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1. BEVEZETES

A balkéani gerle (Streptopelia decaocto) viszonylag rovid idé alatt (30-40 év)
egzotikus vendégbdl az egyik leggyakoribb madarfajja valt Magyarorszagon. Ugyanigy
vette birtokba Eurdpa jelentés teriileteit is, s6t tovabb terjeszkedik az afrikai, az dzsiai és
az amerikai kontinensen is (SNOW et al, 1998; CROOKS et al., 1999; ROCHA-
CAMERERO és HIDALGO DE TRUCIOS, 2002; ERAUD et al., 2007). A jelenség nem
egyedi. Ha lassabb (temben is, de fajok tomegei hoditanak meg napjainkban is Uj
teruleteket, melynek mértéke aggodalomra ad okot (HULME et al., 2009; BUTCHART
et al., 2010; GALLARDO et al., 2017). Az invaziv fajok ugyanis jelentds hatast
gyakorolhatnak a bioldgiai sokféleségre, amely csdokkenésének és a fajok kihalasanak
egyik f0, egyre jelentésebbé valo okat képviselik (IUCN, 1999; BELLARD et al., 2016).
Az () kornyezetben valo hirtelen megjelenésiikkel felborithatjadk az adott terilet
életkdzOsségenek egyensulyat. Eredményes kompetitorok a forrasokért folytatott
versengésben gyakran (j betegségek e€s parazitak terjesztéi (BERNDT et al., 2014).
Ebben a helyzetben felértékelddik az efféle fajokra 6sszpontositd kutatasok jelentdsége.
A balkani gerle Kis-Azsiabol kiindulva rendkiviili gyorsasaggal hdditotta meg eurdpai
¢l6helyeit (GLUTZ és BAUER, 1980; CRAMP, 1985; FUJISAKI et al., 2010). Emiatt,
és mert europai terjeszkedése jol dokumentalt, valamint szdmos 6koldgiai tanulmany is
szlletett megtelepedésének hatéasairdl, kitiind modellallata a gyors iitemben terjeszked6
fajoknak (HUDSON, 1972; COOMBS et al, 1981; HENGEVELD, 1988;
ROBERTSON, 1990; KASPAREK, 1996; ROMAGOSA és LABISKY, 2000; ERAUD
et al, 2007). A korabbi eredmenyek ravilagitottak a genetikai vizsgalatok
szlikségszeriiségére (LEE, 2002, TSUTSUI et al., 2003) is az ilyen fajok esetében,
azonban a balkani gerle esetében hianyosak az eziranyd ismereteink. Kimondottan a fajra
Osszpontositd genetikai vizsgalatok nem torténtek meg eddig. Nem ismert, hogy az
eurdpai populaciok milyen mértékben egyeznek genetikailag a faj géncentrumaban ma
¢16 populaciokkal, tovabba azt sem tudjuk, hogy Europan beliil léteznek-e olyan
populaciok, melyek genetikailag izolalodtak az expanzi6 utan, és ha igen, akkor ezek a
populéaciok mutatnak-e szignifikans genetikai kilonbséget, vagy pedig egy egységes
szuperpopuléciénak kell tekintenlink ezeket az allomanyokat.

A vizsgalathoz egy un. neminvaziv modszert, a vedlett tollak felhasznalasat
valasztottuk elsddleges mintagytijtési modszeriinknek. Alkalmazasa soran azonban egyes

esetekben bizonytalanul volt azonosithato a toll. Kideriilt, hogy még a gyakorlott szemi
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szakemberek szamara is gondot okozhat bizonyos esetekben a balkani gerletoll és a
méretében, szinében hozza nagyon hasonld, elvadult hazigalamb vedlett tollainak
elkilonitése. Kulondsen, amikor egy-egy egyedtdl csak néhany toll allt rendelkezésre.
Mivel a mintagytijtési helyeken (elsésorban urbanus kornyezet) a hazigalambok is nagy
szamban latogatjak ugyanazokat az éléhelyeket (parkok, kertvaros), amiket a balkani
gerlék, nagy volt a hdzigalamb tollak bekeriilésének esélye a mintak kdzé. A tévesen
azonositott tollak vizsgalatban vald felhasznalasa pedig a rendelkezésre allé forrasok
felesleges pazarlasat, esetlegesen téves eredmények megsziletését jelentette volna, ezért
szilkséges volt a kockazatok leheté legalacsonyabb szintre szoritasa. Miutan az
irodalomban nem talaltunk alkalmas mddszert, igy dontottink, hogy a gyakorlatban is
egyszerlien és gyorsan hasznalhato, olcsd, a fajok azonositasat a vedlett tollak alapjan is
lehetévé tevo egzakt modszert fejlesztink, amit genetikai vizsgélatunk esetében is
hasznosithatunk. Kezdetben tobb metodikai megkdzelitést is alkalmaztunk, végil a
morfometriai adatfelvétel bizonyult a legjobb eredményt adé és a fenti kritériumoknak is
megfelelni tudd megoldasnak. Jelen dolgozat masodik része ezzel a modszerfejlesztéssel

foglalkozik.



CELKITUZES

Munkam soran az alabbi célkitiizéseket kovettik:

» Az europai, illetve a vilag mas teriileteirdl szarmazé balkani gerle szekvenciak
haplotipusainak kimutatdsa a mitokondrialis genomon belil a citokrom-oxidaz |
(COI) régio 658 bp szakasza altal (KX372273 szekvencia 3651-4309 szakasza).

» A faj kiilonbozo terilleteken ¢él6 populacioi kozotti genetikai diverzitas

mértékének megallapitésa.

» A balkéni gerle és a hazigalamb (Columba livia domestica) dezoxiribonukleinsav
(DNS) izolalasra leginkdbb felhasznalhatd tollainak morfometriai jellemzése,

adatbazis épitése.

» Modszerfejlesztés a balkéni gerle és a hazigalamb genetikai vizsgalatokban

alkalmazhat6 vedlett tollainak azonositasara, faji szintti elkiilonitésére.



2. IRODALMI ATTEKINTES
2.1. A balkani gerle rendszertana és foldrajzi elterjedése

A galambalakiak (Columbiformes) rendjébe két csalad és 313 faj tartozik. Az egyik
csalad a dodofélék (Raphidae), mely két nemet és két fajt foglalt magaban, azonban ez a
XVII. és XVIII. szazad soran kihalt, feltételezhetéen az emberi tevékenység (vadaszat,
ragadozok betelepitése, erdéirtas) miatt (TURVEY és CHEKE, 2008). A dodéfélék
elkiilonitését a feltin alkat- és életmddbeli  kiilonbozoségre alapoztak, de a
mitokondridlis DNS (mtDNS) két régidjanak (citokrom-b (cyt-b) és 12S rRNS)
vizsgalataval azt kaptak, hogy val6jaban a délkelet-azsiai sérényes galamb (Caloenus
nicobarica) kozeli rokonsagaba tartoztak (SHAPIRO et al., 2002), tehat a galambfélék
(Columbidae) csaladjaba sorolds lenne pontosabb. A masik csaladot a galambfélék
(Columbidae) alkotjak, mely 311 fajt, 6t alcsaladot és 42 nemet foglal magaban.

A Dbalkani gerle (Streptopelia decaocto) pontos rendszertani besorolasa a

kovetkez6:

Orszag: Allatok (Animalia)

Torzs: Gerinchurosok (Chordata)
Altorzs: Gerincesek (Vertebrata)
Osztaly: Madarak (Aves)

Rend: Galambalakiak (Columbiformes)
Csalad: Galambfélék (Columbidae)
Alcsalad: Galambformak (Columbinae)
Nem: Streptopelia

Faj: Streptopelia decaocto

A fajt ket tovabbi alfajra bontjdk (DEL HOYO et al., 1997). A S. d. decaocto Kis-
Azsiaban, Kozép-Keleten, Arabia északi részén at keleten Afganisztanig, Pakisztanig,
Nepalig és Eszak-Indiaig terjed. A S. d. xanthocyclus a délkelet-azsiai teriileteken
(Mianmar és Dél-Kina) fordul el6, és a szemgytirti bérének élénk sarga szine konnyen
megkiilonboztethetévé teszi. Korabban elkllonitettek két tovabbi alfajt is. A S. d.

stoloczkae Kirgizisztanban, Délkelet-Kazahsztanban és Eszaknyugat-Kinaban honos
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Mianmar mai terlletén honos. A S. d. decaocto alfaj volt az, amely a XX. szazadban
Eurdpat kolonizélta, de betelepitették Kinaba, Koreaba és Japanba (GLUTZ és BAUER,
1980; CRAMP, 1985). Az Indiabdl indulé expanzidjanak pontos kezdete nem ismert,
annyi azonban bizonyos, hogy a XVI. szazadban mar leirjak Torokorszag teruletén
(STRESEMANN és NOWAK, 1958; SMITH 1987; GORSKI, 1993; ROMAGOSA és
MCENEANEY, 1999; FUJISAKI et al., 2010). HUDSON (1965) szerint elterjedési
terulete az 1930-as évek elején még csak Tordkorszagra és a Balkanra korlatozodott. A
kozel-keleti és eurdpai kolonizacio az elmult 50-60 évben fejez6dott be (SNOW et al.,
1998; CROOKS etal., 1999; ROCHA-CAMERERO és HIDALGO DE TRUCIOS, 2002;
ERAUD et al., 2007). FUJISAKI et al. (2010) az elmult évtizedre datdlja az eurdpai
expanzié véget, mivel a faj ekkor érte el azokat a tavoli tertileteket, amelyek egyben a
potencidlis éghajlati niche-ének hatarait is jelentik. Az eurdpai expanzio lefolyasat az 1.
abra szemlélteti. A faj megjelenését Eurazsia és Afrika teriiletein természetes
terjeszkedésnek kell tekintenuink, azonban a vilag mas részeire emberi kdzvetitéssel jutott
el (CALOGERO et al., 2003; THEVENOT et al., 2003). Az amerikai kontinensen
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2. abra: A balkani gerle jelenlegi elterjedési terlilete a
Foldon - zold: természetes elterjedés, piros: betelepités

altali elterjedés. (Forrés: 12)

megjelenésérél SMITH (1987) ad tajékoztatast. Eszerint a faj behurcolasa egy tévedésre
vezethetd vissza, ugyanis egy nassaui (New Providence, Bahamak) allatkereskedés
tulajdonosa 1974-ben megkérte Hollandiaba utazé ismerdsét, hogy kildjon neki haza
kacago gerléket (Streptopelia risoria). Az ismerds azonban nem tudott killbnbséget tenni
a kiilsére egyébként nagyon hasonld két faj kozott, és tévedésbdl balkani gerléket
(Streptopelia decaocto) szallitott le. Késobb egy betorés kovetkeztében mintegy 50 egyed
kiszabadult a kereskedésbdl. A kovetkez6 évben mar fészkelésiiket is megfigyelték, majd
leszarmazottjaik eljutottak a kornyezd szigetekre, végiil Floridanal a kontinensre is
(HENGEVELD, 1993). Nem sokkal késobb a kiilonb6z6 helyi monitoring megfigyelések
megerdsitették a jelenlétét az USA egész teriiletén, valamint Koézép-Amerikaban
(GARRIDO és KIRKCONNELL, 1990; BARRE et al., 1996; BOHLEN, 1997;
DRENNEN, 1997; BECKETT et al., 2007; ALMAZAN-NUNEZ, 2014). Becslések
szerint a faj jelenlegi elterjedési teriilete 6sszesen 93.400.000 km?, vilagallomanya pedig
60.000.000-110.000.000 egyed kozott lehet (2. abra) (BIRDLIFE INTERNATIONAL,
2016). A BIRDLIFE INTERNATIONAL adatai szerint a popul&ci6 vilagviszonylatban
novekvo tendenciat mutat, ugyanakkor szamos orszagban ennek ellenkezdje jelentkezik

(BIRDLIFE INTERNATIONAL, 2015).



Az eurOpai allomanyt 7.910.000-14.300.000 koltéparra, illetve 24.000.000-
43.000.000 egyedre teszik (BIRDLIFE INTERNATIONAL, 2016). Magyarorszagon
alland6 madar és rendszeres fészkeld. Fészkel6 allomanya 290.000-380.000 parra tehet6
(MAGYAR MADARTANI ES TERMESZETVEDELMI EGYESULET, 2017). Hazai
elterjedése a 3. abran lathatd. A faj magyarorszagi allomanya novekvé tendenciat mutat
(4. és 5. &bra). A 2013/2014. vadaszati évben a balkani gerle teriték 76.432 példany volt,
ami 13,4%-os csokkenés a megel6z6 idészakhoz képest (CSANY] et al., 2014). Allandd
madarnak tekinthetd, legfeljebb kisebb téli migracioja figyelhetd meg (FARAGO, 2012).

Wi e s
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A négyzetek (UTM 10*10 km) szinezése a térképen (legerdsebb FV kodok)
X - Megfigyelt egyedek,
Bejart teriilet, ahol amelyek valésziniileg nem A - Lehetséges B - valoszinii C - Biztos
nem figyelték meg a fajt fészkelnek a teriileten fészkelés fészkelés fészkelés

3. é&bra: Balkdni gerle megfigyeléeseken alapuld elterjedési térképe

Magyarorszagon (Forras: MAGYAR MADARTANI ES TERMESZETVEDELMI
EGYESULET, 2017)
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4. dbra: Balkani gerle allomany méretének alakulasa fészkelési idészakban 1999 és
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TERMESZETVEDELMI EGYESULET, 2017)
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5. &bra: Balkani gerle allomany méretének alakulasa telelési id6szakban 1999 és 2014
kozott ~ Magyarorszagon  (Forras: MAGYAR  MADARTANI ES
TERMESZETVEDELMI EGYESULET, 2017)



2.2. A balkani gerle 6kologiaja

FISHER (1953) az egyik legsikeresebben terjeszkedd szarazfoldi gerinces fajnak
tartotta, nem alaptalanul. A XX. szazadban lezajlott rendkivil gyors expanzibja szamos
kutatd érdeklodését felkeltette. A legtobb tanulmany kozponti kérdése volt a sikeres
terjeszkedést eredményez6 tényezok feltarasa. Az évek soran tobb ilyet azonositottak,
vagy legalabbis valoszintisitenek. Ezek kdzul szamos az emberi tevékenységekkel is
kapcsolatba hozhatdé (ROMAGOSA és LABISKY, 2000). A leggyakrabban emlitett
tényezok a kivandorlastdl fuggetlen allomanysiiriisége, az antropogén él6helyekhez vald
nagyfok( alkalmazkoddképessége, a generalista étrendje, a nagy reprodukcios
teljesitménye és az évenkénti koltések magas szama (ROMAGOSA és LABISKY, 2000).

