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1. A KUTATÁS ELŐZMÉNYEI, CÉLKITŰZÉSEK 

 A dohánytripsz (Thrips tabaci Lindeman, 1889) világszerte számos kultúrnövény 

termesztését befolyásoló kártevő, azonban a hagymafélék, káposztafélék és a dohány gazdaságos 

előállítását alapjaiban meghatározza. Jelentősége széles tápnövénykörén kívül olyan diverz 

ökológiai tulajdonságokban rejlik, mint a nagy reprodukciós képesség, tigmotaktikus viselkedés, 

vírus-terjesztési képesség és a rovarölő hatóanyagokkal szemben kialakuló rezisztencia. 

Mindezen tulajdonságok megnehezítik a dohánytripsz elleni sikeres védekezést, ezért gyakran 

kétféleképpen, közvetlen és közvetett módon is képes jelentős gazdasági károkat okozni. A 

közvetlen kártétel révén kialakuló termésveszteséget világszerte 1 milliárd dollárra becsülik 

évente (Balan és mtsai., 2018). A T. tabaci a tospovírusok névadó vírusának (TSWV) első ismert 

vektora (Smith, 1931) és egy másik gazdaságilag jelentős károkat okozó vírus terjesztéséért is 

felelős, mivel összefüggésbe hozták az IYSV terjedésével vöröshagyma állományokban (Pozzer 

és mtsai., 1999; Kritzman és mtsai., 2001; Gent és mtsai., 2006; Mandal és mtsai., 2012). 

Kizárólag az Amerikai Egyesült Államokban 90 millió dollár értékű veszteséget okoz a 

hagymatermesztésben az YVSV minden évben (Gent és mtsai., 2006).Későbbi kutatások során 

fény derült arra, hogy Kelet-Európa dohány ültetvényeiben kialakult paradicsom bronzfoltosság 

vírus (Tomato spotted wilt virus, TSWV) (Tospovirus: Bunyaviridae) járványos terjedését is a T. 

tabaci okozza (Chatzivassiliou és mtsai., 1999). A TSWV terjesztésével pedig világszerte több 

mint 1 milliárd dollár értékű kárt okoz évente (Goldbach és Peters, 1994).  

 Az utóbbi évtizedek nemzetközi és hazai kutatásai rámutattak arra, hogy különféle 

növényekről gyűjtött dohánytripsz populációk között eltérések mutatkoznak a 

szaporodásbiológiát, gazdanövénykört, vírus kompatibilitást, vírus-terjesztési képességet, illetve 

a rezisztenciát illetően (Zawirska, 1976; Chatzivassiliou és mtsai., 2002; Wu és mtsai., 2014). A 

fajkomplex kifejlett egyedeit morfológiai bélyegeik alapján megkülönböztethetetlennek tartják 

(Jenser és mtsai., 2001; Jenser és Szénási, 2004; Kobayashi és Hasegawa, 2012). A dohánytripsz 

taxonómiai helyzetével kapcsolatosan felmerült kérdések tisztázását akadályozta a 

populációgenetikai tanulmányok hiánya. Brunner és mtsai. (2004) kutatása nyomán azonban 

világossá vált, hogy a szaporodásbiológiája mentén kettéváló faj, populációgenetikai vizsgálatok 

alapján még tovább osztható. Így derült fény arra, hogy a fajt kettő arrhenotok szaporodású 

biotípusra vagy alfajra, nevezetesen L1-biotípusra (azaz póréhagyma-specialista) és T-biotípusra 

(dohány-specialista), valamint a telitok szaporodású L2-biotípusra (szintén póréhagyma-

specialista) különíthető el, amely így egy fajkomplexet alkot. A különféle kultúrnövényeken 
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előforduló populációk vizsgálatával kiderült az is, hogy az eltérő szaporodásmódú biotípusok 

egyazon növényen egyidőben előfordulva is okoznak kárt (Nault és mtsai., 2006; Kobayashi és 

Hasegawa, 2012; Kobayashi és mtsai., 2013). A fajkomplexet alkotó biotípusok ökológiai 

tulajdonságainak eltérései viszont kihatnak az ellenük használt növényvédelmi technológiák 

hatékonyságára. A gazdanövény és a T. tabaci populáció szerkezetének ismeretében lehetőség 

lenne a kártevő várható populációs dinamikájának és kártételének megbecsülésére. A 

szaporodásmódban, gazdanövénykörben, a növényvédőszerekkel szemben mutatott 

rezisztenciában és vírusterjesztési képességben mutatkozó eltérések alapvetően meghatározzák 

a károsítás mértékét és a gazdasági kártétel kockázatát valamint a károk enyhítésére használt 

növényvédelmi eljárásokat. 

