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A parlagi sas genetikai valtozatossaga

Vili Nora, Kalmar Lajos, Kovacs Szilvia és Horvath Marton

Genetikai vizsgalatok
a természetvédelmi biol6giaban

Az elmult évtizedekben egyértelmiien bebizonyosodott,
hogy a veszélyeztetett fajok hatékony védelméhez elen-
gedhetetlen az adott faj biol6gidjanak minél pontosabb is-
merete. A veszélyeztetett fajok megdrzéséhez sziikséges
védelmi intézkedések megtervezéséhez tisztaban kell len-
niink viselkedésiikkel, taplalkozasi, fészkelShely- és par-
vélasztdsi szokdsaikkal, mekkora teriiletet igényelnek,
mennyire tirik az emberi zavarast (Curio 1996). Az ilyen
jellegti vizsgalatok eredményeit jelent6sen noveli, ha lehe-
t6ség van az egyedek azonositdsdra, fleg ha azok sorsat
akdr tobb éven 4t is nyomon tudjuk kovetni (Taberlet &
Luikart 1999).

A példanyok azonositdsdra sokféle modszer alkalmas:
egyéni jellegzetességek keresése, krotdlidk felhelyezése,
szOrzet vagy tollazat festése (Nunes et al. 2000), illetve
madarakndl a régéta haszndlt gytrtizés. Egyre gyakoribb a
radiés (Webb & Shine 1997) és a miiholdas nyomkdovetés
(Meyburg et al. 1995). A legtobb technikdnak azonban ko-
moly hatrdnya, hogy hasznalatuk jelentds koltségeket igé-
nyel (pl. miholdas rendszerek), a jelolések befolyasolhatjak
az éllatok viselkedését, szaporoddsi képességét (pl. tolla-
zatfestés), vagy alacsony a megkeriilési rata (pl. madar-
gylirizés). Ezek a hatrdnyok altaldban ahhoz vezetnek,
hogy az ilyen jellegli vizsgalatok kis mintaszdmmal tud-
nak dolgozni €s jelent6s koltségeket igényelnek.

A molekuldris technikdk fejlédésével a genetikai mdd-
szerek is alkalmassd valtak az egyedek azonositasara (Morin
et al. 1994), ezek jelenleg is folyamatosan bdviilnek és egyre
biztonsdgosabbd valnak. Mdra mar hagyomanyosnak ne-
vezhet6 az RFLP (Restriction Fragment Length Polimor-
phism) és RAPD (Random Amplified Polimorphic DNA),
mikozben terjednek a modernebb médszerek, mint a direkt
szekvendlas, illetve a DNS-ujjlenyomat készitése mini- és
mikroszatellitdk vizsgélata alapjan (Sunnucks 2000).

Az igy nyert adatok alkalmasak arra is, hogy jelolés-visz-
szafogdsos vizsgdlatokat végezhessiink a populdcidkon,
hiszen a DNS-profil egyedi jelolésnek tekinthetd, és az
adott populaciébodl évrdl évre standard mdédon lehet minta-
kat venni. Ezzel a mddszerrel a populdcié mashogy nehe-
zen becstilhetd paramétereit tudjuk lemérni (pl. egyed-
szam, mortalitds, migracio).

A molekuldris genetikai médszerek emellett elengedhe-
tetlenek a veszélyeztetett fajok hatékony védelmében is,
mivel ezek segitségével gyorsan és pontosan megéllapit-
hatjuk a kiilonb6z6 populacidk genetikai polimorfizmusat
és a populacidk kozotti géndramlas mértékét. Ha kis popu-
laciok egymadstdl tavol helyezkednek el, és nem jon létre
kozottiik migracié és géndramlas, akkor genetikailag izo-
lalédnak, és felbomlik a dinamikus metapopulacids szer-
kezet, ami természetvédelmi szempontbdl rendkiviil hatra-
nyos (Standovar & Primack 2001). A genetikai dllapot minél
pontosabb ismerete a silyosan veszélyeztetett fajok popu-
lacidiban jelentdsen segitheti a hatékony fajvédelmi munkat,
hiszen a populdciés szerkezet (géndramlds, metapopuld-
ciok, genetikai sodrodas) alapvetden meghatarozza a fajok
talélési esélyeit, és igy befolydsolhatja az alkalmazandé
védelmi stratégiat is. A mitokondridlis DNS kontrollrégio-
jat szamos gerinces fajndl hasznaltdk mar fajon beliili po-
puléciés osszehasonlitdsokra (Rawlings et al. 2002, Li et
al. 2004, Martinez-Cruz et al. 2004).