A terjedés mintézatanak leirdsa és a tovabbi expanziok elbrejelzése szintén
népszeri téma volt. Eurdpéban az expanzié &ltaldban észak-nyugati iranyban folyt.
Kimutattak, hogy az uj teriileteken eldszor kisebb gocpontokat foglaltak el a faj egyedei,
majd a helyi populacio boviilésével ezek a gocpontok novekedtek, vegul kitdltotték a
kozottik 1évo dres teriileteket. Ezt ugrasszerli szétterjedésnek (,,jump”-diszperzal)
nevezzik (HUDSON, 1972; ROMAGOSA és LABISKY, 2000). KASPAREK (1996)
fontos tényezore hivja fel a figyelmet a faj expanzidjaval kapcsolatban. Elemezve nyugat-
torokorszagi/balkani, valamint a floridai terjeszkedést, megallapitotta, hogy a
populaciodenzitds mindkét esetben alacsony volt, ami kizarja a slirliségfliggd
szétterjedést. Tovabbi parhuzam a két kontinensen tortént kolonizéacié kozott, hogy a
megtelepedés a partmenti tertileteken volt a legkiterjedtebb, mig a szarazfold belseje felé
a folyovolgyek jelentenek természetes okoldgiai folyosét szamara (HUDSON, 1972;
ROMAGOSA és LABISKY, 2000). Az antropogén hatasnak kitett ¢l6helyek fontossagat
szinte minden, a faj expanzidjaval foglalkozé tanulmany megemliti, fuggetlendl attél,
hogy a vilag mely részén készult. ROBERTSON (1990) a faj gyors terjedésének okat
kutatva jutott arra a megallapitasra, hogy az antropogén kornyezetben jelenlévd (res
niche elfoglalasa jatszotta a legfontosabb szerepet, mig az interspecifikus verseny nem
jelent6s. Az ember és a balkéni gerle kozott fennall6 kommenzalizmusra jo példa, hogy
Nagy-Britannidban a faj elterjedése szorosan kotddik az emberi telepiilésekhez,
els6sorban az elévarosi kertekhez és varosi parkokhoz, ahol fak, bokrok és emberi
épitmények szamara kedvezo elegyét talalja (COOMBS et al., 1981; HENGEVELD,
1988). ERAUD et al. (2007) a balkani gerle szétterjedésének térbeli és iddébeli
dinamikajat vizsgalta Franciaorszagban. A regionalis sajatossagokra vonatkozo



eredmenyeik a kolonizacié valoszintiségével €s a helyi kihalasok idébeli valtozasaval
kapcsolatban, @sszhangban vannak az invaziés és metapopulacios elméletek
kovetelményeivel. Felhivjak a figyelmet az észlelési valosziniiség helyes becslésének
fontossagara a faj térbeli és id6beli kolonizacidés mintizatanak leirasaban. Az altaluk
pontositott metodika alapjan bizonyitottak, hogy szemben az addigi ismeretekkel és a
»Nemzeti Atlasz” felmérés eredményeivel, a faj populadcidja tovabbra is novekszik
Franciaorszagban. Egy masik vizsgalatban (ERAUD et al., 2011) azt is kimutattak, hogy
a fiatal gerlék tulélési valdsziniisége magasabb a vidéki terileteken. Ezek az eredmények
arra utalnak, hogy a faj elterjedési teruiletének kiterjesztése gyorsabban kell vegbemenjen
azokon a teruleteken, ahol az urbanus tertiletek kisebbek, de kdzelebb helyezkednek el
egymashoz.

HENGEVELD (1993) az észak-amerikai populacio felépitését és a varhatd
kolonizacios hullam terjedési sebességeét vizsgalta. Megallapitotta, hogy a balkani gerle
képes lesz elérni Eszak-Amerika északi régioit is. ROMAGOSA és LABISKY (2000) a
faj floridai terjeszkedését vizsgélta tiz éven keresztil az 1980-as és 1990-es évek soran,
majd eredményeit 6sszevetette az eurdpai tapasztalatokkal. Ezek az eredmények gyors
itemi terjeszkedésrdl szamolnak be, ugyanis mig 1986-ban a madarmegfigyeld helyek
minddssze 4%-an jegyezték fel a faj jelenlétét, addig 1996-ra ez az érték 82%-ra
emelkedett. A szerzok szamara is egyértelmi volt, hogy ez az expanzié nem fog megallni
Florida hatarainal. A joslatok beigazolddtak, és a balkani gerle az USA-ban kevesebb,
mint 25 év alatt elérte a kanadai hatart és a nyugati partot is (DUNN és ALDERFER,
2006; HOOTEN eés WIKLE, 2008), s6t az area boviilése Kanadaban is folytatodik
(SYROTEUK, 2008). Eszak-Colorado mezégazdasagi tajain hasonléan kedvezd
kornyezetet talalt a faj, mint Eurépaban (BECKETT et al., 2007). Floridaban szintén az
ember altal atalakitott tajakhoz kotédik (BONTER et al., 2010). FUJISAKI et al. (2010)
a balkani gerle jelenlétét és abundanciajat vizsgalta a kérnyezettel és az ember altal
befolyasolt tajjal Osszefliggésben. Eredményei azt mutattdk, hogy a legkdzelebbi
populdciotdl vald foldrajzi tavolsag volt az elsédleges magyarazd tényezé a faj
jelenlétével kapcsolatban, nem pedig a populacidsiiriiség. Minél nagyobb volt a tdvolsag
a populaciotol, annal valosziniibb volt, hogy a faj nincs jelen a teruileten. Az éves atlagos
minimum hémérséklet szintén fontos befolydsold tényezének mutatkozott. Az
észleléseinek minddssze 3%-a szarmazott olyan helyr6l, ahol az éves atlagos minimum
hémeérséklet az elmult 10 évben 0 °C alatt volt. A csapadék viszont nem befolyasolta

eléfordulasat. Az eddigi adatok arra utalnak, hogy a balkani gerle elterjedéseben az éves
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atlagos kozéphomérséklet kulcsfaktorként szerepelhet. Kordbban mar emlitésre kerult,
hogy a faj a XVI. szézadban bizonyithat6an jelen volt Térékorszagban, azonban viharos
gyorsasagu europai expanzidja a XIX. szazad végén kezdddott meg (SMITH, 1987;
GORSKI, 1993; ROMAGOSA és MCENEANEY, 1999). Ezt a kzel hdrom évszazados
»megtorpanast” nem lehet foldrajzi okokkal magyardzni. Mind az eurdpai, mind az
amerikai tapasztalatok azt mutatjak, hogy kedvez6 feltételek megléte esetén az expanzid
néhany évtized alatt lezajlik, akar kontinensnyi teruleteken is, fuggetleniil a domborzati
vagy Vvizrajzi adottsdgoktdl. A terjeszkedés megallaséra, vagy legaldbbis jelentds
lassulasara viszont magyarazattal szolgalhat az Europaban ,kis jégkorszak”-ként jelolt
idészak, melyet hagyomanyosan 1550 és 1850 kozé szoktak datalni (JONES és
BRADLEY, 1992). Ebben az id6szakban az ecurdpai klimat a mainal 1 °C-szal
alacsonyabb atlagos évi kozéphémérséklet jellemezte (HUGHES, 2010). Ez a jelent6s
lehiilés komoly hatassal volt a mezdgazdasagra. A termésatlagok csokkentek, sokszor be
sem tudott érni a termés. Az emberi populéacié az éhinségek és jarvanyok kdvetkeztében
csokkent, ami megint csak a miivelt teriiletek csokkenését vonta maga utan. A kdrnyezet
kedvezd6tlen megvaltozasaval jelentdsen csokkent a balkani gerle szamara elfoglalhato
niche kiterjedése is. Azonban a hdmérseklet emelkedésével a kedvezdtlen folyamatok
megfordultak, a mezGgazdasdg virdgzasnak indult, és jelentdsen boviilt az agrar
¢léhelyek kiterjedése. A balkani gerle szdmara pedig elharult az akadaly, hogy folytassa
észak-nyugati iranyd expanzidjat. Ugyanerre az idGszakra (XIX. szazad els6 fele) esett
szamos mas mediterran faj (pl.: Emberiza caesia, Lanius nubicus, Hippolais olivetorum,
Sylvia m. melanocephala, Erythropygia galactotes syriacus, Hirundo daurica rufula,
Clamator glandarius) hasonlé iranyu terjeszkedése is a Balkdnon (MAKATSCH, 1955).
SCHEIDT és HURLBERT (2014) eredményei megerésitették, hogy a klima és a
foldhasznalat modja egyarant jelentds hatassal vannak a balkdni gerle populacio
novekedési ratajara. Marpedig a foldhasznalatot elsdsorban a klima hatarozza meg. Ezt a
feltevést tovabb erdsiti, hogy CALDERON et al. (2016) a vadgerle (Streptopelia turtur)
elterjedesevel dsszefliggésben az éves atlagos kozéphomérsékletet jeloli meg
kulcsfaktorként.

BOZSKO és JUHASZ (1984) egy sajatsagos szétszorodasi mechanizmust figyeltek
meg a balkani gerle esetében, ami azonban inkabb lokalis szinten értelmezhet6. A fajra
jellemzd, hogy a telelési idészakban nagyobb csapatokba verddve a varosi teriiletekre
huzodik. Ennek részleteirdl a késdbbiekben még szo6 lesz. A koltési iddszakban azonban

az igy megn6tt allomanystriiség mar nem tarthaté fenn, mivel a himek territorialis
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viselkedést mutatnak. Ilyenkor a populacio szétszorodasa figyelheté meg, mely soran a
marginalis varosi és a varoson kivili terlleteket foglaljak el a péarok. Ezzel
kikiiszobolhetd a teriiletekért és fészkeléhelyekért vivott verseny a himek kozott,
biztositotta valik az er6forrasok optimalis felosztasa, végs6 soron pedig lehet6vé teszi a
sikeres szaporodast (BOZSKO és JUHASZ, 1984). Az etoldgiai megfigyelések sorat
ROBERTSON (1990) folytatta, aki harom éven keresztul tanulményozta a balké&ni gerlék
viselkedését koltési szezonban az egyesilt-kiralysagbeli Oxfordshire-ben. A szerz6
nyomon kdvette a fészkelési jellemzoket és a koltési sikert, majd eredményeit azsiai és
kdzép-europai adatokkal vetette 6ssze. Az eredmények azt mutattak, hogy a vidéki
Britanniaban egy honappal hamarabb kezdédik és végzodik a szaporodasi idészak, mint
hasonld szélességi fokon Kelet-Europaban, holott a populaciok elkilonilése kevesebb,
mint 50 évvel korabban tértént meg. A szerz6 nem tudta megmagyarazni a jelenség okat.
Valészinli azonban, hogy az éghajlatbeli kulonbségek, a teriilet nagyobb fokd
urbanizacidja és a faj nagyfoku alkalmazkodoképessége allhat a hatterében. CROOKS et
al. (1999) is leirja, hogy a ndvekvé urbanizacio és/vagy a klimavaltozas a szaporodasi
iddszak kitolodasahoz vagy eltolodasahoz vezethet az idegen honos fajok esetében.
Fontos kérdés a faj megjelenésével kapcsolatban, hogy milyen hatassal van az
6shonos életkozosségekre, ezen beliil elsdsorban az avifaunara. ABSI et al. (2015) az
Algéridban egyre nagyobb teruleteket elfoglalé palmaligetekben hasonlitotta 6ssze a
balkani gerle és a vadgerle reprodukcios eredményeit. Megallapitasai szerint a koltés
sikerességében és tulélési ratdkban is hasonlo értékek jellemzik a két fajt, versengésre
utalé jeleket nem talalt. Magyarorszagon sokaig tartotta magat a hipotézis, miszerint a
vadgerle allomanycsokkenésének hatterében a balkani gerle megjelenése és terjedése all,
mivel utdbbi faj kiszoritja a vadgerlét él6helyérdl. Ez a feltételezés mara megddolt, hiszen
egyértelmi, hogy a két faj kiilonboz6 élohelyeket hasznal. Mig a balkani gerle kedveli az
antropogén ¢lohelyeket, és eldszeretettel htizodik be a telepiilésekre, addig a vadgerle
inkdbb kerlli az embert, és az emberi hatasnak kevésbé kitett él6helyeket részesiti
elényben (HENGEVELD, 1993; ABSI et al., 2015). Eszak-Amerikaban sem sikeriilt
bizonyitani ezt a jelenséget. POLING és HAYSLETTE (2006) nem talalt bizonyitékot a
kompetitiv kizarasra a balkani gerle és a honos madarkézosség tagjai, példaul a siratd
gerle (Zenaida macroura) kozott, mivel az agresszio és az élelemért folytatott verseny
nem tlint korlatoz6 tényezonek a siratd gerle populaciéra nézve. Ugyanakkor elismerik,
hogy mivel kevés tanulmany foglalkozott a témaval, az informaciéhiany miatt nem

lehetséges egyértelmiien allast foglalni a kérdésben. Erdekes adattal szolgal BONTER et
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al. (2010), akik leirjak, hogy Floriddban parhuzamosan nétt a balkani gerle és négy masik
gerlefaj abundancidja ugyanazokon a mintavételi helyeken a teljes mintavételi idészak
alatt. A jelenséget itt is az eltérd ¢l6helyhasznalattal magyarazzak, tehat a balkani gerle
elsésorban azokat az erésen emberi hatas alatt 1év6 élohelyeket foglalta el, amelyeket a

tobbi gerlefaj nem volt képes.
2.3. A mitokondrialis DNS (mtDNS), mint molekularis genetikai marker