A gazdasági jelentősége miatt egyébként több szempontból jól ismert fajról szóló 

szakirodalom alapján elmondható, hogy a fajkomplexre vonatkozó ismeretek hiányosak, 

kiváltéppen igaz ez a T-biotípusra. A kutatások szinte kizárólag az L1- és L2-biotípusokra 

összpontosítanak a tudomány különféle szakterületei felől közelítve. Ez részben annak 

tulajdonítható, hogy a póréhagyma-specialista típusok nagyobb gazdanövénykörrel és ezáltal 

szélesebb földrajzi elterjedtséggel jellemezhetők.  

A fenntartható, hosszabb távon használható hatékony növényvédelmi stratégiák 

kidolgozásához fontos a fajkomplex ökológiai paramétereinek pontos meghatározása, ami 

kibővíti ismereteinket arra vonatkozóan, hogy melyik termesztett növénykultúrában a 

fajkomplex melyik biotípusa vagy biotípusai jelenhetnek meg számottevő kártevőként. 

Ezért a kutatásaink során az alábbi célkitűzéseket fogalmaztuk meg: 

- A T. tabaci fajkomplex biotípusainak gyors genetikai elkülönítését lehetővé tévő 

molekuláris marker azonosítása és a marker alapján egy egyszerű laboratóriumi 

azonosítási eljárás kidolgozása. 

- A T. tabaci fajkomplex genetikai variabilitásának elemzése a mitokondriális 

citokróm-c oxidáz I gén alapján, Magyarországon szabadföldről gyűjtött majd 

laboratóriumiban szelektált tenyészeteiből származó egyedek felhasználásával.  

- A T. tabaci fajkomplex egyes ökológiai paramétereinek meghatározása és 

összehasonlítása különféle gazdaságilag jelentős gazdanövényeken laboratóriumi 

vizsgálatok során (elsősorban a biotípusok gazdanövény preferenciája alapján). 
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- A T. tabaci fajkomplex ivararány dinamikájának vizsgálata az arrhenotok 

szaporodásbiológiájú biotípusoknál a preferált és gazdaságilag is jelentős termesztett 

növényeken. 

 

2. ANYAG ÉS MÓDSZER 

2.1 Thrips tabaci fajkomplex laboratóriumi tenyészeteinek létrehozása és fenntartása 

2.1.1. Tripszek gyűjtése 

A tenyészetek létrehozásához szükséges L2-biotípusú telitok tripszek gyűjtését 2013. 

júliusában és az L1- és T-biotípusú egyedek gyűjtését 2014. tavaszán és nyarán végeztük el. A 

telitok kolóniák létrehozásához a Szent István Egyetem Budai Arborétumában található 

növényekről és Tordason található fejes káposztáról gyűjtöttünk tripsz egyedeket. Az L1-

biotípusú tenyészetek létrehozásához Makóról származó vöröshagyma dughagymákról 

gyűjtöttünk egyedeket. A T-biotípust tartalmazó tenyészetek létrehozásához Apagy, Pócspetri és 

Encsencs községek dohány tábláiról gyűjtött levélmintákat bocsátott rendelkezésünkre dr. Jenser 

Gábor. 

2.1.2. Azonosítás és reprodukciós mód meghatározása 

A szabadföldről begyűjtött nőstények egyaránt szaporodhatnak arrhenotokiával és 

telitokiával is és a kifejlett egyedek minden bizonnyal párosodtak, ezért szaporodásmódjuk teljes 

biztonsággal csak a lerakott tojásaikból kinevelt szűz egyedek utódainak vizsgálatával 

állapítható meg. Ezért a begyűjtött nőstény tripszeket egyesével 1,5 ml-es űrtartalmú műanyag 

mikrocentrifugacsövekbe izoláltuk. Amennyiben egy szűz nőstény utódai között kizárólag 

nőstényeket találtunk, úgy a vonalat telitoknak minősítettük. Ha a szűz nőstények utódaiból 

kizárólag hímek fejlődtek ki, akkor arrhenotok szaporodásúnak azonosítottuk a nőstényeket. 

Abban az esetben, ha szűz nőstények utódai között mindkét nem képviselőit megtaláltuk, akkor 

deuterotoknak nyilvánítottuk volna a nőstény egyedeket. Az alkoholban megőrzött szabadföldről 

begyűjtött nőstényeket Berlese-oldattal preparáltuk és a morfológiai bélyegek alapján faji szinten 

azonosítottuk Mound és Kibby (1998) valamint Moritz és mtsai. (2001) határozókulcsai alapján. 