A parlagi sas természetvédelmi helyzete
a Karpat-medencében

A parlagi sas szdmos nemzetkozi természetvédelmi
egyezményben kiemelt helyen szerepel. Az IUCN (Interna-
tional Union for Conservation of Nature) voros listdjan a
,»sebezhetd” kategoridba tartozik, vildgallomanya mindosz-
sze 2000-3000 parra tehet6. Magyarorszagon fokozottan
védett, természetvédelmi értéke egymillié forint.
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A faj elterjedési teriilete Kozép- és Délkelet-Eurdpatdl
egészen Kozép-Azsidig hizédik. Eurpaban jelenleg hérom,
tobbé-kevésbé elszigetel6dott populacidt kiilonboztethe-
tink meg: a Karpat-medenceit, a Balkan-félszigetit és a
kelet-eurépai-siksagit. Az dzsiai teriileten €16 parlagisas-
populaciék Kis-Azsidban, a Kaukdzusban, Nyugat-Azsid-
ban (Kazahsztidnban, Oroszorszdg) és a Tavol-Keleten
(Oroszorszag Bajkal-té kornyéki teriiletei) taldlhatok
(Horvith et al. 2002).

A magyarorszagi dllomany a 20. szazad kozepére jelentd-
sen lecsokkent (mindossze 15-25 pdarra), majd az 1990-es
évek elején szamuk emelkedésnek indult, valészintileg a me-
z6gazdasagi miivelésben bekovetkezett valtozasoknak €s az
aktiv fajvédelmi munkdknak koszonhetéen (Bagyura et al.
2002). Hazankban két él6helytipusban fészkel: k6zéphegy-
ségi erdSkben, illetve sikvidéki fasorokban, maganyos fa-
kon. A hegyvidéki dllomany létszdma viszonylag allandd,
mig sikvidéken az 1989-es megjelenésiik 6ta mind a mai na-
pig folyamatos egyedszam-novekedés tapasztalhat6. Jelenle-
gi hazai kolt6allomanya 80-85 par, melynek mar haromne-
gyed része sikvidéki mez&gazdasagi kornyezetben fészkel.

A Karpat-medencében kolté 6reg madarak dllanddak, a
kolt6teriilet kozelében telelnek, a fiatal madarak ivarérésii-
kig a Karpat-medencében (elsgsorban a magyar Alfoldon),
valamint Délkelet-Eurépaban és a Kozel-Keleten kéborol-
nak. Az 500 km-re délre taldlhaté balkani populdciébol
tobb gylirizési megkeriilés is volt, de ezek mind telel6 fia-
talokra vonatkoztak, a kolté madarak migraciéjat a két po-
pulécié kozott nem figyelték meg. A masik szomszédos
populdci6 legkozelebbi dllomanya 900 km-re keletre,
Ukrajndban taldlhaté, amellyel kozvetlen kapcsolat nem
ismert, de az innen szdrmaz¢ fiatal madarak a Karpat-
medencei fiatalokkal kozos telelGteriiletet haszndlhatnak a
Kozel-Keleten és Kelet-Afrikdban.

A Karpat-medencén beliili szubpopulacidk kozti tdvol-
sdg a parlagi sas diszperzids képességéhez mérten kicsi,
azonban a szomszédos populdcidktdl vald tdvolsag mar je-
lentés gétat szabhat a génaramldsnak, igy feltételezziik,
hogy a Karpat-medencében egy 6nalld és egységes popu-
lacié él. A Karpat-medencei populdcié belsd genetikai
struktirdjanak (szubpupolacidk elkiiloniilése, madarak
egyedi azonositdsa és nyomon kovetése), a szomszédos
populdcidkkal valé kapcsolatinak (metapopulaciés rend-
szer, génaramlds), valamint a korabbi kis populdciéméret-
bdl addédo jellegzetességek (beltenyészt6dés, genetikai
sodrédas) vizsgélatara kezdtiik el populdciégenetikai kuta-
tasainkat (Horvath et al. 2005, Vili et al. 2005).

