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TARTALMI KIVONAT 

Az észak-amerikai eredetű tölgy csipkéspoloska (Corythucha arcuata Say, 1832) az 
elmúlt több mint 20 év alatt az európai tölgyesek egyik jelentős károsítójává vált. Eddig 
27 tölgyfajt azonosítottak, mint potenciális tápnövényét, így hazánkban közel 600 ezer 
hektárnyi tölgyes szolgálhat tápnövényéül, ezáltal nagy ökológiai és ökonómiai jelentő-
séggel bír. Az inváziós fajok sikerességének megértéséhez és ezáltal hatékonyabb nö-
vényvédelmi, illetve erdővédelmi stratégiák kidolgozásában egyre szélesebb körben al-
kalmaznak genetikai módszereket. 

Kutatásunk során a tölgy csipkés poloska 18 európai és kis-ázsiai populációjából 
származó 73 egyedét vizsgáltuk meg molekuláris genetikai módszerekkel. Összesen 10 
haplotípust mutattunk ki az COI 546bp hosszú génszakaszáról. Olaszországból, Svájc-
ból és Szlovéniából összesen 3 haplotípust azonosítottunk, míg Törökországból 8-at. 
Amíg az első betelepülési esemény helyszínei genetikai mintázat alapján is elkülöníthe-
tők (Olaszország, Svájc és Szlovénia az egyik, Törökország a másik), addig a kettő 
közti terület (Balkán, Közép-Európa) pontosabb feltárásához további populációkra és új 
módszerek alkalmazására lesz szükség. 

KULCSSZAVAK: tölgy csipkéspoloska, inváziós faj, tölgyek, populáció genetika 

  



 
 

 
Lakitelek  146 

BEVEZETÉS 

A tölgy csipkéspoloska európai inváziójának története jól dokumentált 
(Gy. Csóka et al. 2020). Megtelepedése egymástól függetlenül két hely-
színen is bekövetkezett, először 2000-ben Olaszországban, majd 2002-
ben Törökországban. A kontinensen átívelő gyors terjeszkedése csak 8-
10 évvel később indult meg. A tölgy csipkéspoloska Észak-Amerikában 
őshonos, ahol Kanada déli részén, valamint az USA keleti felén 
széleskörben elterjedt (Drake and Ruhoff 1965). Széles tápnövény 
spektrummal rendelkezik, melyek közül a tölgy fajok (Quercus sp.) a fő 
tápnövényei (Gy. Csóka et al. 2020). 

A faj biológiájáról viszonylag kevés ismeretanyag áll rendelkezésre, mi-
vel őshazájában ökológiai, valamint gazdasági jelentősége csekély. Ez-
zel szemben Európában gyors terjeszkedésével, és szaporodásával ha-
mar inváziós fajjá vált és jelentős károkat okoz az őshonos tölgyesekben. 
Az imágók és a nimfák májustól szeptemberig a levelek fonákán szívo-
gatnak, ami a levelek elszíneződéséhez vezet és a korai lombhullást 
okoz (Gy. Csóka et al. 2020). A nőstények a levél fonáki oldalán helyezik 
el tojásaikat. Kifejlődésükhöz kb. 30-45 nap szükséges. Európában 2-4 
generációjuk lehet évente. Imágó alakban telelnek át a kéregrepedések-
ben, valamint a meglazult kéregdarabok alatt. Az ellenük való védekezés 
lehetőségeit több megközelítésben kutatják (F. Bălăcenoiu et al. 2021; 
M. Kovač et al. 2020).  

A genetikai módszerek hasznos információkkal szolgálnak az inváziós 
fajok sikerességének megértésében (Kirichenko et al. 2017). Ezek a 
módszerek segítenek az inváziós fajok forráspopulációinak, az alapító 
populációnak azonosításában, valamint az inváziós útvonalakat feltárá-
sában, és nem utolsósorban a betelepedések számának meghatározá-
sában (Estoup & Guillemaud 2010; Kirichenko et al. 2017). Ezen ismere-
tek birtokában hatékonyabb növényvédelmi stratégiákat alakíthatunk ki. 
Kutatásunk célja 1) a tölgy csipkéspoloska betelepedések számának 
meghatározása; 2) az iváziós útvonalak és 3) az inváziós területen belül 
kimutatható genetikai mintázat feltárása mitokondriális DNS markerekkel. 
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ANYAG ÉS MÓDSZERTAN 

