fehér körök a szoftver
által becsült, de nem mintázott köztes haplotípusokat jelölik.  

Figure 2: Median-joining network showing relationships among the 259 Lepus haplotypes based on mtDNA D-loop datasets

Note: colour-code: green=Poland, medium blue=East Central Europe, grey=Slovakia, peach= Austria, red=Central-Europe, brown=ukraine,
dark green=Denmark, vanilla=Israel, white=Cyprus, pale blue=Thrace, black=Macedonia, pink=Bulgaria, dark blue=Greece, dark purple=England,
grass= France, turquoise=Italy, magenta=Iberian Penisula, purple=Australia, yellow=Tuscany, checked=Lepus capensis mediterraneus (Sardine).
– Circle sizes are proportional to the frequency of haplotypes. The number of mutations is reported along the lines connecting haplotypes. The
white circles on the lines estimated by the software represent intermediate haplotypes.
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