Moédszerek
Mintavétel
A DNS vizsgalatahoz sziikséges mintdk begytijtése gyak-

ran okoz nehézséget. A veszélyeztetett fajoknal kiilonosen
fontos, hogy a mintavételi eljards egyaltalan ne, vagy csak
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minimadlis hatdssal legyen az allatokra, emellett sok esetben
technikailag sem lenne megoldhaté a megfelel6 szamu 4llat
befogésa (Taberlet et al. 1999, Taberlet & Luikart 1999). A
rendelkezésre all6 médszereket az irodalom hiarom csoport-
ba sorolja. A destruktiv mintavételt gerinctelen szervezetek
vizsgélatandl alkalmazzdk, ennek sordn a teljes egyedet fel-
haszndljak. Ennél kevésbé drasztikus megoldast jelentenek a
nemdestruktiv mintavételi médszerek, amilyen a vérvétel
vagy az ujjpercek lecsipése. Az ilyen eljardsok sordn a vizs-
gélni kivant allatok nagy valdszindséggel tilélnek, de jelen-
t0s stresszt kell elviselniiik. A legkevésbé zavaré médszerek
a neminvaziv kategéridba taroznak. Ezeknél a technikdknal
az allatok tavollétében lehet a mintdkhoz jutni, olyan altaluk
hétrahagyott nyomokbdl, mint a szor, toll, nydl, iiriilék. A
mddszer hatranya, hogy ilyen esetekben nem mindig megfe-
lel6 a DNS mingsége é€s mennyisége, igy a mintdk nagy ré-
sze nem ad haszndlhat6 eredményt, emellett jelentGsen meg-
néhetnek a laborkoltségek.

Madarak esetén eddig a tollszar pulpdjat, illetve bazalis
hegyét hasznaltak forrasként a DNS-kivondshoz, de ennél
az eljarasndl a megbizhaté eredményhez egy egyedtdl
tobb, lehetbleg friss tollra van sziikség (Taberlet & Bouvet
1991), vagy mintdnként mérni kell, hogy megfelel6-e a
DNS-koncentracié az analizisekhez. Egy nemrégiben ko-
zolt médszer segitségével egyetlen levedlett tollbdl is ele-
gendé mennyiségli DNS-hez lehet jutni (Horvéth et al.
2005). A tollszarban taldlhat6 magvas vorosvérsejteket tar-
talmazé vérrogbdl kivont DNS elég a mikroszatellitikon
alapulé DNS-ujjlenyomat meghatdrozasahoz, illetve mito-
kondridlis DNS-szakaszok szekvenaldsdhoz.

A vizsgalatok sordn felhasznalt vedlett parlagisas-tolla-
kat a Magyar Madartani és Természetvédelmi Egyesiilet
Parlagisas-védelmi Munkacsoportja gyjtotte be 1997 és
2007 kozott. A tollakat a fokozottan védett madarak zava-
rasa nélkiil, viszonylag egyszertien és nagy hatékonysaggal
be lehet gyfijteni a fészkek, illetve a rendszeresen hasznalt
kiiiléfak kozelébdl. Ez lehetdséget nyujt nagysagrendekkel
nagyobb mintaszam feldolgozdsara az — egyébként termé-
szetvédelmi szempontbdl is aggalyosnak tekintett — inva-
ziv mintavételi eljardsokhoz képest. A tollak az idGjarastol
és a vedlés ota eltelt id6tdl fliggben ép, vagy kevésbé jo al-
lapotban maradnak meg. A tapasztaltak alapjan a vedlés
utdn néhdny honap alatt er6teljes bomldsnak indulnak, igy
annak a val6szintisége minimadlis, hogy adott évben az el6-
z6 évbdl szarmazo j6 mindségl, feldolgozasra alkalmas
tollat lehessen taldlni.

Emellett feldolgozasra keriilt 127 vérminta, amelyet a
Szlovdk Ragadozémadar-védelmi Egyesiilet (RPS) gyfij-
tott be 2004 és 2006 kozott szlovakiai parlagi sas fiokak-
bél IsoCode STIX™ papirra.

Preparalas
A tollakon taldlhaté egy fels6 koldoknek (superior um-

bilicus) nevezett rész, ahol a tollat a fejlédése soran taplald
artéria a cséve kiils6 felszinére 1ép. Mire befejezddik a fejls-
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dés, ez az ér visszahizddik, de az atlépés helyén visszama-
rad egy kis vérrog. A vizsgalatokhoz sziikséges DNS nagy-
részt ebbdl a vérrogbdl szarmazik. Az emlésokkel 6ssze-
hasonlitva a madarak vérébdl tobb DNS nyerhetd ki, mi-
vel vorosvérsejtjeik is magvasak.

A fels6 koldok szikepengével keriil eltavolitasra a toll
szarabol (1. dbra). A preparalasok sordn minden mintdndl
steril pengét és gumikeszty(it kell hasznalni, valamint ki
kell cserélni a papir alatétet, amelyen a preparalds folyt, a
mintdk keresztkontamindcidjanak elkeriilése érdekében
(Horvith et al. 2005).

A preparalast kdvetéen a mintdk -20 °C-on, fagyaszto-
ban tdrolanddk, és a lehetd legrovidebb idén (dltalaban
1 hénapon) beliil feldolgozasra kell kertilnitik.