A morfológiai vizsgálat és szaporodásmód meghatározása mellet az egyedek azonosítását 

nukleinsav alapú eljárással is megerősítettük. 
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2.1.3. Laboratóriumi tömegtenyészetek kialakítása és fenntartása 

A T. tabaci fajkomplex biotípusainak laboratóriumi vizsgálatai megkövetelik a 

különböző biotípusokból létrehozott, szelektált és izolált tenyészetek révén biztosított 

folyamatos tripsz utánpótlását. Ezért a 2.1.2-es pontban leírt módon azonosított L1- L2- és T-

biotípusokból tenyészeteket hoztunk létre 2013. őszén és 2014. nyarán. Az azonosított T. tabaci 

nőstények adott biotípusainak kevert utódaiból Steiner és Goodwin (1998) módosított módszere 

alapján alakítottunk ki tömegtenyészeteket. Az L2-es biotípusnál fejes káposzta levélszeletek 

szolgáltak táplálékforrásként és tojásrakási közegként, az L1-biotípusnál póréhagyma-

levéldarabokat, míg a T-biotípusnál dohányleveleket helyeztünk a tenyészetekbe. Mindegyik 

tömegtenyészetet hetente két alkalommal ellenőriztük, frissítettük. A tenyészeteket 23°C-os 

állandó hőmérsékleten, hosszúnappalos fényviszonyok (16F:8S) és 70 %-os relatív páratartalom 

biztosítása mellet tartottuk fent Sanyo MLR-352H (Panasonic Corporation, Osaka, Japán) 

fitotronban. 

2.1.4. Növényanyag előállítása a tenyészetek fenntartásához és az ökológiai 

paraméterek vizsgálatához 

Az L2-biotípusú tenyészetek folyamatos fenntartásához valamint az ökológiai 

életparaméterek vizsgálatára irányuló kezelésekhez a fejes káposzta (Brassica oleracea L. 

convar. capitata var. alba) ‘Hurricane’ F1 fajtáját használtuk. Az L1-biotípusú tenyészetek 

fenntartásához piacon vásárolt póréhagyma növényeket használtunk. A vöröshagymán elvégzett 

életparaméteres vizsgálatokhoz Allium cepa L. ‘Senshyu Yellow’ fajtákat használtunk. A T-

biotípusú kolóniák fenntartásához és a dohányon elvégzett kísérletekhez Nicotinia tabacum L. 

‘Hevesi 9’ F1 fajtájú Virginiai-fajtacsoportba tartozó dohánynövényeket használtunk. A babon 

elvégzett vizsgálatokhoz Phaseolus vulgaris L. ‘Lingua Di Fuoco’ Borlotto típusú növényeket 

neveltünk. 

2.2. A vizsgálatok elvégzésének időpontjai 

Az ökológiai életparaméterek laboratóriumi vizsgálatát folyamatosan végeztük 2015. 

július 13-tól 2017. január 1-ig az év minden napján kétszeri, 12 óránkénti ellenőrzéssel. Ez idő 

alatt a különböző kezelésekhez a szelektált tenyészetekből véletlenszerűen kiválasztott 

nőstények molekuláris azonosítását is elvégeztük. A nukleinsav alapú azonosítási eljárást 2014-

ben dolgoztuk ki. 2017–2018-ban folytattuk az életparaméteres vizsgálatok során összegyűjtött 

L1- L2- és T-biotípusok utódnemzedékeinél a tojások mortalitásának értékelését, az ivararány 
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vizsgálathoz összegyűjtött lárvák preparálását és szexálását, valamint folytattuk a kezelések 

során felhasznált nőstények molekuláris azonosítását is. 

2.3. A Thrips tabaci fajkomplex azonosítása molekuláris biológiai módszerrel 

2.3.1. DNS izolálás menete, polimeráz láncreakció specifikus indítószekvenciákkal és 

szekvencia meghatározás 

A molekuláris vizsgálatokhoz a különböző fejlődési stádiumú egyedekből egyesével 

végeztük a DNS kivonást De Barro és Driver (1997) módszere alapján. A nukleinsav alapú 

azonosításához a mitokondriális DNS COI régióját használtuk, amelyekhez primerpárt 

terveztünk (TTL-UNIF1 és TTL-UNIR1). A primerek egy 780 bp hosszúságú szakaszt 

szaporítottak fel 2x DreamTaq Green PCR Master Mix használatával (Thermo Fisher Scientific, 

Litvánia). A PCR eredményességét gélelektroforézissel ellenőriztük, amely során 2,5 %-os 

agaróz gélben (Lonza SeaKem® LE Agarose, Amerikai Egyesült Államok) futtattuk a PCR 

terméket. A PCR termékeket a PCR High Purification Kit (Merck KGaA, Darmstadt, 

Németország) gyártói utasítását követve tisztítottuk ki. A minták nukleotid sorrendjének 

meghatározását a BaseClear B.V. (Leiden, Hollandia) cég végezte mindkét irányból történő 

direkt szekvenálással. 