A mitokondrium a sejt energia ellatasaért felelds sejtszervecske. Az allati sejtek az
anyagcsere-folyamataikhoz sziikséges energiat a tapanyagok, elsésorban zsirok és
szénhidratok lebontasabol nyerik. A tapanyagok aerob, oxigén felhasznalasaval torténé
lebontasa mitokondriumokban jatszodik le (PALFIA és KRISTOF, 2013). A
mitokondrialis oxidacios energia legnagyobb része ATP-szintézisére forditodik, vagyis
nagyenergiaju foszfatkotések formajaban konzervalodik. A légzéshez kapcsolt ATP-
szintézis folyamatsorat nevezziik oxidativ foszforilacionak, mely a mitokondriumok
legfobb funkcioja (ATTARDI és SCHATZ, 1988). Emellett jelentds szerepiik van egyes
ionok, elsésorban a kalcium eloszlasanak szabalyozasaban, a szervezet héegyensalyanak
fenntartasaban és szintetikus folyamatokban (pl. a citratkor koztes termékei zsirsav- és
aminosav-szintézis kiindulo anyagai) (PALFIA és KRISTOF, 2013). A mitokondriumok
szinte minden eukariota sejtben megtalalhatoak, akar tébb példanyban is. Fonal vagy
palcikaszerii, néhany mikrométeres testek, melyek képesek a sejten belll elmozdulni,
osztddni és fuzionalni (BEREITER-HANN és VOTH, 1994). A sejtekben lévd
mitokondriumok szama és mérete igazodik a sejt anyagcsere szintjéhez, emiatt nagy
valtozatossagot mutat. Uj mitokondrium csak a meglévok novekedésével és befiizodéssel
torténd osztodasa utjan johet létre. Osztodasuk hasonlit a baktériumok hasadassal térténd
osztodasara és nagymértékben fiiggetlen a sejt sajat osztodasi ciklusatol. Fontos
tulajdonséga, hogy a megtermékenyités soran a spermiumb6l a mitokondriumok nem
jutnak be a petesejtbe, mivel azok megsemmisiilnek egy ubiquitin-fiiggé mechanizmus
révén (SUTOVSKY et al., 2000), ami azt jelenti, hogy a szervezet sejtjeinek
mitokondriumai mind anyai eredettiek. A mitokondrium 6nallé6 genommal rendelkezik,
melynek mérete fajonként valtozik. A balkani gerlével legkdzelebbi rokonsagu faj,

melynek teljes mitokondrialis genomjat szekvenaltak, a hazigalamb 6sét is jelent6 szirti
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galamb (Columba livia). A
17.229 bp méretli genomot (6.
abra) KAN et al. (2010a)
ismertette. A mitokondrialis

DNS ¢és  fehérjeszintetizalo

Columba livia

apparatus, a DNS mtikodése és
molekularis sajatossagaik
alapjan, a prokariotak genetikai

apparatusahoz hasonléak. Ezt az

endoszimbionta elmélettel lehet

magyarézni. Az elfogadott nézet 6. abra: A Columba livia teljes mitokondrialis

alapjan a mitokondriumok  6se genomja (Forréas: KAN et al., 2010a)

valamilyen aerob anyagcserére
képes prokariota szervezet lehetett, amely endocitozissal jutott be egy 6si eukariotaba,
kozottiik tartos egyiittélés alakult ki (PALFIA és KRISTOF, 2013). A mtDNS a
mitokondrium fehérjéinek mindéssze 5%-at kodolja. A fennmaradd részt a nuklearis
DNS Kkoddolja. Tartalmazza tovabba a mitokondriumokban 06nélléan folyd
fehérjeszintézishez sziikséges riboszoma RNS-ek (rRNS) és transzfer RNS-ek (tRNS)
szerkezetéhez szlikséges informéaciokat is.

A mitokondrialis és a nuklearis genom tdbb tulajdonsagban eltér egymastol. Ezek
kozé tartozik az intronok mérete és szama, a rekombinacio foka, az 6rokl6dés modja, a
javité mechanizmusok és a mutacios rata (SCHEFFLER, 1999). A genomiélis genommal
ellentétben a mitokondridlis genomban nagyon révid intronok talalhatbak, mivel
kirllbelul 93%-a kodold szekvencia. A mitokondriumbdl hianyzik az exciziés javito
rendszer, mely a kialakult mutacidkat javitana (L1, 1997). A genomialis genomban csak
minden ezredik bazis, a mitokondrialis genomban minden szazadik bazis mutat eltérést.
A mtDNS mutécios ratdja joval nagyobb, mint a genomiélis DNS (gDNS) mutécios
rataja. E16bbié egymillio évenként megkozelitéleg 2%. A mitokondridlis genom 37 gént
hordoz, a gének hossza atlagosan 450 bazis. Hisztonok és egyéb fehérjék nem kotddnek
a mitokondrialis genomhoz, igy a mutagén hatasokkal szemben kevésbé védett. A mtDNS
szekvencidk szabalyosabban valtoznak a morfoldgiai és a fiziologiai tulajdonsagokhoz
képest. Végil, a morfologiai és genetikai evollcios ratak kozott korrelacié mutathatd ki
bizonyos esetekben (BROWN et al., 1979; OMLAND, 1997).
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A mitokondridlis DNS az evoluciés allattani kutatasok kedvelt molekularis
markere. Egyarant alkalmas torzsfejlodési €és molekularis evolucios vizsgalatok
elvégzésére, de a populaciok szerkezetének és dinamikajanak feltarasara is (AVISE,
1994). A mtDNS éatlagosan kb. ezer példanyban talalhat6 egy-egy szomatikus sejtben, de
petesejtekben akadr a 100.000 koépiat is elérheti (CHEN et al.,, 1995). A magas
kopiaszdmnak kdszonhetden a sulyosan degradaldédott, bomlott mintdk (pl.
csontmaradvanyok, szorképletek) elemzése soran is képes annyi informéaciot nyujtani,
mely nuklearis DNS esetén méar nem elérheté (BODZSAR, 2012). A mtDNS
szekvencidkat sikerrel alkalmazzak madéar taxonok kozotti filogenetikai kapcsolatok
feltardsara (GIBB és PENNY, 2010), valamint populéciogenetikai es molekuléaris
evolucios vizsgalatok soran is (KAN et al., 2010b). Szamos esetben talalkozhatunk a
Columbidae taxonon belili alkalmazasaval is (JOHNSON és CLAYTON, 2000a;
JOHNSON és CLAYTON, 2000b; JOHNSON et al., 2001; SHAPIRO et al., 2002).

2.4. Molekularis genetikai vizsgalatok invaziv fajok esetében

A molekuléris genetikai modszerek megkeriilhetetlen eszkozei lettek akar a
veszelyeztetett-, akar az invaziv fajok vizsgalatanak, mivel segitséglikkel gyorsan és
pontosan megallapithatd a kiilonb6z6 populaciok genetikai polimorfizmusa és a
populaciok  kozotti  génaramlas mértéke, felderitheté az adott populacio
populaciogenetikai torténete. Napjainkban az egyik leggyakrabban alkalmazott mddszer
a kizarélag anyai agon 6rokl6dé mitokondrialis DNS (MmtDNS) és annak kontroll
osszehasonlitasokra (RAWLINGS etal., 2002; LI et al., 2004; MARTINEZ-CRUZ et al.,
2004). Szintén ezt a modszert hasznaljdk a fajok utolsd eljegesedés alatti refagium
teruleteinek azonositasara, és az onnan tortent kiaramlasok iranyanak és idébeliségének
rekonstrualasara (KUSZA et al., 2014; FAHEY et al., 2015; PERKTAS et al., 2015).

Expanzidjanak jellemzoéi (elfoglalt teriilet nagysaga, terjedés gyorsasaga, emberi
hatas) miatt érdemes attekinteni a tilapia (Oreochromis spp.) fajok esetét is. OVENDEN
et al. (2015) kutatasa a tilapiak populaciodinamikajara es terjedesi utvonalaira fokuszalt
Kelet-Ausztralia vizeiben. A vizsgalat, melynek soran mikroszatellitek és mtDNS
szekvencidk adatait hasznaltak fel, 6tvozi a tér- és id6beli, valamint genetikai ismereteket,
ezéltal 0j informaciokhoz juthatunk a faj biologiajardl és terjedési torténetérél. A

maodszerek segitségével kimutathat6 volt, hogy az 6t vizsgalt populécid az attelepitések
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ellenére is képes volt megdrizni genetikai karakterét, a természetes génaramlas pedig nem
volt jelent6s kozottiik. Bebizonyosodott az ember meghatarozé szerepe ennek az invaziv
fajnak a terjedésében, egyidejlileg bizonyossa valt, hogy megfeleld intézkedések
foganatositasaval kezelhetové valhat a faj terjedése. A genetikai kiillonboz6ségek pedig
felhasznalhat6ak az Uj betdrések azonositasara és nyomon kovetésére. A kutatas jo példa
arra is, hogy a genetikai diverzitads vizsgalatok eredményeit gyorsan és hatékonyan
alkalmazhatja a gyakorlat is. TSUTSUI et al. (2000) mikroszetellitek segitségével
mutattak ki palacknyak hatasbol ered6 genetikai diverzitas csokkenést az argentin hangya
(Linepithema humile) populacioknal. Erdekes modon a diverzitas csokkenésével
parhuzamosan csokkent a fajon beluli agresszio is, ami szuperkolénidk létrejottéhez
vezetetett az () terlileteken. Bar a genetikai palacknyak hatast altaldban karosnak
tekintjiik, ez az eset j6 példdja annak, hogy a genetikai diverzitas csokkenése eldsegitheti
a sikeres és széleskorii elterjedést is egy j okoszisztémaban. A vandorpatkany (Rattus
norvegicus) esetében szintén molekularis genetikai eszk6zok hasznalataval sikerdilt
bizonyitani a korabban vartnal nagyobb rekolonizacios képességet. TABAK et al. (2015)
12 mikroszatellit marker felhasznalasaval tarta fel a patkanyok migréaciés mintait 12
falklandi sziget esetében, melyek egymastdl vald tavolsaga 230 métert6l 112 kilométerig
valtozott. Meglepd mddon a patkanyok képesek voltak akar 830 méteres tavolsagot is
letiszni a jeges vizben, hogy atjussanak egyik szigetrdl a masikra. Ez megmagyarazta az
egyes szigeteken kordbban végzett patkanyirtasok eredménytelenségét és egyben jol
példazza a molekularis genetikai moédszerek fontosségat az invaziv fajok kutatdsa soran.

Ahogy a fentiek alapjan is lathatd, a szakirodalom szamos esetben hasznalja a
"palacknyak hatas" fogalmat az invaziv, vagy az uj él6helyeket elfoglalo és ott gyors
demogréfiai expanziot végrehajtd fajok esetében. Masok (BAKER és MOEED, 1987,
ALLENDORF és LUNDQUIST, 2003; STEPIEN et al.,, 2005, DLUGOSCH és
PARKER, 2008; PRENTIS et al., 2008) "alapitd hatas"-ként definialjak a jelenséget.
MATYAS (2002) meghatarozasa alapjan ezek ugyanazon jelenség, a genetikai drift (a
populécié genetikai sszetételének (allélgyakorisdganak) véletlen hatasara bekovetkezd
valtozasa) eltéré korilmények kozotti bekOvetkezését irjak le. Palacknyak hatas esetén a
megfeleld genetikai valtozatossaggal rendelkezd populacid 1étszama valamilyen ritka
kiils6 hatasra atmenetileg er6sen lecsokken, ezaltal a géngyakorisag megvaltozik és egyes
allélok eltiinhetnek. Az alapito hats esetében a hangsuly az Uj populacion van, amit egy
uj él6helyen kisszamu egyed hoz Ilétre, ezek pedig nagy valdsziniiséggel nem fogjak

hordozni az eredeti populaci6 minden allélvaltozatat. Ugy vélem, hogy utdbbi
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kortlmények jobban illeszkednek a balkani gerle demogréafiai torténetéhez, ezért a
dolgozat tovabbi részében az alapitd hatdst fogalmat fogom hasznélni a fajjal

kapcsolatban.

2.5. Molekularis genetikai vizsgalatok madarfajok esetében

A fajon bellli mtDNS vizsgalatok esetében jo példa a széncinege (Parus major),
hiszen hasonl6é mértékii expanzidt hajtott végre antropogén kornyezetben, mint a balkani
gerle. Az elmult 100 evben elterjedesi terliletének hatarain, tobb helyen jelentds teriileti
terjeszkedést €s népességszam boviilést mutatott. KVIST et al. (2007) a P. major
mikroszatellitek segitségével. Eredményeik szerint az expanzid eltérd mintdzatokat
alakitott ki a faj populécidinak molekularis sokféleségeben. A molekuléris variabilitas
mértéke dsszefliggésben allt azzal, hogy a kolonizalt régiot korabban elfoglalta-e mar egy
masik alfaj, vagy nem. Amennyiben jelen volt mar egy alfaj, tgy a multbeli és a jelenkori
géndramlas egydtt novelte a varianciat, mig a korabban lakatlan ¢léhelyeken €16
populaciok legfeljebb egy marker esetében mutattak eltérést.