DNS-kivonas

A DNS-kivonas médositott kis6zasos protokollal torténik
(Gemmel & Akiyama 1998), melyben els6 Iépésként a kiva-
gott darabok egy éjszakan keresztiil (55—60 °C-os vizfiird6-
ben) enzimes (Proteindz-K-s) emésztésnek vannak kitéve.

A kovetkez6 1épés a maradék peptidek eltavolitdsa,
majd a tisztitds kloroform-izoamilalkoholos (24:1 ardnyu)
kirdzassal folytatédik. A DNS tomény etanol hozzdadasa-
val csaphat6 ki, majd 70%-os etanolos rehidralds utdn meg-
felel6 taroléoldatban kell felvenni (Tris-EDTA puffer).
A kivont DNS mennyisége és mindsége 0,8%-os agardz-
gélen val6 futtatdssal ellendrizhetd.

Vérmintdk esetében a gyart6 altal mellékelt protokoll
alapjan dolgoztunk.

Ivarmeghatarozas

A parlagi sasokndl nincs latvanyos ivari dimorfizmus,
csupan a testméretiikben figyelheté meg kismértékd eltérés
(a toj6 mintegy 5—10%-kal nagyobb méretii), de igy tere-
pen, illetve a vedlett tollakbdl morfoldgia alapjan csak rit-
kén lehet egyértelmiien ivarmeghatarozast végezni. A vizs-
géalatunkban alkalmazott médszer PCR-en alapul, igy na-
gyon kis mennyiségli DNS-bd is miikodik.

A madarakndl a toj6 a heterogametikus ivar (WZ ivari
kromoszémadk) és a him a homogametikus (ZZ), tehét a

W kromoszémat, vagy annak szekvencidit kell keresni, és
elkiiloniteni az ivarmeghatdrozds sordn. Az elmult évti-
zedben fedezték fel az els6 W-hez kot6d6 gént madarak-
ban (Griffiths & Tiwari 1995), ami a kromo-helikdz DNS-
kot6 fehérje kddolasaért felel, és a legtobb fajra jellemzé.
Mivel nagyon hasonlit az emberi CHD gének koziil a
CHDI1-hez, a CHD1W nevet kapta.

A CHDI1W-nek van egy nem a W kromoszémahoz koto-
dé6 valtozata (szintén a legtobb fajnal), mégpedig a Z kro-
moszéman. Mivel egyrészt a CHD1 gének az ivari kromo-
szémak rekombindl6dé pszeudoautoszomalis régidin kiviil
helyez6dnek, a CHD1W csak tojokra jellemz8, masrészt
mindkét gén nagyon konzervativ, igy alkalmasak lehetnek
az ivarok azonositdsira (Fridolfsson & Ellegren 1999).
A CHDI1 génre iranyul6 specifikus PCR eredményekép-
pen parlagi sasndl mindkét nem esetében amplifikalhat6
egy mintegy 700 bazispar hosszui termék, mig tojokndl egy
tovabbi 450 bazispar hosszisagu szakasz késziil a
CHDIW génrdl (Horvath et al. 2005). A génvaltozatok
méretében jelentkezd 250 bazisparos kiilonbség agardz-

z 2z

gélen torténd futtatdssal jol kimutathaté (2. dbra).
Mikroszatellita fragmensanalizis

A mikroszatellitdk a nukledris DNS nem kédol6 régioi-
ban talalhatd di-, tri-, illetve tetranukleotid-ismétlédések,
amelyek szerepe jelenleg nem ismert. Valdszintileg nincs
genetikai informdcidtartalmuk, ezért szelekcids nyomads
sem hat rdjuk. Mivel a DNS-polimerdz enzim a hosszu is-
métlédések miatt gyakran ejt hibat ezen szakaszok maso-
lasakor, magas polimorfizmust mutatnak. Tobb ilyen sza-
kaszt vizsgdlva, a bazisparokban megadott hosszuk egyedre
jellemz6 mintazatot ad, igy egyedi azonositdsra haszndl-
hatjuk 6ket (DNS-ujjlenyomat, DNS-profil).