2.3.2. CAPS marker analízis 

A PCR reakció után pozitív eredményt mutató minták restrikciós endonukleázok 

(PsuI és PsyI) használatával váltak elkülöníthetővé egymástól a CAPS módszer (Konieczny és 

Ausubel, 1993) használatával. Az L1-biotípusba tartozó tripszek 780 bp hosszúságú szekvenciái 

két hasítási hellyel rendelkeznek, mivel mindkét enzim hasítja egyszer, így három különböző 

méretű amplikon keletkezik (345 bp / 274 bp / 161 bp). Az L2-biotípus felszaporított DNS 

szakaszait a PsuI enzim hasítja ketté, mivel a PsyI enzimnek nincs hasítási helye, így az amplikon 

619 bp és 161 bp hosszúságú. A T-biotípusba tartozó egyedek DNS szakaszait egyik enzim sem 

hasítja, így marad egy 780 bp nagyságú amplikon. A felszaporított PCR termékek emésztését a 

gyártó javaslata szerint 10 percig 37°C-on végeztük. Az emésztést követően a mintákat 2,5 %-

os agaróz gélen választottuk szét. 

2.3.3. DNS szekvencia elemzés, genetikai analízis 

A szekvenciák szerkesztését, bázispozíciók ellenőrzését, a PCR termék szekvenálásából 

származó „forward” és „reverse” szekvenciák valamint a kromatogrammok vizuális 
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ellenőrzésével végeztük a teljes nukleotid sorrenden keresztül Chromas V2.6.5. 

(https://technelysium.com.au/) és a CLC Sequence Viewer 7 (QIAGEN, Aarhus, Dánia) 

szoftverek használatával. A különböző T. tabaci biotípusokhoz tartozó szekvenciákból 

haplotípus-hálózati térképet készítettünk a DnaSP V.5.10 (DNA Sequence Polymorphism 

Software) (Librado és Rozas, 2009) DNS elemző és PoPART (http://popart.otago.ac.nz) 

(Bandelt és mtsai., 1999) vizualizáló programokkal. A T. tabaci fajkomplex genetikai 

variabilitását Mega 6 program (Tamura és mtsai., 2013), DnaSP V.5.10 (Librado és Rozas, 2009) 

és ARLEQUIN 3.5 szoftverrel számítottuk (Excoffer és Lischer, 2010). A törzsfák készítéséhez 

a szekvenciák illesztésénél a ClustalW algoritmust (Thompson és mtsai., 1994) használtuk, 

amely a MEGA 6 (Tamura és mtsai., 2013) programcsomagba van integrálva. A törzsfákat a 

Maximum Likelihood (ML), Maximum Parsimony (MP) és Neighbor-Joining (NJ) statisztikai 

becslésekkel készítettük a Mega 6 (Tamura és mtsai., 2013) programcsomag felhasználásával. A 

különféle statisztikai elemzésekhez a legjobban illeszkedő szubsztitúciós modell megállapítását 

a JModelTest 2 V2.1.10. (Darriba és mtsai., 2012) programcsomaggal határoztuk meg. Az előbb 

említett becslések mellett Bayes-alapú analízist is készítettünk, szintén a JModelTest 2 program 

által számított szubsztitúciós modell beállításával a BEAST V.2.4.8. Software (Bouckaert és 

mtsai., 2014) programcsomaggal. 

2.4. Ökológiai paraméterek vizsgálatának módszere 

2.4.1. Ökológiai paraméterek vizsgálata juvenilis fejlődési stádiumokra vonatkozóan 

Az ökológiai paraméterek vizsgálata során minden kezelésnél a T. tabaci egyedeket 

egyesével izoláltuk 2 ml-es űrtartalmú átlátszó mikrocentrifugacsövekbe (VWR Collection, 

SuperClear termékcsalád) Li és mtsai. (2014) módszere alapján. A vizsgálatokat 23±1°C-on, 70 

%-os relatív páratartalom és hosszú nappalos fényviszonyok, 16 órás megvilágítás és 8 órás sötét 

periódus biztosítása mellett végeztük Sanyo MLR-352H (Panasonic Corporation, Osaka, Japán) 

típusú növénynevelő klímakamrában.  