Ahogy korabban méar emlitésre kertlt, a balkani gerle allomanymeérete vilagszinten
ndvekvo tendenciat mutat, vannak olyan teriiletek, ahol ennek ellenkezdje figyelheté meg
(BIRDLIFE INTERNATIONAL, 2015). El6fordulhat tehat, hogy elszigetelt populaciok
alakultak/alakulnak ki. A mtDNS ilyen esetekben is hasznos eszkéznek bizonyul, ahogy
ezt BROWN et al. (2004) is bizonyitotta. A szerz6é madarpopulaciok (4 faj) genetikai
diverzitasat vizsgalta fragmentalt erdei él6helyeken. A mtDNS szekvencidk elemzésével
megallapitotta, hogy az elmult évtizedekben végbement erddirtas a nukleotid diverzitas
jelentds csokkenéséhez vezetett. A vizsgalt négy fajbol harom esetében jelentds
populéciés szintii differencialtsagot mértek egy viszonylag kis foldrajzi teriileten beliil.
Az ¢él6helytoredékekben elszigetelt populaciokban mért nukleotid variancia csokkenése
jelezte, hogy erés genetikai drift hatasa alatt allnak a populaciok. Tehat ez a tanulmany is
bizonyitja, hogy a mtDNS segitségével hatékonyan vizsgalhatbéak akar a kis, izolalt
populaciok genetikai jellemz6i is. LOPES et al. (2007) a mitokondrialis adatok mellett
mikroszatellit 10kuszokat is bevont a vizsgalatba. A vizsgalat alanyai a brazil §serdében
¢l6 gazlomadarak voltak. A szerzok mikroszatellit 16kuszok segitségével vizsgaltak a
populéciok kozotti és populacion belili  genetikai  variabilitast, mely fontos

informaciokkal szolgal a populaciok tulélési esélyeit illetden. A populaciok demogréfiai
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torténetének feltarasara viszont a mtDNS bizonyult alkalmasabb eszkdznek. Mivel a
mtDNS haploid és csak anyai dgon oroklédik, elsésorban filogenetikai és demogréfia
torténeti vizsgalatokhoz alkalmas. Ezzel szemben a mikroszatellit markernek magasabb
a polimorfizmusa, ezaltal sokkal érzékenyebb, igy alkalmasabb a fajok és populéacidik
genetikai diverzitasanak vizsgalatira (NUGROHO, 2002). Bar ezen modszerek
eredmeényes alkalmazasara szamos példa szolgalt mar, allando vita targyat képezi, hogy
csupan egy, esetleg néhany marker felhasznalasaval hiteles képet kaphatunk-e a vizsgalt
faj vagy populacio valtozatossagarol. Logikus kdvetkeztetés, hogy torekedni kell a lehetd
legtébb marker alkalmazasara, azonban a forrdsok végessége nem teszi ezt mindig
lehetdvé. Ezért a kutatok folyamatosan keresik a leginkdbb megbizhaté modszereket.

A galambfeléket (Columbidae) érint6 vizsgalatokra attérve GROSSO et al. (2006)
az 6rvos galamb (Columba palumbus) esetében keresett foldrajzi alapon is lehatarolhatd
genetikai kiilonbozoségeket. Az 6rvos galamb elterjedési teriilete a mediterran térségtol
Nyugat-Azsiaig terjed, igy volt létjogosultsaga a kérdésnek. Munkaja soran a citokrém-b
régiot hasznalta fel markerként. Az eredmények azonban nem tamogattak a hipotézist, a
citokrom-b régio6 alapjan nem lehetett ilyen elkilonilést kimutatni, ami arra utalhat, hogy
tartésan fennallé6 génaramlas jellemzi a C. palumbus populaciokat. Egy masik példa a
citokrom-b régio alkalmazéasara a japan galamb (Columba janthina) nyolc populéciéjanak
genetikai struktira és eloszlas vizsgalata volt. A projekt keretében felmérték a génaramlas
mértékét a populaciok kozott, ezek alapjan pedig természetvédelmi prioritasokat
allapitottak meg (SEKI et al., 2007). CIBOIS et al. (2014) a gyuimdlcsgalambformak
(Treroninae) alcsaladjaba tartozé Ptilinopus nembe tartozd fajok torzsfejlodési
nuklearis markereket. BALL és AVISE (1992) hat, az észak-amerikai kontinensen
széleskoriien elterjedt madarfaj filogeografiai népességstruktirajat vizsgalta mtDNS
marker felhasznalasaval. A mtDNS variabilitas nagysaga és fdldrajzi mintazata
jelent6sen eltért a fajok kozott. A siratd gerle (Zenaida macroura) esetében kis mtDNS
polimorfizmus és csekély filogeografiai szerkezet mutatkozott. A faj méreteiben,
¢léhelyvalasztasaban és életmddjaban is nagyon hasonlit a balkani gerlére, igy jo
Osszehasonlitasi alapot jelent. SANTIAGO-ALARCON et al. (2006) 6t mikroszatellit
kutatasukban. A vizsgalat Kiterjedt a populacidk genetikai diverzitasara, szerkezetére, a
génaramlas mértékére és az effektiv populacidbméret meghatarozasara. Eredményeik

alapjan a foldrajzilag tavolabb 1év6 populdciok kozott genetikai értelemben nem
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kulonboztek jobban egymastol, mint az egymashoz kozelebb esék, és a becsiilt
génaramlas is magas volt. Nem volt szignifikans kilénbség az allélgyakorisagban és a
géndiverzitasban sem a populaciok kozott. TANKSLEY (2000) mikroszatellit markerek
segitségével vizsgalta az észak-amerikai fehérszarnyl gerle (Streptopelia reichenowi)
populaciok elkiiloniilését, azonban nem talalt jelent6s elkiiloniilésre utald jeleket. Egy
masik vizsgalatban azonban, amit mtDNS markerek felhasznélasaval végeztek, sikerult
csekély mértékii, kelet-nyugati iranyl differencialodast kimutatni, ami azonban
eltlinében van a faj expanzioja miatt (PRUETT et al., 2000). PRUETT et al. (2000) az
expanzidt az urbanizacid kdvetkezményének tartja, mivel a faj ebben a kdrnyezetben
kdnnyebben jut vizhez, élelemhez és fészkelohelyhez. Mivel a Columbiformes rend tagjai
jo repiilok, és képesek nagy tavolsagok megtételére (GOODWIN, 1977; BAPTISTA et
al., 1997), ezért néhany kuldnleges koriilmény fennallasanak kivételével (lekiizdhetetlen
Okologiai barrierek) magas génaramlasra lehet szamitani (SANTIAGO-ALARCON et
al., 2006). Ugyanezért nem varhaté morfologiai kilénbségek megjelenése sem a
populéciok kozott.

JOHNSON et al. (2001) a Streptopelia nem filogenetikai kapcsolatait kutatta.
Vizsgalataban két mitokondrialis markert, a citokrom-b-t (cyt-b) és a citokrdm oxidaz I-
t (COI), valamint két nuklearis markert, a NADH dehidrogenaz 2 alegység génjét (ND2)
és a p-fibrinogén intron 7-et (FIB7) hasznalta. Annak ellenére, hogy a FIB7
szekvencidkon alacsonyabb homoplazia jelentkezik, a mitokondrialis gének jobb
felbontast nyljtottak a Streptopelia nem fejlddéstorténetének feltarasahoz. MAYR
(1950) felveti a balkani gerlék peremhelyzeti populacidiban bekdvetkez6 genetikai
valtozéasokat is, mint az expanzio esetleges kivalté okat és motorjat. HENGEVELD
(1993) ennek bizonyitasahoz vizsgalatokat javasol az elterjedési terulet perifériajan és
belsejében talalhatd populaciok genetikai diverzitdsanak osszehasonlitasara, kulénds
tekintettel az ujonnan kolonizalt régidkra. Ilyen vizsgalatra azonban napjainkig nem

keriilt sor.

2.6. DNS alapu fajazonositas

A DNS-alapu fajazonositas (DNA-barcoding), melyet gyakran neveznek az élet
vonalkédjanak is, az elmult években kedvelt moédszere volt a madéarkozosségek
vizsgalatanak. Alapelve egyszeri. Egy olyan DNS-szakaszt kell vélasztani, amely

jelent6s kiilonbségeket mutat a fajok kozott, ugyanakkor fajon bellili variabilitasa nem
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teszi lehetetlenné az alkalmazéasat (HEBERT et al.,, 2003). Egy ilyen szekvencia
vizsgalataval elvégezhetd a vizsgalt egyedek faji hovatartozasanak megallapitasa
(RATNASINGHAM és HEBERT, 2007). A madarak (és altalaban a gerinces fajok
esetében) a mtDNS citokrom-oxidaz I-es (COIl) régidjanak 650 bazispar hosszusagu
szakaszat hasznaljak erre a célra. Madarakat érinté barcoding vizsgalatokat
leggyakrabban azzal a céllal folytatnak, hogy egy meghatéarozott teriilet (orszag, régio,
varos) madarkozosségét leirjak, esetleg muzeumi gyiijteményeket vizsgaljanak altala
(SCHINDEL et al., 2011; LIJTMAER et al., 2012; ALIABADIAN et al., 2013). Ezaltal
a taxonomiai munkaban is hasznos eszkdznek bizonyul a leszarmazasi viszonyok
tisztdzasaban és a korabbi besoroldsok felilvizsgalatakor (HEBERT et al., 2004;
RUDNICK et al., 2007; FERRI et al., 2009; KHAN és ARIF, 2013). Ugyanakkor
HAJIBABAEI et al. (2007) szerint a mddszer alkalmas a fajok kdzotti genetikai diverzitas
vizsgalatara is, hiszen az ilyen tipusu vizsgalatokban rendszerint nagyszamu faj érintett.
Ugyanigy alkalmasnak tartja a fajon bellli genetikai diverzitas vizsgélatara is, sot, a nagy
mennyiségli ,,DNS vonalkod” ¢és kiegészitd informacido felhalmozasa tovabbi
lehetdségeket kinal. Példaul az okologiai és foldrajzi adatokkal kiegésziilve lehetdve
valik a haplotipus diverzitas és az él6helyek folytonossaganak mérése, valamint a fajon
beliili genetikai struktira is jellemezhetévé valik egy adott foldrajzi régidoban. Mégis
felmeriil a kérdés, hogy a vizsgalt szakasz konzervativitasa, mely lehetdvé teszi szamos
faj elkulonitését, nem Kkorlatozza-e tulsagosan a fajon bellli vizsgalatokban vald
alkalmazhatdsagat. Ezt a problémat mas, a mitokondrialis genomon belili markerek
alkalmazasaval lehet kiklszdboIni (KOCHER et al., 1989; MORITZ 1994). A ,,DNA-
barcoding” mindenképpen hasznos eszkoz a génbanki adatok gyarapitdsa szempontjabol
(BENSON et al., 2015), lehetévé téve a kutatok szamara olyan informaciok gytijtését is,
amikhez egyébként nem, vagy csak nagy nehézségek aran férhettek volna hozza. A
modszer sok esetben nagyon leegyszeriisitette a taxonomiai munkat, de ennek is vannak
korlatai, igy a hagyomanyos fajmeghatarozasi modszereket nem lehet teljesen kivaltani
vele. Kritika éri a moddszert, mert csupan egyetlen régié vizsgalata alapjan von le
kovetkeztetéseket (SEBERG et al., 2003; LEE, 2004; MORITZ és CICERO, 2004; WILL
és RUBINOFF, 2004; WILL et al., 2005; DASMAHAPATRA és MALLET, 2006;
MEIER et al., 2006; SHEARER és COFFROTH, 2008; BAKER et al., 2009). Ez példaul
uj fajok esetén nem feltétlentil elegendd, de akar a véletlen folytan is lehetnek egyezések
két faj kozott a vizsgalt szakaszon. Ugyanigy problémékat vet fel az introgresszio és a
hibridizacio kérdése is. HEBERT és GREGORY (2005) észak-amerikai madarfajok

20



vizsgalata soran Kimutatta, hogy az esetek 96%-aban azonosithatd volt az egyed faji
hovatartozasa DNS-vonalkédolassal. Ugyanakkor az is igaz, hogy ezek nagy resze
hagyomanyos mddszerekkel is elkiilonithetd lenne. A fennmarad6 4% esetében azonban
a faj kizardlag a DNS-szekvencian alapulé azonositasa sokak szerint elfogadhatatlanul
magas hibaaranyhoz vezethet. Meg kell azonban emliteni, hogy az ismert és kutatott
rendszertani csoportok esetében a tévedés lehetdsége sokkal kisebb. A hatarozasbeli
bizonytalansagok elsésorban kevésbé kutatott, esetleg még nem leirt fajok/rejtett fajok
esetében jelentGsek. Az adatbdzisok fejlesztésével a bizonytalansag mertéke is
csOkkenthet6 (MEYER és PAULAY, 2005). BAKER et al. (2009) megallapitasai szerint
Is az olyan rendszertanilag kiforrott csoportokban, mint az emldsdk vagy a madarak, a
fajok tobbsége jol elkiilonithet ezzel a modszerrel.

A Dbalkani gerlér6él genetikai informaciok a leggyakrabban az ilyen, a
madarkdzosseg molekularis genetikai modszerekkel végzett jellemzésével kapcsolatos
publikacidkban fordulnak el (KERR et al., 2007; JOHNSEN et al., 2010; SCHINDEL
etal, 2011; ALIABADIAN et al., 2013; AWAN et al., 2013).

