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TARTALMI KIVONAT

Az észak-amerikai eredetii tlgy csipkéspoloska (Corythucha arcuata Say, 1832) az
elmult tobb mint 20 év alatt az eurdpai tdlgyesek egyik jelentds karositojava valt. Eddig
27 tolgyfajt azonositottak, mint potencialis tapnovényét, igy hazankban kézel 600 ezer
hektarnyi tolgyes szolgalhat tapndvényéll, ezaltal nagy dkologiai és 6kondmiai jelentd-
séggel bir. Az invazios fajok sikerességének megértéséhez és ezaltal hatékonyabb no-
vényvédelmi, illetve erdévédelmi stratégiak kidolgozasaban egyre szélesebb korben al-
kalmaznak genetikai modszereket.

Kutatasunk soran a tolgy csipkés poloska 18 eurdpai és kis-azsiai populaciéjabol
szarmaz6 73 egyedét vizsgaltuk meg molekularis genetikai modszerekkel. Osszesen 10
haplotipust mutattunk ki az COI 546bp hossz( génszakaszarol. Olaszorszagbdl, Svajc-
bél és Szlovéniabol 6sszesen 3 haplotipust azonositottunk, mig Térokorszagbdl 8-at.
Amig az elsé beteleplilési esemény helyszinei genetikai mintazat alapjan is elkilonithe-
t6k (Olaszorszag, Svajc és Szlovénia az egyik, Torokorszdg a mésik), addig a kettd
kézti terilet (Balkan, Kézép-Eurdpa) pontosabb feltdraséhoz tovabbi populacidkra és uj
modszerek alkalmazésara lesz szlikség.
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BEVEZETES

(Gy. Csoka et al. 2020). Megtelepedése egymastol fuggetlendl két hely-
szinen is bekdvetkezett, eldszor 2000-ben Olaszorszagban, majd 2002-
ben Torokorszagban. A kontinensen ativeld gyors terjeszkedése csak 8-
10 évvel késdbb indult meg. A tolgy csipkéspoloska Eszak-Amerikaban
6shonos, ahol Kanada déli részén, valamint az USA keleti felén
széleskorben elterjedt (Drake and Ruhoff 1965). Széles tapndvény
spektrummal rendelkezik, melyek kozil a télgy fajok (Quercus sp.) a 6
tapnovényei (Gy. Csoka et al. 2020).

A faj biologiajarol viszonylag kevés ismeretanyag all rendelkezésre, mi-
vel Gshazajaban Okologiai, valamint gazdasagi jelentésége csekély. Ez-
zel szemben Eurdpaban gyors terjeszkedésével, és szaporodéasaval ha-
mar invazios fajja valt és jelentés karokat okoz az 6shonos tolgyesekben.
Az imagok és a nimfak majustdl szeptemberig a levelek fonakan szivo-
gatnak, ami a levelek elszinezédéséhez vezet és a korai lombhullast
okoz (Gy. Csoka et al. 2020). A néstények a levél fonaki oldalan helyezik
el tojasaikat. Kifejlédéstikhdz kb. 30-45 nap szlikséges. Eurdpaban 2-4
generaciojuk lehet évente. Imagd alakban telelnek at a kéregrepedések-
ben, valamint a meglazult kéregdarabok alatt. Az ellenik valé védekezés
lehetéségeit tobb megkdzelitésben kutatjdk (F. Balacenoiu et al. 2021;
M. Kovag et al. 2020).

A genetikai modszerek hasznos informaciokkal szolgalnak az invaziés
fajok sikerességének megértésében (Kirichenko et al. 2017). Ezek a
maodszerek segitenek az invazioés fajok forraspopulacidinak, az alapité
populaciénak azonositasaban, valamint az invaziés utvonalakat feltara-
saban, és nem utolsésorban a betelepedések szdmanak meghataroza-
saban (Estoup & Guillemaud 2010; Kirichenko et al. 2017). Ezen ismere-
tek birtokaban hatékonyabb névényvédelmi stratégidkat alakithatunk ki.
Kutatasunk célja 1) a tolgy csipkéspoloska betelepedések szdmanak
meghatarozésa; 2) az ivazios Utvonalak és 3) az invaziés terileten bell
kimutathaté genetikai mintazat feltarasa mitokondrialis DNS markerekkel.
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ANYAG ES MODSZERTAN