A kezelések indító lépéseként a tiszta tömegtenyészetekből véletlenszerűen kiválasztott 

nőstényeket helyeztünk bab, fejes káposzta, dohány vagy vöröshagyma levélkorongokat 

tartalmazó mikrocentrifugacsövekbe tojásrakás céljából. Az izolált nőstényeket ezt követően 12 

óránként új mikrocentrifugacsőbe raktuk át és a levélszövetbe helyezett tojások számát 

ellenőriztük Alpha NSZ-606 (Ningbo Yongxin Optics Co., Ltd., Ningbo, Kína) illetve Zeiss 

Stemi 2000 (Carl Zeiss AG, Oberkochen, Németország) típusú sztereomikroszkópokkal. A 

https://technelysium.com.au/
http://popart.otago.ac.nz/
http://www.ploscompbiol.org/article/info%3Adoi%2F10.1371%2Fjournal.pcbi.1003537
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levélkorongokba rakott tojások kelését és a lárvák kikelését minden nap 12 óránként ellenőriztük. 

A frissen kelt lárvákat egyesével új mikrocentrifugacsövekbe helyeztük új levélkorongokra. A 

tojások kelési idejét és kelési arányát feljegyeztük. A tripsz lárvákat a fejlődésük során 12 

óránként ellenőriztük. A fejlődési szakasz megállapítását a lárváknál a levedlett lárvabőr 

megkeresésével végeztük, az előnimfa, nimfa és imágó stádiumoknál pedig a jellegzetes 

morfológiai bélyegek alapján. A tojás lerakásának, kelésének valamint a lárvák vedlésének 

illetve mortalitásának és imágóvá alakulásának időpontjait pontosan feljegyeztük. Az imágókat 

kifejlődésüket követően új mikrocentrifugacsövekbe helyeztük egyesével. A nőstényeket 12 

órára összezártuk egy hímmel megtermékenyítés céljából és az első tojás megjelenéséig 12 

óránként ellenőriztük és helyeztük új mikrocentrifugacsőbe az egyedeket. Az első tojás 

megjelenését követően a nőstényeket a továbbiakban 24 óránként ellenőriztük. Feljegyeztük a 

nőstények által lerakott első tojás időpontját, a tojások számát a levélszövetben, a kikelt lárvák 

számát, az utolsó lerakott tojás időpontját és a nőstény elpustulásának időpontját. A kifejlődött 

hímeket szintén egyesével izoláltuk és életük végéig 24 óránként ellenőriztük őket. Ezek alapján 

meghatároztuk az egyes tripszek fejlődési fázisainak időtartamát, a lárvák túlélési arányát, a 

kifejlett egyedek élettartamát nemenként, az érési táplálkozás időtartamát, a napi és teljes 

fekunditást, a tojásrakás időtartamát a vizsgált növényeken.  

2.4.2. Ivararány dinamikájának és a tojások mortalitásának vizsgálati módszere 

Az ökológiai paraméterek vizsgálata során a kifejlett és megtermékenyített nőstények 

által lerakott tojásokból kelő első vagy legfeljebb második stádiumú lárvákat 70 %-os alkoholban 

elöltük, hogy a napi ivararányt a nőstény imágók egész élettartama során meghatározhassuk. A 

ki nem kelt tojások, pedig a mortalitási vizsgálathoz szolgáltatták az adatot. Az alkoholban tárolt 

lárvákat később Berlese-oldatba ágyaztuk. A preparátumokat a határozhatóság érdekében 

legalább két hétig 56°C-on Ecocell MMM 55 (Medcenter Einrichtungen GmbH, Németország) 

szárítószekrényben szárítottuk. A szexálást Vierbergen és mtsai. (2010) által publikált 

lárvahatározó kulcs alapján végeztük. A preparátumokat Leica DM LB (Leica Microsystem, 

Németország) típusú fénymikroszkóppal identifikáltuk. 
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3. EREDMÉNYEK ÉS KÖVETKEZTETÉSEK 

3.1. A Thrips tabaci fajkomplex genetikai jellemzése és azonosítása CAPS módszerrel 

A CAPS marker validálásához felhasznált egyedek (116 db) mtCOI szekvenciája között 

genetikai variabilitást figyeltünk meg. A tenyészetekből izolált egyedek nukleotid 

szekvenciájának összehasonlítása során 106 polimorf pozíciót azonosítottunk (14,32 %), 

amelyek 21 haplotípust eredményeztek. 4 haplotípus az L2-es, 6 haplotípus az L1-es és 11 a T-

biotípushoz tartozik a biotípusonként közel azonos számú minta között (1. ábra). A haplotípus-

hálózat szerkezete megerősítette a Brunner és mtsai. (2004) által azonosított három jól 

elkülönülő genetikai csoport létezését hazánkban is (L1, L2, T). A T-biotípuson belül a 

szekvenciák nagy nukleotid variabilitása kettő alcsoport vagy biotípus előfordulását igazolta 