A tölgy csipkéspoloska egyedeit 9 európai ország (Olaszország, Svájc, 
Szlovénia, Magyarország, Románia, Horvátország, Bulgária, Görögor-
szág és Törökország) 18 különböző földrajzi helyszínéről gyűjtöttük be. A 
mintákat feldolgozásig 4 ºC-on 96%-os alkoholban tároltuk. A DNS kivo-
nást Gen Elute Mammalian Genomic DNA Miniprep Kit (Sigma-Aldrich) 
segítségével gyártói protokoll szerint hajtottuk végre. A kinyert DNS-t -
20°C-on tároltuk. A COI génszakasz felszaporításához az S1718  és 
A2411 primerpárokat használtuk (Jordal et al. 2011). A minták 
szekvenálását a Macrogen Laboratóriumában (Amsterdam, Hollandia) 
végezték.  

A leolvasási eredményeket Finch TV 1.4.0 programmal ellenőriztük le 
és a ClustalX programmal illesztettük (Thompson et al. 1997). A geneti-
kai távolságot Kimura 2-paraméterrel a MEGA 5.02 szoftver segítségével 
számoltuk (Tamura et al. 2007).  

EREDMÉNYEK ÉS MEGVITATÁS 

A tölgy csipkés poloska 73 egyedének mitokondriális COI génjének 
546bp hosszú szakaszáról összesen 10 haplotípust mutattunk ki. A vari-
ábilis pozíciók száma 11 (2,02%), ahol az egyes haplotípusok 1-5 
pontmutációban tértek el egymástól. A leggyakoribb haplotípus a HT2 
(49,3%), HT1 (13,7%), és a HT6 (13,7%) volt. A HT6-ot csak Görögor-
szágból és Bulgáriából sikerült kimutatnunk. A HT8-as unikális az olasz, 
svájci, valamint a magyar populációkra. A legtöbb haplotípust Törökor-
szágból került elői (ezek közül a HT3-5, HT9-10 szingletonok). Olaszor-
szágból, Svájcból és Szlovéniából összesen három haplotípust mutat-
tunk ki, míg Törökországból nyolcat. Amíg az első betelepülési esemény 
helyszínei genetikai mintázat alapján is jól elkülöníthetők (Olaszország, 
Svájc és Szlovénia az egyik, Törökország a másik), addig a kettő közti 
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terület (Balkán, Közép-Európa) pontosabb feltárásához további populá-
ciókra és új módszerekre lesz szükségünk.  

Lakatos és munkatársai (2022) a platán csipkéspoloska esetén hasonló 
hosszúságú DNS szakaszokat vizsgálva jóval magasabb egyedszám 
mellett is csupán két haplotípust mutatott ki Európából. A tölgycsipkés 
poloska esetén kimutatott haplotípus szám jelentőségét növeli, hogy a 
két csipkéspoloska faj különböző időléptékű inváziós háttérrel rendelke-
zik. Míg a platán csipkéspoloskának megközelítőleg 60 év állt rendelke-
zésre, addig a tölgy csipkéspoloska alig több mint 20 éve van jelen Eu-
rópában. 

ÖSSZEFOGLALÁS 

Kutatásaink során a tölgy csipkés poloska 73 egyedének COI génjének 
vizsgálata során 10 haplotípust mutattatunk ki a faj inváziós területéről. 
Magas a haplotípusok száma Törökországban, közepesen magas Kö-
zép-Európában. A kolonizációs útvonalak és genetikai mintázat nem fed 
át teljes mértékben. A tölgy csipkéspoloska jóval magasabb genetikai 
változatosságot mutat az inváziós területen, mint közeli rokona, a platán 
csipkéspoloska. A továbbiakban tervezett munka: mintavételezés a ter-
mészetes elterjedési területről, a minta elemszám és mintavételi helyek 
növelése Európából, valamint további módszerek kipróbálása (NGS). 

KÖSZÖNETNYILVÁNÍTÁS 

A minták gyűjtéséért köszönetet szeretnénk mondani Balogh Csabá-
nak, Maarten De Groot-nak és Serap Mutun-nak. 
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