A t0lgy csipkéspoloska egyedeit 9 eurdpai orszag (Olaszorszag, Svajc,
Szlovénia, Magyarorszag, Romania, Horvatorszag, Bulgaria, Gordgor-
szag és Torokorszag) 18 kilonbozé foldrajzi helyszinérdl gydjtottuk be. A
mintakat feldolgozasig 4 °C-on 96%-0s alkoholban téroltuk. A DNS kivo-
nast Gen Elute Mammalian Genomic DNA Miniprep Kit (Sigma-Aldrich)
segitségével gyartdi protokoll szerint hajtottuk végre. A kinyert DNS-t -
20°C-on taroltuk. A COI génszakasz felszaporitasahoz az S1718 és
A2411 primerparokat hasznaltuk (Jordal et al. 2011). A mintak
szekvenalasat a Macrogen Laboratoriumaban (Amsterdam, Hollandia)
vegezték.

A leolvasasi eredményeket Finch TV 1.4.0 programmal ellenériztik le
és a ClustalX programmal illesztettiik (Thompson et al. 1997). A geneti-
kai tavolsagot Kimura 2-paraméterrel a MEGA 5.02 szoftver segitségével
szamoltuk (Tamura et al. 2007).

EREDMENYEK ES MEGVITATAS

A t6lgy csipkés poloska 73 egyedének mitokondrialis COIl génjének
946bp hosszu szakaszarol 6sszesen 10 haplotipust mutattunk ki. A vari-
abilis poziciok szama 11 (2,02%), ahol az egyes haplotipusok 1-5
pontmutécioban tértek el egymastél. A leggyakoribb haplotipus a HT2
(49,3%), HT1 (13,7%), és a HT6 (13,7%) volt. A HT6-ot csak Gorogor-
szaghol és Bulgariabdl sikertlt kimutatnunk. A HT8-as unikalis az olasz,
svajci, valamint a magyar populéciokra. A legtobb haplotipust Torokor-
szagbdl kertlt el6i (ezek kozil a HT3-5, HT9-10 szingletonok). Olaszor-
szagbol, Svajcbol és Szlovéniabol 6sszesen harom haplotipust mutat-
tunk ki, mig Tordkorszagbol nyolcat. Amig az elsé betelepllési esemény
helyszinei genetikai mintazat alapjan is jol elkilonithet6k (Olaszorszag,
Svajc és Szlovénia az egyik, Torokorszag a masik), addig a ketté kozti
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terilet (Balkan, K6zép-Eurdpa) pontosabb feltarasahoz tovabbi popula-
ciokra és Uj modszerekre lesz szlkségunk.

Lakatos és munkatarsai (2022) a platan csipkéspoloska esetén hasonl6
hosszisagu DNS szakaszokat vizsgalva joval magasabb egyedszam
mellett is csupan két haplotipust mutatott ki Eurdpabdl. A tolgycsipkés
poloska esetén kimutatott haplotipus szam jelent6ségét néveli, hogy a
két csipkéspoloska faj kilonboz6 idéléptéki invazios hattérrel rendelke-
zik. Mig a platan csipkéspoloskanak megkozelitéleg 60 év allt rendelke-
zésre, addig a tolgy csipkéspoloska alig tobb mint 20 éve van jelen Eu-
ropaban.

OSSZEFOGLALAS

Kutatasaink soran a t6lgy csipkés poloska 73 egyedének COI génjének
vizsgalata sorén 10 haplotipust mutattatunk ki a faj invazids tertletérél.
Magas a haplotipusok szdma Torokorszagban, kdzepesen magas Ko-
zép-Eurdpaban. A kolonizaciés utvonalak és genetikai mintazat nem fed
at telies mértékben. A t6lgy csipkéspoloska joval magasabb genetikai
valtozatossagot mutat az invazios teruleten, mint kozeli rokona, a platan
csipkéspoloska. A tovabbiakban tervezett munka: mintavételezés a ter-
mészetes elterjedési terlletrdl, a minta elemszam és mintaveételi helyek
novelése Eurdpabdl, valamint tovabbi modszerek kiprobalasa (NGS).

KOSZONETNYILVANITAS

A minték gydjtéséért koszonetet szeretnénk mondani Balogh Csabé-
nak, Maarten De Groot-nak és Serap Mutun-nak.
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