A mikroszatellita fragmensek analizise fluoreszcens
kapillaris-elektroforézissel torténik. Ez nagyobb felbon-
tast tesz lehetévé, mint a poliakrilamid- vagy agarézgélen
torténd futtatds, és nagyobb mintaszamnal is kényelmesen
alkalmazhat6, ugyanis konnyen automatizalhaté. A hosz-
szokat a program ismert molekulaméreti markerhez (un.
molekuldris 1étrdhoz) viszonyitva szamitja ki, ami megha-
tarozott fragmenshosszoknal jol elkiiloniils jelet ad, igy le-

1. dbra

Tollakbdl torténd DNS-kivondshoz kipreparalt fels6 koldokrész
a beszaradt érszakasszal

2. dbra
Az ivarmeghatdrozdsra irdnyulé PCR termékei
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hetévé teszi a kiilonbozd idépontokban feldolgozott min-
tdk pontos Gsszehasonlitasat is. (3. dbra)

A parlagi sasndl ez ideig 18 dinukleotid (Martinez-Cruz
et al. 2002), illetve 8 tetranukleotid (Busch et al. 2005) po-
limorf lokuszt azonositottak.

A mitokondrialis DNS kontrollrégigjanak
szekvenciaanalizise

A mitokondridlis DNS (mtDNS) kontrollrégidja egy
kozel egy kilobazis hosszisagi szakasz, amely a transz-
kripcidt és a replikdciét szabalyozza. A csak anyai dgon
orokl6dé mtDNS nem tartalmaz replikdcids javité rend-
szert, ezért a mutacids ratdja dtlagosan magasabb, mint a
nuklearis DNS koédol6 szakaszainak, azonban a mikrosza-
tellitdk ratajanal alacsonyabb. Igy az azonos fajba tartozé
egyedek mtDNS szekvencidjaban fellelhetd kiilonbségek
kevésbé alkalmasak egyedi azonositdsra, viszont az egy
fajhoz tartozé egyedek populdcidinak Osszehasonlitisara
j6l hasznélhatdk.

A mtDNS kontrollrégiéjanak szekvendldsara az AID1-
Fbox primer-par (Martinez-Cruz et al. 2004, Godoy et al.
2004) altal meghatdrozott, a hipervaridbilis részt tartalma-
76 345 bazispar hosszisagu amplifikalt szakasza hasznal-
haté. A médszer segitségével pontosan meghatarozhaté a
kontrollrégié bazissorrendje, majd a benne taldlhat6 13 po-
limorf hely éltal meghatdrozhaté az egyed haplotipusa
(Martinez-Cruz et al. 2004).

Eredmények
DNS-kivonas sikeressége és a mintak ivareloszlasa

A hazai kutatécsoport eddigi munkdja sordn 615 minta
(488 vedlett toll és 127 vérminta) feldolgozasat kezdte el,
az esetek 94,6%-aban sikeriilt haszndlhaté6 mennyiségi és
mindségli DNS-hez jutni. A DNS-kivonds hatékonysaga
szignifikdnsan nem kiilonbozott a vedlett tollak (94,6%) és
a szlovak fiokdk vérmintdi (98,4%) kozott (Chi-négyzet
proba, p érték=0,785). Ez az eredmény aldtdmasztja mind-
két mintavételi modszer eredményességét €s az ilyen vizs-
gélatokban val6 alkalmazhat6sagat.

A munka sordn a kovetkezd 1épés volt az egyes madarak
ivaranak meghatarozasa. A PCR-reakcidk 92,7%-a adott ér-
tékelhetd eredményt. Az ivarmeghatdrozas hatékonysiga
szignifikdnsan nem kiilonbozott a vedlett tollak (90,1%) és
a szlovék fiokak vérmintai (98,4%) kozott (Chi-négyzet pro-
ba, p érték=0,5455). A vizsgalt vedlett tollmintdk 87,1%-a
szarmazott tojoktol és csupan 12,9%-a himektol. Ezt a szig-
nifikans eltérést (Chi-négyzet préba, p érték< 0,0001) va-
16szintileg az okozza, hogy a tollakat legnagyobb szamban
a fészkek alatt lehet megtaldlni, és itt a tojok 1ényegesen
tobb idé6t toltenek, mint a himek. Utébbiak féleg a kitil6-
fak kornyékén tartézkodnak, de ezek a helyek kevés eset-
ben ismertek. A fiokak esetén a tojé—him ivararany 61:65
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volt, amely nem kiilonbozott szignifikdansan az 1:1 ivar-
arany eloszlastdl (Chi-négyzet préba, p érték=0,7216).

Egyedek azonositasa

A mikroszatellita fragmensanalizisek sordn 172 egyed
DNS-profilja késziilt el. A 38 hazai madart6l szdrmazé
minta 9 dinukleotid, mig a szlovak populdciébdl szarmazé
134 minta 8 tetranukleotid mikroszatellita fragmens-anali-
zise alapjan kertiilt elemzésre. Egyel6re a hazai és a szlo-
vak madarak eredményei nem Osszevethet6k, mivel a di-
nukleotidok és tetranukleotidok alapjan késziilt DNS-pro-
filok nem hasonlithatok ossze.