2.7. A citokrom-oxidaz | (COI) gén vizsgalatan alapulé kutatasok

A mtDNS citokrom oxidaz gén I. (COIl) alegysege tobb olyan sajatossaggal is
rendelkezik, melyek révén alkalmas eszkdze lehet az evolicios kutatasoknak (GENNIS,
1992). A COl részt vesz a membranon keresztiil torténé bonyolult elektrontranszportban
tartalmaz, mint példaul a ligandum helyeket, a proton csatorna alkotéelemeit, valamint
az o-helikdzt (SARASTE, 1990). Az aminosav maradvanyai, melyek a reakcid
koézpontban erésen konzervalédtak, nem dominalnak a COIl molekula kdzpontjaban,
lehet6vé téve néhany régidban a nagymértékii variabilitast. A COIl alegysége, a harom
mtDNS-t kodol6 citokrom oxidaz alegység kozil, az egyik legnagyobb régié (LUNT et
al., 1996). A mtDNS kutatasok alapjan a COOH végen szignifikéansan tobb a variabilitas,
mint a belsé hurkokon, a kiilsé hurkokon, a transzmembran spiralon vagy az NH2 végen.
Szot kell ejteni a marker hatranyairol is. A mitokondrialis markerekre altalanosan
jellemzd, hogy maternalis oroklédéstiek, igy csak az anyai leszarmazasi vonalak
vizsgélhatdak veliik (ARIF et al., 2011). Mivel az mtDNS 6roklédése soran nem torténik
rekombinacio, igy a szekvenciaban bekovetkezo valtozasok kizarolag a fokozatosan

felhalmoz6doé mutacioknak koszonhetéek. Tovabba a COl gén kdzponti régidjaban (M5-
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MBS8) alacsonyabb szintli a szekvencia variabilitas. Mindezeken tdl, ahogy mar a
fentiekben is emlitésre keriilt az mtDNS COIl szekvencia kddol6 régidban helyezkedik el,
ami miatt szelekcids nyomasnak van kitéve. Ebbdl kovetkezden sokkal kevesebb mutacio
tud felhalmozdédni benne, mint példaul a nem kodol6 és ezaltal hipervariabilis
mitokondrialis D-loop régidban. Mindezen hatranyok ellenére az mtDNS COI tokéletes
eszkdze az evollcios kutatdsoknak (GENNIS, 1992) és ezt a markert valasztottak a
molekularis taxondmia és azonositas standardizalt eszkdzévé (RATNASINGHAM és
HEBERT, 2007), melyet madarfajok esetében is elterjedten alkalmaznak (BAKER et al.,
2009). A szirti galamb (Columba livia), mely a balkani gerlével legkdzelebbi
rokonsagban allo, szekvenalt mitokondrialis genomu faj, COIl génje 1.551 nukleotid
hosszusagu (pozicidja: 5.381-6.931) és 516 aminosavat kodol. Kezdé kodonja GTG, stop
kodonja pedig AGG (KAN et al., 2010a).

2.8. Genetikai vizsgalatok mintagytjtési lehetoségei madarak esetén

A mintagyiijtési modszerek harom f6 csoportjat VILI et al. (2007) ismertetik. A
destruktiv mintavétel sorén a teljes egyedet felhasznaljak, ami természetesen az egyed
pusztuldsaval jar. Ezt a modszert els6sorban gerinctelen szervezetek vizsgalatanal
alkalmazzak. A kovetkez6 nagy csoportot az invaziv modszerek kore jelenti, mint példaul
a vérvétel, biopszia, nyalkahartya vagy az ujjpercek lecsipése. Az emlitett két csoportba
sorolt modszerek k6zos jellemzéje, hogy joO mindségii DNS-hez lehet jutni altaluk,
azonban az egyedek elpusztitasa, karosodasa, valamint a zavaradsuk okozta stressz sok
esetben nem engedhetd meg, valamint ebbdl adoddan a felhasznalhatd mintdk szama is
altalaban erdésen korlatozott (TABERLET és LUIKART, 1999). Az ilyen modszerek
alkalmazasakor kockéazatot jelent a mintavevd gyakorlottsaga is. Jo példa erre a magzati
lepényboholy-, magzatviz-, magzati koldokzsinorvér-, magzati szovetmintavétel, melyek
a modszertdl és a mintavevo jartassagatol fliggden atlagosan 0,5-2% vetéléskockazattal
jarnak (JACKSON és WAPNER, 1987; PAPP és PAPP, 2003; LAZAR et al., 2012).
Azonban az etikai aggalyok és gyakorlati nehézségek ellenére sokaig ezek a destruktiv
modszerek jelentették az egyetlen lehetdséget a molekularis genetikai vizsgalatokhoz
sziikséges mintak begytjtésére. GROOMBRIDGE et al. (2000) példaul mauritiusi vercse
(Falco punctatus) populaciok vizsgalatakor borbél izolalt DNS-t hasznalt. A legtébb
esetben azonban a vérvételt alkalmaztadk. ELLEGREN et al. (1996) vért hasznaltak az

orvos légykapd (Ficedula albicollis) vad populécidiban az ivararany megallapitasahoz.
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Szintén vér mintavételezést alkalmazott egy hasonlo jellegli vizsgalatban a széncinege
(Parus major) esetében RADFORD és BLAKEY (2000). Sokaig gondot jelentett a
vérmintdk hosszutavl tarolasanak kérdése. Erre elhiz6dd mintavétel, példaul egy
populacid hosszutavu monitoringja esetén szilkség lehet. A minta tarolasa soran azonban
szamos tényez0 (pl.: UV sugarzas, 6zon, magas paratartalom, mikrobialis tevékenyseg)
veszélyezteti a minta épsegét. Ennek kikiszobolésére alkottak meg az FTA papirt, mely
hosszu id6n at képes megovni a vérmintat az emlitett karosodasokkal szemben, raadasul
tarolasa nem igényel Kkilonleges korilményeket, és az emberre sem allergén
(BURGOYNE és ROGERS, 1997; GUTIERREZ-CORCHERO et al., 2000). Ez a
technika ugyan kibvitette a vérmintak felhasznalasi lehetOségeit, mégis, mivel a
molekularis genetikai vizsgalatok tobbsegében természetvédelmi oltalom alatt all6 fajok,
vagy nagy értéket képvisel6 tenyészallatok szerepelnek, a kutatok torekednek a nem

destruktiv mintavételi modszerek alkalmazasara a mintavétel soran (VILI et al., 2009).

2.9. Hullatott toll, mint mintagyiijtési modszer

A nem destruktiv mintavételi eljardsok soran a vizsgalni kivant allatok nagy
valoszinliséggel tulélnek, de jelentds stresszt kell elviselniiik, ami tudoményetikai és
gyakorlati okokbol is kifogasolhatd. Mivel a molekularis genetikai mddszereket
leggyakrabban természetvédelmi és populacidgenetikai vizsgalatokban alkalmazzak,
nem fogadhaté el az egyedek ilyen mértékli zavarasa, esetleges elhullasa. Az ilyen
kutatasok esetében a megolddst a neminvaziv mintagyiijtési modszerek jelentik
(TABERLET et al., 1999; WAITS és PAETKAU, 2005), melyek soran az allatok
tavollétében lehet a mintakhoz jutni olyan altaluk hatrahagyott nyomokbdl, mint a szdr,
pikkely, vedlett toll, nyal, iriilék, vedlett bér vagy tojashéj. A modszer eldnyei kozé
tartozik, hogy a mintaszam jelentésen novelhet6 és viszonylag Kis mennyiségii minta is
elegend6é genomialis DNS-t tartalmazhat, ami a vizsgélatok alapfeltétele (VILI et al.,
2009). A kis mennyiség miatt a mintak gyijtése, tarolasa, szallitasa is konnyebb és
olcsobb. Azonban a mddszer hatranyai is elsdsorban a kis mintamennyiségbdl fakadnak,
ugyanis olyan esetek is gyakran el6fordulnak, hogy nem megfelelé a DNS mindsége
és/vagy mennyisege, igy a mintak nagy része mégsem ad hasznalhaté eredményt, emiatt
jelentésen megndhetnek a laborkdltségek. Tovabba fennall a mintdk szennyezddésének a

veszélye is (TABERLET et al., 1999; MCDONALD és GRIFFITH, 2011).
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A madarak esetében a legelterjedtebb neminvaziv mintavételi modszer a hullatott
tollakon alapul. A madartollbol torténd DNS izolalas lehetOsége viszonylag régota adott
(PEARCE, 1997; TABERLET et al., 1999; EGUCHI és EGUCHI, 2000; BELLO, 2001;
MALAGO, 2002). A tollak gytijtése legtobbszor pihend-, fészkeld-, eteté- és itatd helyek
kozelében végezhetd sikerrel. A modszer kezdeti alkalmazédsakor a tollszar pulpdjat,
illetve bazélis hegyet hasznaltak forrasként a DNS-kivonashoz, de ennél az eljarasnal a
megbizhaté eredményhez egy egyedt6l tobb, lehetbleg friss tollra van sziikség
(TABERLET és BOUVET, 1991), mivel a legf6bb problémat a tollakban talalhatdé DNS
szabad kornyezetben torténd gyors degradacidja jelenti (mikrobidlis tevékenység, UV
sugarzds miatt) (MCDONALD és GRIFFITH, 2011). A DNS izolalas hatasfokanak
jelentds javulasa HORVATH et al., (2005) modszere altal volt elérhetd. Ez a tollszarban
talalhaté magvas vorosvérsejteket tartalmazo vérrogot hasznélja fel, igy a kivont DNS
clegendé a mikroszatellitakon alapuldé DNS-ujjlenyomat meghatarozasahoz, illetve
mitokondrialis DNS-szakaszok szekvenalasahoz (VILI et al., 2007). Szintén a hullatott
tollakon alapulé mddszer hatranyai kdzott kell megemliteni, hogy bizonyos esetekben a
tollakat hatra hagyé faj azonositasa is bizonytalan lehet (BAGI és KUSZA, 2015). VILI
et al. (2009) megallapitottak, hogy a neminvaziv mddon gytijtott, vedlett tollbol kivont
mintak a mtDNS analizisre alkalmasabbak voltak, mint a papirra vett vérmintak. Mindent
Osszevetve, a hullatott tollak alkalmazésa valddi alternativat jelent a hagyomanyos (Vér,
szovet) mintavételi moddszerekkel szemben, mely egytttal jelent6sen kibdvitette a
molekularis genetikai mddszerekkel végzett természetvédelmi és populaciogenetikai
vizsgalatokba bevonhato fajok korét (ritka, érzékeny, nehezen csapdazhat6 és/vagy védett
fajok).

2.10. Morfometriai vizsgalatok a galambalaktak (Columbiformes) tollai esetében

Galambalakuak (Columbiformes) tollainak morfol6gia vizsgalatat csak néhany
esetben végezték el eddig. PASS (1995) attekintd cikkében bemutatta a madartoll és bor
fejlodését valamint szerkezeti felépitését. A szemléltetéshez és a példakhoz a szirti
galambot (Columba livia) hasznalta. HINGEE és MAGRATH (2009) egy eérdekes
kutatdsban hasznalta fel a galambalakuak kozé tartoz6 koronads galambot (Ocyphaps
lophotes). Ok azt vizsgaltak, hogy a veszélyt érz6 galamb felszallas kozben kiilonleges
akusztikus jelet bocsajt ki szarnytollai segitségével, hogy ezzel riassza fajtarsait. Hasonlo

jelenséget mar COLEMAN (2008) is valosziniisit a siraté gerle (Zenaida macroura)

24



esetében, de 6 még nem tudja egyértelmiien bizonyitani. HINGEE és MAGRATH (2009)
Ot egymas melletti els6dleges evezé helyzetét vizsgalta meg, és végzett akusztikai
méréseket. Eredményeik azt mutatjak, hogy a nyolcadik toll er6sen modosult
(keskenyebb), igy a megriasztott allat felszallasa kozben hallhaté fiityiilé hang nem csak
a repulés melléktermékének tekinthet6. Az elemzés azt is kimutatta, hogy egy igen
komplex akusztikus szignalrol van szo, amiben egyértelmii mintdzat fedezhetd fel. A
lejatszasi kisérletek pedig igazoltak, hogy ez az akusztikus jel menekulési reakciot valt ki
a csapat tobbi tagjabdl. MOLLER et al. (2009) az 6rvos galamb (Columba palumbus) és
a héja (Accipiter gentilis) zsdkmany-ragadozd kapcsolatat vizsgéltak. Ehhez az 6rvos
galambok evez6- és korméanytollainak hosszUsédgi és szélességi méreteit vették fel.
Megmeérték a tollzaszl6 és a cséve hosszusagat és szélességét, valamint a tollak tomegét
is lejegyezték. A vizsgalatba bevontdk még a zaszlok teriiletét és agstlirliségét is. A
tollakat két csoportra bontottdk. Az egyik csoportba azok kerultek, amiket zsakmanyul
ejtettek a héjak. Ezeket a tollakat héjafészkek kozelében gylijtotték. A masik csoportba
olyan galambok tollai kerlltek, amelyek sikeresen tulélték a héjak tdmadasat. Az
eredmenyek szerint eltérés volt a két csoportban az evezOk cséveszélessége, teriilete és
tomege, valamint a kormanytollak teriilete kozott. A sikeresen menekiild galamboknal
Kisebb volt a cséve szélessége és tomege, de a zaszlok teriilete nagyobb volt. A talélok
kormanytollai is nagyobb teriiletliek voltak. Ezzel igazoltak a dan kutatok, hogy a héjak
jelentette iranyitott szelekcié nagymértékben hat az 6rvos galambok repllési
alakulasaban kimutathato. BACHMANN et al. (2007) szisztematikus 6sszehasonlitd
vizsgalatot végeztek a gyongybaglyok (Tyto alba) és a szirti galambok (Columba livia)
szarnyan. Azért ezt a két fajt valasztottak, mert méretik és tomeguk kortlbelll hasonlo.
A céljuk az volt, hogy megtalaljak a gydéngybagoly rendkiviil csendes roptének okait,
azért, hogy a jovében felhasznalhassak az eredményeket a repiilégépiparban. Mindkét faj
szarnyan 6-6 evezé- és fedotollat vizsgaltak meg. Méréseket végeztek makroszkopikus
és mikroszkopikus szinten is, igy szamos paraméter alapjan tudtak elvégezni a kvantitativ
elemzéseket. Osszehasonlitva, a bagolytollak nagyobb teriiletiick, vékonyabbak és
finomabb szerkezetiiek voltak a galamb tollaival szemben. A bagolytollak széleinek
specialis fogazasa is van, ¢és a tollzaszlot felépitd agak, dgacskak és horgok méreteiben is
nagyobb allandésag volt a baglyok esetében. BORMASHENKO et al. (2007) szintén a
galambtollak mikroszkopikus szerkezetét vizsgalta. A kutatas arra kereste a valaszt, hogy