hazánkban, melyeket T1- és T2-nek neveztünk el. A T2-es alcsoport szinte kizárólag hazai 

haplotípusokat tartalmaz, csak egyetlen görögországi mintával mutat közelebbi rokonsági 

kapcsolatot. Ez azt jelzi, hogy hazánkban több új haplotípust is találtunk a nemzetközi adatokhoz 

képest, amelyek nagyobb nukleotid eltérést jeleznek a T1-es alcsoportban lévő referencia 

mintákhoz képest. A haplotípus-hálózat (1. ábra) és a rokonsági kapcsolatokat ábrázoló törzsfa 

felépítése ugyanazt a genetikai szerkezetet mutatja, ami megerősíti a fajkomplex genetikai 

szerkezetét az elkülönülő monofiletikus kládokra (L1, L2, T) vonatkozóan (Brunner és mtsai., 

2004; Toda és Murai, 2007; Kobayashi és Hasegawa, 2012; Kobayashi és mtsai., 2013; Jacobson 

és mtsai., 2013; Nault és mtsai., 2014; Fekrat és mtsai., 2014; Sogo és mtsai., 2015). 

A genetikai elemzések eredményei azt mutatják, hogy a primer pár által felszaporított 

fragmentumok párosítása a restrikciós enzimek használatával (CAPS marker rendszer) alkalmas 

a biotípusok (L1, L2, T) egyszerű azonosítására. A szekvencia alapú elemzések megerősítik a 

restrikciós endonukleázos hasítás mintázatát, mivel az L1-es kládba tartozó haplotípusokat 

mindkét enzim hasítja, az L2-es kládba tartozó egyedeket csak az egyik enzim hasítja és a T 

kládba tartozó egyedeket nem hasítja egyik enzim sem. 
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1. ábra A T. tabaci fajkomplex 116 egyedének szekvenciája alapján készített haplotípus-
hálózati térkép. A haplotípusokat jelző körök mérete a szekvenciák számával arányos A 

fekete körökben illetve a mellettük feltüntetett számok a biotípusonként előforduló 

haplotípusok számát jelölik. A haplotípusokat összekötő vonalakon feltüntetett 

merőleges vonalak a nukleotid szubsztitúciót (mutációt) mutatják. 

 

3.2. A Thrips tabaci fajkomplex ökológiai paramétereinek vizsgálata 

A laboratóriumi eredmények alapján a különböző gazdanövények eltérő felszaporodást 

tesznek lehetővé a fajkomplex biotípusai számára. A paraméterekben tapasztalható 

különbözőségek az eltérő gazdanövény adaptációra utalnak. Korábbi tanulmányok szintén erős 

gazdanövény-specifikus (fiziológiai) adaptációról számoltak be laboratóriumi vizsgálatok során 

dohány, póréhagyma és káposzta esetén (Zawirska, 1976; Chatzivassiliou és mtsai, 2002; 

Chatzivassiliou, 2002; Li és mtsai., 2014). Ezért véleményünk szerint a gazdanövény kifejezés 

árnyaltabb használata tenné lehetővé a gazdanövény minőségének megítélését a kártevő 

szempontjából. Ez alapján a T-biotípus számára jó gazdanövénynek tekinthető a dohány és a bab 

a káposztához és a vöröshagymához képest. Annak ellenére, hogy a vöröshagyma és a káposzta 

is lehetővé teszi a juvenilis alakok kifejlődését – igaz hosszabb idő alatt – a kisebb fekunditási 

és nagyobb mortalitási értékek azt jelzik, hogy a populáció felszaporodása ezeken a növényeken 

sokkal vontatottabban megy végbe. Ezért a gazdanövény kifejezés használható az említett két 

növény esetében is, de nem tekinthetők jó gazdanövénynek a populáció felszaporodásának 

szempontjából. A póréhagyma-specialista L1- és L2-biotípus számára még gazdanövénynek sem 

tekinthető a dohány, mivel az imágók pár napon belül elpusztulnak dohányon táplálkozva, ami 
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nem teszi lehetővé a tojások létrehozását. Az L2-biotípus nőstényei ugyan képesek voltak kevés 

tojást lerakni dohány levélszövetébe, de feltehetően, mint rossz minőségű táplálékforrás már 

nem tette lehetővé, hogy a tojásokban lévő embriók kifejlődjenek. Az eredményeink a vizsgált 

növények alapján arra engednek következtetni, hogy a jelenleg termesztésben használt 

vöröshagyma és bab őse is lehetett a dohánytripsz taxon közös gazdanövénye. Ezért az Alliaceae 

(Hagymafélék) és Fabaceae (Pillangósvirágúak) közé tartozó növények is lehettek az ősi 

gazdanövények. A specializáció egy jelenleg nem ismert köztes gazdanövényen vagy 

gazdanövények egy bizonyos körén kezdődhetett el, mert a dohány növénnyel csak pár száz 

