
Bevezetés 

 

A Mecsek földalatti vizeinek egyik benn-

szülött gerinctelen faja a magyar vakcsiga 

(Bythiospeum hungaricum (Soós 1927)) (1. 

ábra). A fajt Soós Lajos 1927-ben írta le 

eredetileg Lartetia hungarica néven az 

Abaligeti-barlangból (Soós 1927). 1931-

ben újabb vakcsiga egyedek kerültek elő a 

Nyugat-Mecsek keleti peremén fekvő for-

rásbarlangból, a Mánfai-kőlyukból. A 

minta Wágner Jánoshoz került, aki ez 

alapján új fajt írt le, melynek a Pala-

dilhiopsis gebhardti H. Wagner,1931 nevet 

adta. A két barlangból gyűjtött példányok 

közötti fő alaktani különbségként a 

mánfai egyedek héjának kevésbé karcsú 

alakját találta (Wagner 1931) (2. ábra). 

1956-ban a Természettudományi Múze-

umban elpusztult a két taxon ott őrzött tí-

pusanyaga, ezért egy 1968-ban végzett re-

vízió során Pintér László a Lartetia 

hungarica fajnak neotípust jelölt ki. A jól 

körülhatárolható morfológiai különbsé-

gek hiányára és a barlangok egymással 

érintkező vízrendszerére hivatkozva 

amellett érvelt, hogy a P. gebhardti ezzel 

konspecifikus (Pintér 1968). E közlemény 

megjelenése óta azonban vízfestések ré-

vén is beigazolódott, hogy a két barlang 

között nincs hidrológiai összeköttetés. 

Ezért feltételeztük, hogy az egymástól el-

szigetelten fejlődő populációk a genom 

szintjén észlelhető változásokon mehettek 

keresztül. Az Abaligeti-barlangból és a 

Mánfai-kőlyukból gyűjtött példányokon 

végzett molekuláris taxonómiai vizsgálat-

tal szerettük volna eldönteni, hogy mek-

kora a populációk közti genetikai távol-

ság és ez mikori szétválást valószínűsít, il-

letve, hogy ez alapján a két populáció te-

kinthető-e külön konzervációbiológiai 

egységnek vagy akár külön taxonnak.  
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Anyag és módszer 
 
Az Abaliget-barlangból (3. ábra) és a 
Mánfai-kőlyukból (4. ábra) gyűjtött, 96%-
os etanolban tartósított Bythiospeum pél-
dányokon (1. táblázat) a Magyar Termé-
szettudományi Múzeum Molekuláris Ta-
xonómiai Laboratóriumában végeztünk 
genetikai vizsgálatokat. 
 Az egyedeket vákuum centrifugával 
kiszárítottuk (10 perc), majd sztereo-

mikroszkóp alatt eltávolítottuk róluk a 
héjat. Az állatokat Polycar AT redukáló 
anyag hozzáadásával porrá törtük. Az 
így előkészített mintákból a QIAamp 
DNA Micro Kit segítségével izoláltuk a 
DNS-t (5. ábra). Az eljárás főbb lépései a 
sejtek lizálása, a DNS kötődése a QIAamp 
Min Eluate oszlop membránjához, a 
membrán lemosása és a DNS adszorbens-
ről való leoldódása. A DNS koncentráció-
ját az egyes mintákban gélelektroforézis 

1. ábra. Bythiospeum hungaricum (Soós, 

1927) az Abaligeti-barlang patakjából 

(Leg.: 2010.10.11) 

2. ábra. A két Paladilhiopsis fajt összehasonlító ábra WÁGNER JÁNOS 1942-ben, 
„Magyarország barlangjainak puhatestű faunája” címen publikált közleményéből 
(Barlangvilág, 1–2). 



(6. ábra) és nanodrop segítségével ellen-
őriztük. Ezután polimeráz láncreakcióval 
(PCR) amplifikáltuk a variábilis mitok-
ondriális citokróm-oxidáz I. gén (COI) 
egy szakaszát. A PCR során forward pri-
merként LCO 1490-t (Folmer et al., 1994), 
reverse primerként COI-H-t (Machordom 
et al., 2003) használtuk. A PCR reakciót 25 
ul-ben mértük össze, 0,25mM-os dNTP, 
0.4uM-os primer, 2mM-os MgCl2 és 
2,128ug/ul BSA koncentrációt alkalmaz-

va. A reakcióba 50ng DNS-t és 1U Fer-
mentas Dream Taq-ot tettünk. A PCR 
hőprofilja a következő volt: 94°C 1 perc, 
majd 41-szer 94°C 1 perc, 40°C 1,5 perc, 
72°C 1,5 perc, végül 72°C 6 perc. A Roche 
High Pure Purification Kit-tel tisztított 
PCR termékek szekvenálása Big-Dye fluo-
reszcens szekvenáló kittel ABI 3130-as 
szekvenátoron történt.  
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1. táblázat. A 2010. szeptember és 2011. október között gyűjtött B. hungaricum minták 
néhány adata 



◄  3. ábra. A magyar vakcsiga élőhelye a Mánfai-

kőlyuk vízmű által hasznosított tárójában 

4. ábra. A magyar vakcsiga élőhelye az Abaligeti-

barlang főági patakjában  ▼ 

5. ábra. DNS izolálás a mintákból    6. ábra. Gélelektroforézis  
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Eredmények és értékelésük 

A szekvencia analízis során a két barlang-

ból származó minták vizsgált COI génsza-

kaszán (639 bp) 44 bázispár eltérést (= 

6,9%) tapasztaltunk. Ezek mindegyike szi-

nonim, tehát aminosav változást nem 

okozó mutáció volt, melyből 7 mutáció az 

1., míg 37 mutáció a 3. kodonpozícióban 

lokalizálódott.  A tranzíció: transzverzió 

arány 40:4.  Megfelelő kalibrációs pont 

nélkül nehéz pusztán a ráta alapján diver-

gencia időt becsülni, de ha a COI mutáci-

ós rátáját 1,15% (Albrecht et al., 2006) és 

8,6% (Pons et al. 2010) közé becsüljük, ak-

kor a szétválás 3 millió és 0,4 millió év kö-

zé, a felső pliocén vagy még inkább a 

pleisztocén idejére tehető. Habár 6,9% el-

térést a COI szekvenciák között már faj-

szintű különbségnek tartanak a Hydro-

biidae családon belül (Bichain et al. 2007), 

a rendelkezésre álló egyetlen génszakasz 

alapján egyelőre nem mernénk messze-

menő taxonómiai következtetéseket le-

vonni. Viszont már most szükséges lenne 

önálló konzervációbiológiai egységként 

kezelni a két populációt és fontosnak tart-

juk további vizsgálatok elvégzését (mor-

fometria, további génszakaszok szekvená-

lása, ökológia) taxonómiai helyzetük tisz-

tázása céljából.  
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