Hazai mintak

A vizsgélatok els6 korében 17 olyan magyarorszagi ter-
ritorium keriilt kivalasztasra, ahonnan 2002-bdl és 2003-bdl
is rendelkezésre allt megfelel6 mindségt tollminta (Vili et
al. 2005). A vizsgalt territériumok koziil 15-bdl csak a to-
joktol, kett6bol csak a himektdl és egybdl a par mindkét
tagjatol szarmaztak értékelheté mintdk. A kapott eredmé-
nyek alapjan elmondhatjuk, hogy négy territériumnal tor-
tént valtds, amikor is 3 toj6 és 1 him nem volt azonos a két
évben, igy az éves kicserél6dési rata 22%-os volt.

A szlovak mintak

A Szlovakidbdl kapott mintak dontd tobbsége fiokaktol
szarmazott (126 egyed, harom egymast kdvet6 évbol), saj-
nos a tollak tobbsége nem volt elég jé dllapotd a fragmen-
sanalizishez. Erdekes ugyanakkor, hogy az ivarmeghati-
rozas ezen mintak legtobbjénél sikeres volt. Ezért egyelére
az eredetileg tervezett jelolés-visszafogdsos elemzést nem
lehetett elvégezni, azonban sziil6—utdd, illetve testvérek
azonositasa tobb esetben lehetséges volt (sziil6—utdd part
2 esetben, testvéreket 4 esetben). A molekularis variancia
elemzése alapjan az egymastdl mintegy 150 km tdvolsdg-
ra taldlhaté kelet- és nyugat-szlovakiai dllomanyt geneti-
kai szempontbdl egységesnek lehet tekinteni (AMOVA,
RST=0,014, p érték=0,0065).

Populacios szerkezet

A mitokondridlis DNS kontrollrégidjanak szekvencia-
analizise 20 Kérpat-medencei madar mintdja alapjan tor-
tént meg, melyek magyarorszagi fészkelShelyekrdl (16) és
a Hortobagyi Nemzeti Park gérési ragadozémadar-telepé-
6l (2) gydjtott tollakbdl, tovabba két szlovakiai fidka vér-
mintdjabol szarmaztak.

A 13 publikalt polimorf lokusz koziil a 20 Karpat-
medencei madarban négy volt polimorf (a 45. bazisparnal,
a 96. bazisparnal, a 118. bazisparnal és a 227. bazisparnal
1év6). A négy polimorf lokusz pedig négy kiilonbozd hap-



4.4 VILI_HORVATH Parlagi sas.gxd 1/20/2008 11:04 AM Page %;

A parlagi sas genetikai viltozatossiga

lotipust hatdrozott meg (E: 40%, G: 15%, K: 30%, L: 15%).
A Karpat-medencei populdcioban kettd, eddig még nem
publikdlt haplotipust is sikeriilt azonositani, méghozza
elég nagy gyakorisdgokkal (K: 30% és L: 15%). Az 1j
haplotipusok ismeretében felvazolhaté volt a haplotipusok
legval6szintibb torzsfaja (4. dbra). A 16 hazai koltoterrito-
rium vizsgalatakor az L haplotipus csak a matrai régidban
volt megtaldlhat6. A K haplotipus a Zempléni-hegységben
nagyobb gyakorisaggal (57,1%) fordult el6, mint a Hevesi-
sikon (14,3%). A Hevesi-sik territériumaiban az E haplo-
tipus gyakorisdga 57,1%, a Zempléni-hegységben pedig
28,6% volt. A G haplotipus 28,6%-os gyakorisaggal for-
dult el a Hevesi-sikon és 14,3%-os gyakorisdggal a Zemp-
Iéni-hegységben.

A kapott szekvencidk haplotipusat ¢sszehasonlitva egy
északnyugat-kazahsztani stabil populdcié mar publikalt
eredményeivel (Martinez-Cruz et al. 2004) meghatarozha-
tok a két populdcié genetikai 6sszetételében 1évE kiilonbsé-
gek. Az északnyugat-kazahsztani populdcidban négy kiilon-
b6z6 haplotipust taldltak (D: 50%, E: 40%, F: 5%, G: 5%)
ot polimorf lokusszal (a 96. bazisparnal, a 118. bazisparndl,
a 134. bazisparndl, a 219. bazisparnal és a 227. bazisparnal
1év6). A kazahsztani és a Karpat-medencei populécié hap-
lotipus-megoszlasai kozott szignifikdns kiilonbség észlel-
het (Fisher-féle egzakt teszt, p-érték<0,001, N1=20,
N2=20) (5. dbra). A két populacié haplotipus-variabilitdsa
is szignifikdansan eltér (Mann—Whitney-féle U-teszt, V=36,
p-érték<0,001, N1=20, N2=20). Az AMOVA (molekularis-
variancia-elemzés) eredménye alapjan a fixacids index szig-
nifikdns genetikai izoldltsdgot mutatott ki a két populacié
kozott (0PT=0,3936, p-érték=0,0001). A haplotipus és nuk-
leotid diverzitasi indexek nagyobbak voltak a Karpat-me-
dencei populdcioban. Eredményeink alapjan a két popula-

cié genetikailag izoldlédott egymastol, és a Karpat-meden-
cei populdci6 genetikai diverzitdsa nagyobb.