évvel ezelőtt kerülhetett kapcsolatba a taxon és ennyi idő alatt a mutációs ráta (2 % / évmillió) 

figyelembe vételével nem alakulhatott ki ilyen mértékű specializáció. Ez a növény lehetett 

Almási és mtsai. (2016) által feltételezett Solanum nigrum is akár, de a Burgonyafélék családjába 

tartozó egyéb növényfaj is. A dohánytripsz taxon közös ősi gazdanövénye a Káposztafélék 

(Brassicaceae) közé tartozó fejes káposzta egy ősi változata is lehetett, mivel ezen a növényen 

tapasztaltuk a fejlődő lárvák legkisebb mortalitását.  

Li és mtsai.-nak (2014a) kutatása szerint az L1-biotípusnak a vöröshagyma a kedvezőbb 

gazdanövény, az L2-biotípus számára pedig a fejes káposzta biztosítja a populáció nagyobb 

felszaporodását. Az eredményeink megerősítik azt, hogy az L1-biotípusnak valóban a 

vöröshagyma biztosítja a populáció gyorsabb felszaporodását és túlélését, viszont káposztán ezt 

nem tudjuk elmondani az L2-biotípus esetében.  

3.3. A Thrips tabaci ivararányának dinamikája 

A dohánytripsz fajkomplex arrhenotok szaporodású biotípusaira – mint haplodiploid ivar-

meghatározási rendszerrel rendelkező biotípusok – jellemző, hogy az utódok nemét a tojások 

szelektív megtermékenyítése határozza meg (Flanders, 1946; Cook, 1993). Az L1- és T-

biotípusnál is azt tapasztaltuk, hogy az utódok ivararánya a nőstények korának függvényében 

egy „U”-alakú mintázatot eredményez a gazdanövényeken. A kirajzolódó „U”-mintázat annak 

függvényében változik, hogy milyen minőségű az adott gazdanövény, ami egyben a populáció 

felszaporodásának ütemét és a gazdanövény hatását is jelzi. Az L1-biotípus esetében 

vöröshagyma levelén 21 %-on (30 napig), káposztán 17 %-on (27 napig), babon 16 %-on (16 

napig) állandósult az ivararány. Ez azt mutatja, hogy a bab jó gazdanövény és összetevői illetve 

tápanyagai lehetővé tették a legkisebb hím ivararány kialakulását a legrövidebb idő alatt (vagyis 

nagyobb arányban hoztak létre nőstény utódokat). A T-biotípusnál dohányon 25 %-on (25 napig) 

és babon 11 %-on (16 napig) állandósult a hímek ivararánya. Az L1-biotípushoz hasonlóan a bab 
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kedvezőbb feltételeket biztosított és így kisebb hím arány alakulhatott ki, rövidebb idő alatt. A 

biotípusok teljes élettartamára számított hím és nőstény ivararány eloszlás (L1-

biotípusnál:hagymán 26,3% és 73,7 %, káposztán: 23,2 % és 76,8 %, babon: 20,1 % és 79,9 %-

os; T-biotípusnál: dohányon: 29,6 % és 70,4 %, babon: 18,1 % és 81,9 %) megerősíti a 

tripszeknél megfigyelt 70 % : 30 %-os (Krueger és mtsai., 2015) és 77 % : 23 %-os (Li és mtsai., 

2015a) nőstény hím ivararányt. Az az eredmény, hogy mindegyik vizsgált gazdanövényen 

kialakult a sikeres megtermékenyítést követően az „U”-alakú mintázat, az ivararány genetikai 

szabályozottságára utalhat. Az ivararány dinamika alakulását továbbá az elérhető táplálék 

minősége, a párosodás sikeressége és száma illetve az eltárolt hímivarsejtek hozzáférhetősége és 

mennyisége határozza meg. 

4. ÚJ TUDOMÁNYOS EREDMÉNYEK 

1. Azonosítottunk egy CAPS markert, amely lehetővé teszi a Thrips tabaci kriptikus 

fajkomplex három biotípusba sorolható egyedeinek egyszerű nukleinsav alapú azonosítását 

mtCOI gén alapján. A TTL-UNIF1 és TTL-UNIR1 primer pár által felszaporított 780 bp 

méretű amplikonjain a PsuI és PsyI restrikciós endonukleázok egyedi hasítási mintázatot 

eredményeznek. Az L1-biotípusba tartozó egyedek amplikonját mindkettő enzim hasítja 

egyszer, ezért három eltérő hosszúságú fragmentum (345 bp / 274 bp / 161 bp) keletkezik. 