mi okozza a tollak vizleperget6 hatasat. Az eredmények szerint a galambtoll kettds
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szerkezete miatt jO viztaszitd anyag. A zaszlot alkotd dgak és agacskak kettds rendszere
olyan lapos érintkezési szdget zéar be, ami megakadalyozza a folyadékcseppeket az
athatolasban. Azt is megfigyelték, hogyha a cseppek atmérdje egy kritikus szint ala
csokken a parolgas miatt, a kettds szerkezet mar nem allja utjat a folyadéknak, és az bejut
a toll szerkezetébe. Igy megvaltoztatja a fényvisszaverés viszonyait. A balkani gerle
tollazatat BLASCO-ZUMETA és HEINZE (13) is vizsgaltak. Ok egy szamos fényképet
tartalmazo Osszeallitdst készitettek, amiben az ivari és korcsoportokhoz kotodo
hatarozokulcsokat mutatjak be. Ez a meghatarozas féleg a tollazat, az irisz és a labak
szine alapjan torténik, de inkdbb terepi hatarozdnak hasznalhato, és csak a teljes egyed
birtokdban ad megbizhatd eredményt. Sajnos pontos méréseket, szdmadatokat nem
kozoltek. A galambalakiak esetében hullatott tollak morfometriai paramétereire
alapozott taxondmiai vizsgalatot ismereteim szerint még nem végeztek. Mas csoportok
esetében is elmodnhatd, hogy a tollak morfologiai paramétereinek taxonomiai célu
felhasznalasa eddig kevésbé volt jellemzd. Ennek egyik lehetséges oka az lehet, hogy a
legtébb ornitolégiai kutatdsban a mintazott faj, vagy rokon fajok teljes egyedeit
hasznaljak jellemzden, igy egy-egy peldanytdl tobb informacio all rendelkezésre, ezaltal
elkulonitéstiket nem feltétlendl a tollak morfoldgiai paramétereire kell hogy alapozzak.
Az ilyen vizsgalatok jellemzden a kiilonboz6 testméreteket és a testtomeget kombinaltan
alkamazzak, mig a tollak esetében is inkébb a teljes szarny morfometriai paramétereit
rogzitik (TELLERIA és CARBONELL, 1999; HU et al., 2000; WELLER és
SCHUCHMANN, 2004; LIYANAGE et al., 2015). A hullatott tollas mintavétel bar nem
nevezhetd uj modszernek, mégis az elmult években kap egyre nagyobb teret alkalmazasa.
Ebbdl kovetkezik, hogy szélesebb korti elterjedésével parhuzamosan a jovoben sor
kertilhet majd olyan rokon fajok vizsgalatara amikor kizarolag tollak allnak a kutatdk

rendelkezésére a faj azonositasahoz.
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3. ANYAG ES MODSZER

3.1. Genetikai vizsgalat
3.1.1. Mintagyiijtés

Osszesen 14 orszagbdl gyiijtottiink mintat (n=134) 2013 és 2015 kozott (1.
melléklet).  Bosznia-Hercegovinabol 1, Ciprusrol 1, Csehorszaghol 6,
Fehéroroszorszaghol 1, Franciaorszagbol 11, + 10 minta Guadeloupe tengeren tali
megyébol, Hollandiabol 4, Kubabol 1, Lengyelorszagbol 2, Magyarorszagrol 62, Nagy-
Britanniab6l 12, Olaszorszaghol 1, Romaniabol 8, Spanyolorszagho6l 10, valamint
Torokorszaghdl 4 minta érkezett. Els6sorban a hullatott tollakat részesitettiik elényben
(HORVATH et al., 2005; VILI et al., 2007; VILI et al., 2009), de felhasznaltunk
izomszdvetet, vért és tojashéjat is. A tollak esetében a mintavétel fészkel6- és
éjszakazdhelyek kornyékén tortént, ahol a madarak legnagyobb eséllyel hullajtottak el
azokat. A modszerbdl fakadoan azonban nem volt lehetséges a tollat hatrahagy6 egyedek
azonositasa. Annak elkeriilése érdekében, hogy egy egyedtdl tobb toll is fiiggetlen
mintaként keruljon a vizsgalatba, egy mintavételi pontrdl egyetlen tollbdl izolaltunk
gDNS-t. A vedlett tollak a foldre keriilésiiket kovetden viszonylag rovid id6 alatt (néhany
honap) erésen degradaldédnak, igy a vizsgalatban felhasznalt, gyengén vagy egyaltalan
nem degradélodott tollakat legnagyobb valdszinliséggel a begy(ijtést megeldzd néhany
héten beliil vedlették le a gerlék (\VILI et al., 2009). A tollak a beérkezés és az izolaléas
kozott (1-4 hét) eltelt idoben sotét, szaraz helyen voltak tarolva, szobahémérsékleten. A
hullatott tollak szallitasa postai Gton tortént (VILI et al., 2009). A mintagytijtés soran az
evezdtollakat (elsddleges és masodlagos) és a kormanytollakat részesitettiik elényben,
mivel a balkani gerle egyéb tollai méretiiknél fogva sem tartalmazhatnak elegendd vért
az altalunk hasznalt izolalé médszerhez. Az izomszovet mintdk Magyarorszag teruletén
vadéaszat soran elejtett, vagy utak mentén eliitott egyedekbdl szarmaznak. Az
izomszOveteket 96%-0s etanollal toltott 1,5 ml-es eppendorf csévekben taroltuk -20 °C-
on. A tojashéjak tarolasa az eléz6ekben leirtak szerint elokészitett eppendorf csdvekben
tortént. A vérmintak a genomialis DNS izolalasaig -20 °C-on voltak tarolva (SEUTIN et
al.,, 1991). Az elemzések soran az NCBI adatbankbol tovabbi 18 szekvencia allt

rendelkezéstinkre, melyeket az elemzések soran bevontunk vizsgalatunkba (1. melléklet),
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ezaltal olyan teriiletekrdl szarmazo mintakhoz jutva, amelyek szdmunkra nem voltak

mintazhatdak.

3.1.2. A genomialis DNS izolalasa

A tollak eldkészitése sordn a
VILI et al. (2009) altal kidolgozott
modszert alkalmaztuk. Ennek elsd
lépesénck  megfeleléen a  tollak
osztalyozdsa €s azonositasa tortént

meg. Az osztalyozas soran kiszlrtiik a

talsagosan degradalodott vagy

szennyez6dott  tollakat,  melyek 7. abra: A tollcsévében talalhato, vérrogot

alkalmatlanok ~ voltak a  tovabbi tartalmazo fels6 koldok  (Debrecen,

munkara. Az azonositas a balkani gerle ~ Allategenetikai Labor)

tollak kozé esetlegesen bekeriilt, mas

fajtol szarmazo tollak kiszlirését jelentette. Ez a fajra jellemzO méret és szin adatok
alapjan tortént. Ezt kovetéen a genomialis DNS izoldlasahoz a tollak felsé koldokénél
(superior umbilicus) 1évé részt tavolitottuk el szikepengével. A legtobb esetben itt egy
szabad szemmel is lathatd vérrog taldlhatd (7. abra), mely a tollfejlddés soran
visszahuzdodo kotészovet maradvanya, mivel az azt taplald artéria itt 1ép at a tollcsévén.
Az ezen a helyen kialakul6 zarvanyban 1évé magvas vorosvérsejtek altalaban (nagyobb
tollak esetében) megfeleldé mennyiségii €s mindségli DNS-t tartalmaznak a
vizsgalatoknoz (HORVATH et al, 2005). A kinyerhetd DNS mennyiségének
maximalizalasa érdekében felhasznaltuk a cséveben talalhato szoveteket és indokolt
esetben (vér jelenléte) a cséve hegyét is.

A gDNS-kivonashoz a GeneJET Genomic DNA Purification Kit-et (Thermo
Scientific, USA) hasznaltuk. Ez a Kit alkalmas kilonféle allati szovetekbdl,
baktériumsejtekbdl és vérbol valo DNS izolalasra is, ezért izomszovetbdl, vérbdl és
tojashéjbol is ennek segitségevel izolaltunk DNS-t, azonos protokoll szerint. Mivel
kifejezetten tollhoz vald protokollt nem mellékeltek, az emlds szovet és ragcsald farok

gDNSS tisztitasara vonatkozé protokollt alkalmaztuk.
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3.1.3. PCR reakcio, gélelektroforézis és szekvenalas

A mitokondrialis DNS COI génjének 749 bp hosszUsagu szakaszait PCR
(Polymerase Chain Reaction) segitségével amplifikaltuk. A felhasznalt primerpar adatai

a 1. tdblazatban szerepelnek.

1. tablazat: A felhasznalt primerek adatai

Amplifikalt
Szerzo Forward szekvencia Reverse szekvencia szekvencia

hossza (bp)

Awan et al.,
2013

5 TTCTCCAACCACAAAGACATTGGCAC 3' 5 ACGTGGGAGATAATTCCAAATCCTG 3' 749

A 10 pl-es reakcidelegy 1 pl dNTP-t (2mM) (Thermo Scientific, USA), 2 ul puffert
(5u/ul) (Promega, USA), 2 ul MgClz-ot (2mM) (Promega, USA), 0,4 ul primert (10
pmol/ul) (Sigma, USA), 0,2 pl GoTag polimerazt (1,25 U) (Promega, USA), 2,4 pl dH20-
t és 2 ul DNS templatot tartalmazott.

A PCR reakcidkoriilmények a kdvetkezok voltak:

94°C 5:00 perc

94°C 1:00 perc

60°C 1:00 perc 35 x
72°C 1:00 perc

72°C 5:00 perc

4°C ©

3 pul PCR terméket 2%-o0s agar6z gelen futtattunk (1 X TAE puffer (Thermo Scientific,
USA), 0,5 mg/ml GelRed (Biotium, USA), 2%-0s SeaKem agar6z (Lonza, USA), majd
UV fény alatt ellendriztiik az eredményt. Az eredmények alapjan alkalmasnak itélt PCR
termékeket elkészitettlik szekvenaltatasra. A PCR termékeket postazasig -20 °C-on

taroltuk. A szekvenalast a Macrogen Europe hollandiai laboratériuma végezte.
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3.1.4. mtDNS adatelemzés

A szekvencia leolvasas eredményét minden esetben a MEGA6 (TAMURA et al.,

2013) program segitségével ellendriztiik, és az esetlegesen eléfordulé hibakat manualisan
javitottuk. A szekvenciék illesztése CLUSTALW (LARKIN et al., 2007) programmal

tortent. A szekvenciadk egyenld hosszusagira vagasahoz (658 bp) szintén a MEGAG

programot hasznaltuk.
A vizsgélt egyedeink
kozott genetikai
kiilonbozdséget
feltételeztink  azok
foldrajzi
elhelyezkedésén

alapulva, ezért kozel

azonos létszamot
tartalmazo
csoportokat  (n=15),

un. priori populéaciokat
hoztunk létre (8. abra).
Minden csoportra,

illetve késobb négy

nagyobb foldrajzi
egységekre is
diverzitas indexek

(haplotipusok szama

(Ht), haplotipus
diverzitas (Ha),
nukleotid  diverzitas
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8. &bra: A populéciok kozotti divergencia vizsgalatdhoz kijel6lt

priori populéaciok

Arlequin 3.11 szoftver (EXCOFFIER et al., 2005) segitségével tortént. A variabilis

poziciok meghatarozasa soran az NCBI genbankbdl letoltott teljes mitokondrialis

Streptopelia decaocto genomot hasznaltuk (KX372273). Az azonositott haplotipusaink

tovabbi elemzése soran felhasznaltuk az NCBI génbankbol letoltott minden elérhetd
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balkani gerle szekvenciat is (1. melléklet), annak érdekében, hogy meg tudjuk hatarozni
a haplotipusok kozotti kapcsolatot azsiai teriletek bevonasaval is. Az dbra Median-
Joining Network analizissel, Hasegawa-Kishino-Yano (HKY) modellel készult a
Network 4.6 (BANDELT et al., 1999) szoftver alkalmazésaval.

Az éaltalunk feltételezett (priori) populaciok kozoétti molekularis variancia térbeli
elrendez6désének mérésére AMOVA (Analisys of Molecular Variance) (WEIR és
COCKERHAM, 1984; EXCOFFIER et al., 1992) elemzést hajtottunk végre az Arlequin
3.11 szoftver segitségével (EXCOFFIER et al., 2005). A modszer az allomanyok
kiilonb6z6ségének vizsgalata soran a géngyakorisagok 0sszehasonlitasa mellett a
mutacios kiilonbozbségeket is figyelembe veszi. A vizsgélatban felhasznélt, priori
populéaciok kijelolése soran figyelembe vettik a foldrajzi tavolsagot és a lehetséges
foldrajzi barrierek (magasabb hegyvonulatok, nagy kiterjedésti vizfeliilet) meglétét. A
COI haplotipusok genetikai tavolsagat bemutatdé bootstrap konszenzus fa a MEGAG6
(TAMURA et al.,, 2013) szoftver segitségével készult a (HKY) modellen alapul
Maximum Likelihood modszerrel (HASEGAWA et al., 1985), mely soran 1000 bootstrap
ismétlést alkalmaztunk (FELSENSTEIN, 1985).