Kovetkeztetések
A parlagi sas példanyok genetikai azonositasa

A hazai populacié esetében a kis mintaszdm ellenére is
mindenképpen figyelemre mélt6, hogy himeknél 30% korii-
li, tojokndl 20% volt a madarak kicserél6dési ratdja egyik
évrdl a masikra egy adott territériumban. Egy esetben sem
figyelheté meg dtmozdulds a territériumok kozott, és az ed-
digi madargyirtizési adatok alapjan csekély az esély a mada-
rak elvandorldsdra egy madsik populdcioba (a legkozelebbi
életképes populdcidk mintegy 500 km-re vannak), igy a to-
véabbi vizsgalatok soran varhatd, hogy a madarak kicseréls-
dési ratdja tilnyomorészt a koltd madarak mortalitdsaval
lesz ardnyos. A hazai dllomanyban tapasztalt aranyhoz ha-
sonlé mértékt (16%-os) kicserél6dési aranyrdl szamolnak
be északnyugat-kazahsztanban is (Rudnick et al. 2005).
Amennyiben nagyobb mintaszamnal is hasonl6 kicserél6dé-
si arany tapasztalhatd, akkor az alapjaiban véltoztatnd meg a
Karpat-medencei parlagisas-populdcié dinamikéjarél kiala-
kult képet. Egy ilyen éves mortalitdsi ardny a kolté madarak-
ndl, egy ilyen hosszi életii faj esetében (természetes életko-
ra bizonyitottan meghaladhatja a 26 évet is) rendkiviil ma-
gasnak szamitana (v0. pl. 6% az ibériai sasndl, Ferrer 2001).

A szlovak fiokak vér-, és a magyar fidkdk tollmintdi,
valamint a kolté madarak vedlett tollai alapjan jelenleg is
folyamatosan béviilé ,,Karpat-medencei parlagi sas DNS-
ujjlenyomat adatbazis” megalapozza a jelolés-visszafoga-
sos vizsgalatok nagy, tobb szdzas mintaszamon alapul6 jo-
vébeli alkalmazasat.
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3. dbra

Két kiilonb6z6 egyed DNS-profilja (tetranukleotidok alapjan, az azonos szind festékkel jelolt fragmensek lathatdak).
1. egyed: A: lokusz heterozigéta (240-244 bp), B: lokusz homozigéta (328 bp);
2. egyed: A: lokusz homozigéta (244 bp), B: lokusz heterozigéta (324-328 bp)
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4. dbra

A mtDNS kontrollrégidja parlagi sasokndl ismert haplotipu-
sainak legvaldszintibb torzstdja. Az dgvégeken a jelenlegi,
a csomodpontokndl a feltételezett Gshaplotipusok taldlhatéak,

az dgakon 1évd piros vonalak a szubsztiticidkat jelolik.
A K és az L haplotipusok a Kérpat-medencei populaciobdl
kertiltek el6szor lefrdsra

A Karpat-medencei parlagisas-populacio
bels6 genetikai struktdaraja

A mikroszatellita fragmensanalizis eredményeib6l meg-
allapithat6, hogy a kelet- és nyugat-szlovakiai szubpopulacié
a viszonylag nagy foldrajzi tdvolsag (150 km) ellenére sem
tagolddik kiilon populdcidkra. Ezt nagy val6szintiséggel a
veliik feltehet6en szintén genetikailag egységes magyar allo-
many segiti el, amelynek dél fel6l komoly a ,.folyosé” sze-
repe. A hazai szomszédos szubpopulacidk gyakorlatilag foly-
tonos dllomanyt alkotnak, amely csak egy régiéban szakad
meg (Cserht), de ez sem haladja meg a 60 kilométert.