Az L2-biotípusú egyedek amplikonját csak a PsuI restrikciós enzim hasítja, így kettő eltérő 

hosszúságú (619 bp és 161 bp) fragmentumot kapunk. A T-biotípusú egyedek amplikonját 

egyik enzim sem hasítja, így marad a 780 bp hosszú DNS fragmentum. 

2. A Thrips tabaci fajkomplex genetikai elemzései során hazai gyűjtésekből származó 116 db 

mtCOI szekvencia alapján elsőként igazoltuk a Thrips tabaci fajkomplex genetikai 

diverzitását, ezzel megerősítve a szakirodalmi adatokat a fajkomplex genetikai 

szerkezetéről. Új haplotípusokat azonosítottunk hazánkban, amelyek a T-biotípusú 

monofiletikus kládban egy újabb biotípus előfordulását igazolják, ezért a rokonsági 

kapcsolatok alapján a T-biotípust T1- és T2-biotípusra különítettük el. 

3. Genetikai elemzéseink során megállapítottuk, hogy a fajkomplex biotípusai közül a T-

biotípusba sorolható egyedekre nagyobb genetikai variabilitás jellemező, mint a 

póréhagyma-specialista L1- és L2-biotípus egyedeire. Elemzéseink során megállapítottuk, 

hogy az L1- és L2-biotípusok populációit a nukleotid variabilitás alapján palacknyak-hatás 
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vagy alapítói hatás érhette, a T-biotípus egyedei stabilabb populációval jellemezhetők nagy 

evolúciós történettel. 

4. A Thrips tabaci fajkomplex molekulárisan azonosított biotípusainak ökológiai paramétereit 

elsőként hasonlítottuk össze a fajkomplex három gazdaságilag jelentős termesztett 

gazdanövényén a hím egyedek vizsgálatával együtt, amelynek alapján megállapítottuk, 

hogy az ökológiai paraméterekben eltérések vannak a biotípusok egyedei között. A T-

biotípus számára a vizsgált növények köréből a dohány és a bab tekinthető jó 

gazdanövénynek, a fejes káposzta és a vöröshagyma csak gazdanövénynek tekinthető. Az 

L1- és L2-biotípusok számára a vöröshagyma, káposzta, bab tekinthető jó gazdanövénynek, 

a dohány viszont még tápnövénynek sem tekinthető. Megállapítottuk, hogy a biotípusok 

eltérő ökológiai paraméterei erős gazdanövény-hatást illetve adaptációt mutatnak. 

5. Eredményeink részben támasztják alá Li és mtsai. (2014a) korábbi eredményeit az L1- és 

L2-biotípus gazdanövény-függő teljesítményével kapcsolatosan. Eredményeink alapján az 

L1-biotípus jobban adaptálódott a vöröshagymához, de az L2-biotípus nem adaptálódott 

jobban a fejes káposztához. Mindez arra utal, hogy az L2-biotípus diverzebb a gazdanövény 

adaptációját tekintve, mint azt korábban gondoltuk. 

6. Elsőként vizsgáltuk meg a Thrips tabaci fajkomplex mtCOI alapján molekulárisan 

azonosított arrhenotok szaporodású L1- és T-biotípusainak teljes élettartama során 

létrehozott utódainak ivararányát. Az L1-biotípusnál vöröshagymán, babon és káposztán, 

míg a T-biotípus egyedeinél dohányon és babon. Megállapítottuk, hogy az L1-biotípusnál 

vöröshagymán 26,3 % és 73,7 %, káposztán: 23,2 % és 76,8 %, babon: 20,1 % és 79,9 %-

os; a T-biotípusnál dohányon: 29,6 % és 70,4 %, babon: 18,1 % és 81,9 % a hím nőstény 

ivararány. Igazoltuk laboratóriumi körülmények között, hogy a nőstények élettartama során 

az ivararány a gazdanövény minőségétől függően 30 % és 70 % körüli hím nőstény arányon 

állandósul. 

7. Megállapítottuk a Thysanoptera renden belül elsőként, hogy a megtermékenyített nőstény 

imágók utódainak ivararánya egy „U”-alakú mintázatot vesz fel gazdanövénytől 

függetlenül, amely az ivararány genetikai szabályozottságára utalhat. Eredményeink 

alapján, az L1-biotípusú dohánytripszeknél vöröshagymán 21 %, fejes káposztán 17 %, 

babon 16 %; T-biotípusúaknál dohányon 25 %, babon 11 %-os értéken állandósult a hímek 
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aránya. Az ivararány értékek a gazdanövény egyértelmű hatását mutatják a fajkomplex 

biotípusainak teljesítményére és ökológiai paramétereire. 
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