A populéci6 szerkezet, az azok kozotti legvalosziniibb genetikai csoportositasok
meghatarozasat a STRUCTURE 2.3.4 szoftverrel (FALUSH et al., 2003) végeztik el
(admixture model), mely az egyedek allél mintazatait hasonlitja 6ssze paronként, és
sorolja a genotipusokat kiillonb6zo csoportokba elofeltételezés nélkil. Ebben a
vizsgélatban is a korabban kijelolt 15 populéaciét alkalmaztuk. Markov Chain Monte
Carlo (MCMC) algoritmust alkalmaztunk, amely olyan Markov lancot (valoszinliségi
valtozok sorozata, melyek minden tagjanak valoszinlisége csak az el6tte 1év6tol fiigg)
general, amely konvergdl a kivant eloszlashoz. A konvergenciat gyorsitja, ha a kezd6
allapot valoszintisége a kivant eloszlasban nagy, igy egy un. burn-in fazis utan vessziik a
mintdkat (BODZSAR, 2012). Jelen vizsgéalatban az MCMC algoritmust 100.000
ismétlésben alkalmaztuk, valamint 10.000 burn-in lépest és kiilonb6z6 K értékenként
(K=csoportok szama) 10 iteraciot allitottunk be. A STRUCTURE eredményeit a
STRUCTURE Harvester (EARL és vonHOLDT, 2012) program segitségevel dolgoztuk
fel, melyben az Evanno modszert (EVANNO et al., 2005) alkalmaztuk a legvaldszintibb
csoportositas meghatarozasara. Ez a STRUCTURE altal generdlt valosziniiségi értékeken
alapuld Delta K érték szamitasat jelenti. Az eredmények megjelenitéséhez DISTRUCT
szoftvert (ROSENBERG, 2004) és annak alapbeallitasait alkalmaztuk.
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A fékoordinata analizishez (PCoA) és a teriileti autokorrelacios elemzéshez
(Spatial Autocorrelation Analysis) a GenAlEx 6.501 (PEAKALL és SMOUSE, 2006,
2012) szoftvert hasznaltuk. A fokoordinata analizis egy olyan ordinacios elemzési
maodszer, mely hatékony dimenzi6-redukciora térekedve megadja azokat koordinata
tengelyeket, amelyek mentén az adataink leghatékonyabban abrazolhatéak. A analizis
soran annyi ordinaciés tengelyt allitunk el6, amennyi a tavolsagmatrixban 1&v6
informéacié megtartasahoz sziikséges, de abradzolni legfeljebb 3 koordinata tengely
mentén tudunk. A PCoA metrikus, mert az ordinacioban megdérzi az objektumok k6zotti
tavolsagviszonyokat (PODANI, 1997; ARI 2012). Az adatok haploid jellegéb6l fakadoan
a Vvizsgalt 6sszes mintdn bellil nem volt lehetséges nagy biztonsaggal populécidk
kijeldlése, ezért a tertileti autokorrelacio vizsgalata soran a WILLIAMS et al. (2007) altal
alkalmazott eljarast hasznéltuk, amivel a haploid adatok is felhasznalhatéak voltak a
vizsgalatban. Ennek lényege, hogy mivel nem lehetséges nagy biztonsaggal populaciok
kijelolése, ezért a tertleti autokorrelacié vizsgalata soran egyetlen populacionak
tekintettik az 0sszes mintat. Ezaltal lehetévé valt, hogy minden egyedet 6nallo
egységként kezeljen a program és megvaldsulhasson a genetikai és a foldrajzi adatok
kozotti kapcsolat vizsgalata.

A genetikai diszkontinuitas vizsgalatat a BARRIER szoftver (MANNI et al., 2004)
segitségével végeztik. A vizsgalatba bevontuk az NCBI gébankbol letdltott
szekvenciakat is. Az elemzéshez a mintak foldrajzi koordinatait és a PCoA analizis soran
felhasznalt genetikai tavolsag matrixot hasznaltuk fel. A megfeleld szamu barrier
kiszdmitasahoz egy bootstrap fazis sziikséges, azonban a diploid adatok hianya miatt
ennek futtatdsa nem volt lehetséges. Mivel nem rendelkeztiink elézetes informaciokkal
azon foldrajzi akadalyok pontos szamardl, amelyek esetleg akadalyozzak a gerlék
mozgasat, a kordbban meghatarozott populacidk szamaval megegyezd barriert
feltételeztlink, ami 14 darabot jelent (barrierek szama = populéaciok szama -1).

A demogréfiai valtozasok vizsgalatahoz négyféle mutatot alkalmaztunk. A Tajima-
D (Tajima's test of selective neutrality) (TAJIMA, 1989) nullhipotézise, hogy a DNS
polimorfizmus  neutrdlis mutici6  kovetkezménye. A  modell  kilonboz6
mintaelemszamokhoz kiilonboz6 konfidencia intervallumokat rendel, és ha D adott
konfidencia intervallumba esik (P<0,05), szignifikansan eltér 0-tdl, akkor elvetjuk a
nullhipotézist, tehat a polimorfizmust nem neutralis mutacio okozza. Amennyiben nem
neutralis a populdcid, akkor az eldjeltdl fiiggden az eltérdé kovetkeztetéseket vonhatunk

le. Ha D eértéke negativ, akkor a populacié névekszik, pl. multbeli palacknyak- vagy
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alapitd hatast kovetéen, mivel tobb polimorfizmus hely lesz alacsonyabb frekvenciaval
jelen, mint az elvart szint. Ha D pozitiv értéket vesz fel, akkor az természetes szelekciora
(esetleg csokkend populacié méretre) utal. Ebben az esetben alacsony a kis és a nagyon
nagy frekvenciaval rendelkez6 polimorfizmusok aranya (TAJIMA, 1989). A mutatd
statisztikai érzékenysége kis mintaelemszamnal a legnagyobb. A Fu-féle Fs mar a
haplotipusok eloszlasat is figyelembe veszi, ez az egyik legerdsebb teszt a populacid
novekedés Kkimutatasara, de nagy mintaelemszam szlkséges a megbizhatd
alkalmazéasahoz. Kis mintaszam esetében inkabb a Tajima-D ertékét érdemes figyelembe
venni, mig nagyobbakra a Fu féle Fs a hasznalhatobb (LARSSON et al., 2013; TOTH,
2014). A mismatch distribution vagy ,.kiilonbozéségi eloszlasgorbe” (ROGERS és
HARPENDING, 1992) a mintaban talalhaté haplotipusok paronkénti kiilonbségeibol
szamol eloszlasi értéket, ezen felil a varatlan demografiai, vagy térbeli expanzi6
szamitasara a legkisebb-négyzetek modszerét hasznélja (SCHNEIDER és EXCOFFIER,
1999). Folyamatos demografiai expanzional (akar alapitd hatast kovetéen) egy csucsu a
gorbe és kozel Poisson eloszlast mutat, mig a ketté vagy sok csucsu gorbe pedig a
differencialt populaciokra jellemz6 (SLATKIN és HUDSON, 1991; ROGERS és
HARPENDING, 1992). A teszt nullhipotézise, hogy a genetikai minta allandé létszamd
random péarosodo populaciobdl szarmazik. A modell valoszintiségének megadaséara a p
(SSD) értéket hasznaljuk. A Raggedness érték a mismatch gorbe csicsossagara utald
index (HARPENDING et al., 1993). A Tajima-D, a Fu féle Fs, a Raggedness és a
mismatch eloszlas vizsgéalata soran 100.000-szeres ismétlést alkalmaztunk. Az
analiziseket az Arlequin 3.11 szoftver (EXCOFFIER et al., 2005) segitségével futtatuk.
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3.2. Morfometriai vizsgalat

3.2.1. Mintagyiijtés és méretfelvétel

A morfometriai vizsgalathoz felhasznalt balkani gerle (Steptopelia decaocto)

egyedek (n=25) Eldészallas és Hajdiinanas telepiilések hataraban kertiltek teritékre 2014

augusztusa és oktdbere kozott. A madarakat preparalasig -20 °C-on taroltuk. Felolvasztéas

utan eltavolitottuk az els6- és masodrendii evezétollakat a testekrdl. A tollakat egyedi

jeloléssel és kilon csomagolva taroltuk a tovabbiakban. A hazigalamb (Columba livia

domestica) példanyok (n=11)

vonzaskorzeteben lettek elejtve, és
a balkani gerleknél leirt modszer
szerint kezeltlik ezeket is. A tollak
egyedi  jelolokodjait €s a
vizsgalattal dsszefuggésben
eléfordulo roviditések jelentéseit a
9. dbra és a 2. tablazat mutatja be.
Az evezotollak szamozasa a
HORN  (1991) altal kozolt
némenklatarat koveti, ahol a
szarny legkiilsé tollat  10-es
szdmmal jelolték, majd befelé
haladva csokken a szamozas 1-ig.
A vizsgélat sordn a madarak
elsédleges evezd tollait hasznaltuk
fel, mivel a kisebb méret(i tollakbdl
tapasztalataink  szerint  sokkal
rosszabb hatasfokkal végezhet6 el
a DNS izolalas, igy a mintagytijtés

sordn ezeknek a nagyobb méretii

LCV

szintén FEloszallas

LOV

és Hajdunanas telepllések

WCH

Ald

9. abra: Méretfelvételi pontok a tollakon

tollaknak van gyakorlati jelentdsége. Méretiikb6l adodoan felhasznalhatoak még erre a

célra a korménytollak is, azonban a két vizsgalt faj ezen tollai kdnnyebben

elkiilonithetéek sziniik alapjan, mint az evezétollak. A vizsgalatban szereplé fajok tollait

a 10. és a 11. abra mutatja be.
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2. tablazat: A morfometriai vizsgalat soran hasznalt roviditések

ROVIDITES JELENTES
P elsédleges evezd (primary)
PL1-PL10 elsédleges evezo (primary), bal oldal (left)
PR1-PR10 elsédleges evezd (primary), jobb oldal (right)
LR tollgerinc hossza (length of rachis)
LCV teljes zaszl6 hossza (length of complete vane)
WCV teljes zaszl6 szélessége (width of complete vane)
LIV belsé zasz16 hossza (length of inner vane)
DIV belsd z&sz10 szélessége (mélysége) (depth of inner vane)
LOV kiils6 zaszl6 hossza (length of outer vane)
DOV kiils6 zaszlo szélessége (mélysége) (depth of outer vane)
LC cséve hossza (length of calamus)
DC cséve atmérdje (diameter of calamus)

A tollak morfometriai adatait tolomérd (Digital MeBschieber 150 mm) és
milliméterpapir segitségével vettik fel. Tollanként 9 méretfelvételi pontot hataroztunk
meg (9. &bra, 2. tablazat), melyek értékeivel jellemezhetd az adott toll. A morfometriai
méretek felvételekor kiemelt figyelmet forditottunk a merések standardizalasara. A
tollakat minden esetben vizszintes pozicidban, egyenes fellleten, milliméterpapiron
ugyanabba a pozicidba helyezve vizsgaltuk. A szélességi méreteket minden esetben a
vizsgalt paraméter legnagyobb szélességénél vettik fel.

A vizsgalatban felhasznaltuk ugyanazon egyed mind a jobb, mind a bal szarnyarol
szarmaz¢ tollakat, mivel azok a mintagytijtés soran is egyforma eséllyel fordulhatnak eld.
Azonban minden toll pozicié és minden valtoz6 esetében egyedileg megvizsgaltuk, hogy
a két oldal tollai mutatnak-e statisztikailag szignifikans kiilonboz6séget. Az esetek dont6d
tobbségében nem mutatkozott szignifikans kilonbség a két oldal tollai kdzott, ezért
ezekben az esetekben Osszevonhatonak tekintettiik a kiilonbozé oldalak tollaira

vonatkoz6 adatsorokat és a tovabbiakban egységes adatkészletként elemeztiik 6ket.
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10. &bra: Balkani gerle (Streptopelia decaocto) evez6 tollak (Forras: THE FEATHER
ATLAS, 2016)

11. abra: Hazigalamb (Columba livia domestica) evezd tollak (Forras: THE FEATHER
ATLAS, 2016)
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3.2.2. Statisztikai értékelés