A Karpat-medencei populdcié mtDNS vizsgélatai soran
az északi-kozéphegységi magteriileteken 1évS territériu-
mok és az djabb sikvidéki territériumok (Hevesi-sik) ke-
riiltek 6sszehasonlitasra. A Kéarpat-medencében az egyes
szubpopuldciok gyakorlatilag folytonosnak tekinthetd el-
helyezkedése alapjan, egy ilyen joé diszperzids képességgel
rendelkezé fajndl azt varnank, hogy az allomany kevere-
dése teljes, és egységesnek tekinthetd a populédcié. A hap-
lotipusok térbeli eloszldsa azonban nem teljesen homogén
a 16 hazai territérium adata szerint. A kis mintaszdm elle-
nére is az északi-kozéphegységi régidban nagyobb geneti-
kai polimorfizmus figyelhetd meg, amelynek lehetséges
oka, hogy a 70-es, 80-as években atélt demografiai kataszt-
réfa idején egyediil ezeken a magteriileteken maradtak fent
koltS parok. Igy itt jelenleg is megtaldlhaté a haplotipusok
legnagyobb része, mig a sikvidéki teriiletek késébbi visz-
szahoditasakor nem feltétleniil jutott le minden haplotipus.
A feltételezés bizonyitdsahoz nagyobb mintaszdm vizsga-
lata sziikséges.

A Karpat-medencei és egy kazahsztani
parlagisas-populacié 6sszehasonlitasa

A vizsgalatok harmadik része arra irdnyul, hogy mas po-
pulécidkkal is 6sszehasonlithassuk a Karpat-medencei po-
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pulédcié genetikai helyzetét. Jelen vizsgélatban az észak-
kazahsztani Naurzum Nemzeti Parkban él6 parlagisas-
populdcié mtDNS-elemzésének adataival tortént 6sszeha-
sonlitds. Az érintett mintegy 100 paros populdcié a 25 éve
tartdé monitorozasi adatok szerint demogréfiailag stabil
(Bragin 1999; Katzner et al. 2006), és a 3000 km-es tavol-
sdg miatt feltehetéen nincs kdzvetlen kapcsolatban a Kérpat-
medencei populdcidval. A vizsgélt kazah populéci6 jelen-
leg kisebb méretli a Karpat-medenceinél (126-139 par),
azonban a hazai dllomany a 80-as évek elejére mindossze
15-25 parra csokkent (Haraszthy et al. 1996, Bagyura et al.
2002), és a szlovak populdci6 sem lehetett nagyobb 10-15
parnal (Danko & Chavko 1996). A hazai allomanyra (80-85
par) az elérhet6 demogréfiai adatok alapjan kiszamolt effek-
tiv populdciéméret csupdn 35 par, amely jelentSs genetikai
degradaciét eredményezhet. Ezzel ellentétben az észak-
kazahsztani stabil populdciéban az effektiv populdciomé-
ret 90 parra becsiilhetd (Bragin 1999, Katzner et al. 2000).
A vizsgalt kazah populdcié valdszinileg 0sszekottetésben
all a régidban taldlhat6 jelentSs, tobb szdz paros dlloma-
nyokkal, gy mindent dsszevetve a hazai populdcidban lenne
varhat6 alacsonyabb genetikai diverzités.

A statisztikai elemzések szignifikdns kiilonbséget mu-
tattak ki a két populdci6 haplotipus-eloszldsa kozott, azon-
ban a vdrttal ellentétben szignifikdnsan nagyobb volt a
Karpat-medencei parlagisas-populdcié genetikai variabilitdsa
a kazah populaciééndl. A kontrollrégié vizsgalata alapjan
tehdt a Karpat-medencei parlagisas-populdciébdl szarma-
z6 mintdkban nagyobb genetikai polimorfizmust taldltunk,
mint a Naurzum Nemzeti Parkban. A megfigyelt, nem vart
eltérést az is okozhatta, hogy a kazah mintdk egy kisebb,
mintegy 4000 km’-es, mig a hazai mintdk egy mintegy
9000 km®-es vizsgélati teriiletrdl szdrmaztak. A kiszamolt
fixaciés index a vartnak megfelelen szignifikdns geneti-
kai izolaltsdgot mutatott ki a két tavoli populacié kozott.

Osszességében elmondhaté tehdt, hogy a Kérpat-me-
dencei populdcié a jelenlegi adatok alapjan genetikailag
megfeleléen diverznek tiinik, igy remélhetéleg nem kell
tartani a genetikai leromlds negativ hatdsaitdl, a mult sza-
zad kedvez6tlen demografiai valtozasai ellenére sem.

Gyakorisagok
o000
OC=_2NWAhOIONOO=
1

o ll

G K L
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LL.

Haplotipusok

5. dbra
A mtDNS kontrollrégi6 egyes haplotipusainak eloszldsa a
Karpat-medencei €s az északnyugat-kazahsztani populdciéban
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