Az 0sszevonhat0sag vizsgalatahoz parositott t-probat végeztiink, mellyel az azonos
poziciobol, de eltérd oldalrol szarmazé tollak valtozonkénti adatsorainak variancidit
hasonlitottuk 0ssze. A valtozokon belul a két faj értékeinek statisztikai szempontu
elkilontlésének vizsgalatdhoz el6szor Levene teszttel ellendriztik a csoportok
varianciainak homogenitasat, majd azonos varianciak esetében kétmintas t-probat, eltérd
varianciak esetében Welch prébat alkalmaztunk. Az utébbi probak megmutatjak, hogy
két csoport atlagai szignifikansan kiillénbdznek-e egymastél. A valtozok fajokra jellemzo
értékeit leird statisztikai elemzéssel kaptuk meg. Esetiinkben a gyakorlati
alkalmazhatdsadg szempontjabdl ezek kozil a konfidencia-intervallum (valdsziniiségi
intervallum) bir kiemelt jelentéséggel, mivel az intervallumbecslés sordn a minta alapjan
egy olyan intervallumot hataroztunk meg, amely az el6re megadott valdsziniiséggel
tartalmazta a becsiilni kivant jellemz6t. Ezaltal olyan intervallumokat kaptunk, melyek
adott szignifikancia szint mellett jellemzik az adott fajt. A gyakorlati alkalmazas
szempontjabol azonban fontos volt a fajok elkilonitéséhez hasznalt valtozok szamanak
csOkkentése. Ezt a legnagyobb magyarazoerével bird valtozok kiemelésével érhetjiik el,
amihez két statisztikai probat hasznaltunk fel. Elsd 1épésben a valtozok fajokhoz mért
magyarazoerejét vizsgaltuk diszkriminancia-analizis segitségével. A diszkriminancia-
analizis megfigyelési csoportok szétvalasztasara alkalmas mddszer, tobb kvantitativ
valtozo egyidejii figyelembevételével (FIDY és MAKARA, 2005). A valtozok
legnagyobb magyarazoer6t biztositd kombinacidjanak kivalasztasa pedig az optimalis
regresszios modell segitségével tortént. Jelen vizsgalatban az optimalis modell a
binomialis logisztikus regresszié volt, mely esetében mennyiségi valtozok segitségével
magyarazunk minéségi valtozokat. A logisztikus egy olyan regresszios modell, amelyben
a fuggé valtozo kétértékii kategorialis (dichotom) valtozo és a fiiggetlen valtozok
barmilyen tipusuak lehetnek: intervallum, ordinalis, nominalis (LAZAR, 2011).
Vizsgalatunkban a fliggd valtozé két értékét a két faj jelentette, mig a fiiggetlen valtozokat
a tollakon felvett méretek valtozoéi jelentették, melyek intervallum tipustuak. A modell
segitségével az aranyskalan mért valtozok azon kombinacidjat tudjuk kivalasztani, amely
a maximalis magyarazoer6t biztositja a mindségi valtozok esetében. A logisztikus
regresszié a Maximum Likelihood becslést alkalmazza a fliggd valtozo logit valtozova
transzformalasa utan. Ebben a vonatkozasban a logisztikus regresszid megbecsili egy

bizonyos esemény bekovetkezésének valoszintiségét. Az elemzést Forward Stepwise

37



modszerrel végeztik. Az eljards a megadott valtozok kozul prébal mindig egy Ujabbat
bevonni a modellbe (esetleg egy mar bevontat el is hagyhat) az F-préba segitségével. Ha
az F értéke nagyobb, mint a beallitott érték, akkor megtorténik a valtozd bevonasa, s
kezd6dik elolrél az eljaras (FIDY és MAKARA, 2005). A statisztikai vizsgalatokhoz
minden esetben az SPSS 21.0 szoftvert hasznaltuk (IBM, 2012).
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4. EREDMENYEK
4.1. mtDNS vizsgalat
4.1.1. Genetikai diverzitas mutatok

Az dsszes 134 mintat vizsgélva 171 polimorfizmust és 52 haplotipust talaltunk. Az
0sszes minta esetében a haplotipus diverzitas 0,843 (x0,037), a nukleotid diverzitas értéke
pedig 0,026 (+0,013) volt. Az In/Del poziciok szdma 2 volt. A szekvencidk polimorf
helyeit és a polimorfizmusokat a 2. szama melléklet mutatja be. A genetikai diverzitas és
a genetikai szerkezet vizsgalatahoz 15 priori populéciét jeloltink ki az anyag és modszer
fejezetben részletezett szempontok alapjan. A torekvések ellenére néhany priori
populdcio elemszadma kozétt nagy kilonbség alakult ki és egyes esetekben a diverzitas
mutatoik is nagy szorast mutattak. Annak eldontésére, hogy van-e statisztikailag is
igazolhat6 Osszefliggés a mintaszam és a variabilitds mértéke kozott, Pearson-féle
korrelacios egyutthatd segitsegével korrelacids vizsgalatot végeztiink. A vizsgalat
eredményeit a 3. tblazatban foglaltuk 6ssze. Ebbdl kiolvashato, hogy az elemszam és a
haplotipusok szdma kdz6tt egyenes aranyu, magas korrelacié all fenn szignifikansan. A
tobbi diverzitds mutatd tekintetében a korrelacié szintje azonban gyenge kapcsolatot
mutatott és az eredmények sem voltak szignifikansak. Osszegezve kijelenthetjiik, hogy a
priori populaciok eltéré elemszamai a haplotipusok szamanak Kkivételével nem

gyakoroltak jelentds torzitd hatast a kiilonb6z6 diverzitds indexek értékeire.

3. tdblazat: Az elemszamra és a diverzitas indexekre vonatkozé Pearson korreléacio

a priori populéciok tekintetében

Elemszam (n)  Szignifikancia szint

Polimorfizmusok szdma 0,376 0,171
Haplotipusok szama (Ht) 0,891 0,000
Haplotipus diverzitas (Hd) 0,329 0,236
Nukleotid diverzitéas () -0,211 0,351

A 15 priori populacié genetikai diverzitdas mutatéi a 4. tablazatban kerultek

bemutatasra. A legmagasabb haplotipus diverzitdst a nyugat-magyarorszagi
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populéacidban (Pop7) mértiik (1,000), de a tdbbi populacio esetében is magas értékeket
kaptunk. A legalacsonyabb haplotipus diverzitds a holland populécioban (Popll) volt
mérhetd. Ebben csak a Htl haplotipus jelent meg. Az irodalmi adatok alapjan
Hollandiabdl sz&rmaz6 karibi populécioban a Ht1 frekvencigja (70%) szintén magas volt.
A nukleotid diverzitas értéke mind a 15 populdcidéban alacsony értéket mutatott. A
kés6bbi eredmények indokolta tették a populaciok régiokba valo besoroldsat is. Ezen
régiok szekvenciainak diverzitasmutatoihoz tartozé eértékekeit, Ggy mint, a
polimorfizmusok szamat, a haplotipusok szamaét (Ht), a haplotipusok diverzitas értékét
(Hd), a nukleotid diverzitas értéekeket (), valamint az In/Del poziciok szamat szintén a 4.
tablazatban foglaltuk 6ssze. Nagyobb foldrajzi régidkat is meghataroztunk, igy Dél-
Kelet-Europaban 7 haplotipus és 117 polimorfizmus jelent meg. A haplotipus diverzitas
0,964-0s (+0,077), a nukleotid diverzitds 0,064-os (+0,036) értéket vett fel. Kdzép-
Eurdopaban 33 haplotipus, 118 polimorfizmus jelenlétét, valamint 0,871-0s (+0,035)
haplotipus diverzitds- és 0,023-os (+0,012) nukleotid diverzitds értékeket sikerilt
kimutatni. A nyugat-europai populdcidkban 6sszesen 20 haplotipust talaltunk 111
polimorfizmus mellett. A haplotipus diverzitas 0,836+ (0,061), a nukleotid diverzitas
értéke pedig 0,023 (£0,012) volt. A kdzép-amerikai populacio esetében 4 haplotipus
mellett 82 polimorfizmust, 0,491-0s (+0,175) haplotipus diverzitas és 0,024-o0s (+£0,013)
nukleotid diverzitas érték volt kimutathatd. Osszességében elmondatd, hogy mind a
populdciok, a foldrajzi régiok, mind az 6sszes szekvencia egyuttes vizsgalata esetén, a
mintak szdmahoz viszonyitva magas a polimorfizmusok és haplotipusok szama. A kozép-
amerikai populécio esetében haplotipus diverzités jelent6sen alacsonyabbnak bizonyult a
tobbi foldrajzi régioéval Gsszevetve, azonban meg igy is magas érteknek szamit. Az
eltérés oka valodszinlileg azzal magyarazhatd, hogy az itteni populaci6d a legfiatalabb,
minddssze az 1970-es évek dta van jelen a faj a régidban. A haplotipusok nagy szama
nem egyediilallé jelenség a galambalaklak kozott. Korabban CALDERON et al. (2016)
irt le hasonl6 aranyokat, amikor 95 vadgerle citokrdm-b szekvenciainak vizsgalata soran
Osszesen 40 haplotipust talalt. Ugyanigy jellemz6 szinten minden csoportositasra a magas
haplotipus diverzitas mellett az alacsony nukleotid diverzitasi érték, ami az egyik
jellemzdje a kis effektiv populacioméretbdl (palacknyak- vagy alapito hatés utan) indulo
gyors demogréafiai expanzionak. A palacknyak hatas jeleit CALDERON et al. (2016) is
felfedezte a vadgerle demografiai torténetének vizsgalata soran. O egy jelentés és
sz¢élsdséges fluktuaciordl szamol be az effektiv populaciéo méret (Ne) esetében, melynek

molekularis genetikai jelei azonban ma mar kevésbé észlelhetdek.
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4. tablazat: A vizsgalatban szerepl6 szekvenciak molekularis diverzitas indexei

Indexek . .
Elemszdm Polimorfizmusok Haplotipusok qulot!p’us . NUk.I?OtId In/Del
, . diverzitds  diverzitas (w) + Py
(n) szdma szdma (Ht) (H) * SD SD pozicié
Csoportok &=
Popl 6 67 3 0,73334£0,155  0,035+0,021 2
Pop2 5 6 4 0,900+0,161 0,004+0,003 0
Pop3 7 3 4 0,810+0,130 0,002+0,002 2
Pop4 10 78 7 0,867+0,107 0,042+022 2
Pop5 7 76 5 0,905+0,103 0,054+0,031 2
Pop6 24 79 14 0,899+0,048 0,012+0,006 2
Pop7 10 73 10 1,000+0,045 0,025+0,014 2
Pop8 6 7 4 0,800+0,172 0,004+0,003 0
Pop9 8 113 7 0,964+0,077 0,065+0,036 2
Popl10 3 68 2 0,667+0,314 0,069+0,052 2
Popll 4 0 1 0,000+0,000 0,000+0,000 0
Pop12 11 83 7 0,909+0,066 0,025+0,013 2
Pop13 10 86 7 0,867+0,107 0,044+0,024 2
Popl4 12 29 8 0,845+0,104 0,010+0,010 2
Popl5 11 82 4 0,491+0,175 0,024+0,013 2
Nyugat- 37 111 20 0,8360,061  0,023£0,012 2
Eurodpa
Kozep- 78 118 33 0,871#0,035  0,0230,012 2
Europa
Del-Kelet- 8 113 7 0,964:0,077 0,040,036 2
Eurdpa
Kozep- 11 82 4 0,491:0,175  0,024%0,013 2
Amerika
A csoport 120 93 42 0,804+0,037 0,006+0,003 2
B csoport 14 62 10 0,945x0,045 0,034+0,018 0
0sszes minta 134 171 52 0,843+0,037 0,026+0,013 2

A Network Median-Joining analizissel készitett 12. abra a vizsgalatban szerepld

egyedek haplotipusainak kapcsolatat mutatja. Az abran szembet(ing az 1-es haplotipusba
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(Ht1) tartozé egyedek nagy szama (44,03%). BAJC et al. (2011) a siketfajd (Tetrao
urogallus) vizsgalata soran megemliti, hogy a Network fa csillagszerti topografiaja, mely
esetében egy kozponti haplotipushoz (jelen vizsgélatban a Htl jeli) sugariranyban
kapcsolodik a tobbi, jellemz6 a demografiai expanzidra. A 12. dbra "A" részén szintén
megfigyelhetd ez a csillag szerli elrendezddés. Jelen esetben a Htl haplotipus a
legvalosziniibb koz6s 6s. Az &bran azonban mar kisebb, tavolabbi csoportok is
kirajzolddnak, kiilondsen az abra "B" jelti részén, amit akar a kialakuléban 1évo genetikai
izolacio jeleként is értelmezhetnénk (JOSHI, et al. 2013; TOTH, 2014). Ennek igazolasat
azonban mas vizsgalatok eredményeinek is timogatniuk kell. A késobbiekben részletesen
foglalkozunk ezekkel is.

A Htl haplotipus jelen volt a felhasznalt szekvenciak szarmazasi helyeinek 75%-
aban. A haplotipus kozponti elhelyezkedése és foldrajzi elterjedsége miatt valosziniileg a
leg6sibb haplotipust képviseli, ahogy a hasonlo jellemzék mas fajok esetében is erre
utalnak (POSADA és CRANDALL, 2001; Nl et al., 2015). A tébbi haplotipus korlatozott
foldrajzi eloszlasa a populaciok kozotti genetikai differencialodas folyamatanak létére
utalhat (SUN et al., 2015). A COI haplotipusok halézata és a foldrajzi eloszlas kbzott nem

lehetett egyértelmii mintazatot kimutatni.
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12. abra: Network Median-Joining abra a haplotipusok kapcsolatairdl. A kiilonboz6 szinek a haplotipusba tartozé mintak szarmazasi helyeit jelolik.

A haplotipusokat jelz6 korok mérete az egyedek szamaval aranyos. Az agak hosszai nem reprezentaljak minden esetben az evoldcios tavolsagot, a

rajtuk levé szamok a mutdcidk szamat jelolik
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4.1.2. Genetikai szerkezet vizsgalat
4.1.2.1. A vizsgalt populaciok genetikai szerkezete

A populécidk genetikai szerkezetének vizsgélatara az AMOVA teszt szolgalt. Az
5. tablazatban feltiintetett eredmények alapjan kitiinik, hogy a priori populaciok foldrajzi
alapu csoportositasa esetén a variancia tilnyomo része (98,55%) a populaciokon beliilrél
ered. Ha a Network Median-Joining abra és a Mega6-ban készitett Maximum Likelihood
fa —mely a haplotipusok filogenetikai kapcsolatait szemlélteti (13. abra)— altal timogatott
genetikai csoportok ("A" és "B") esetében kerestik a variancia forrasat akkor az a
csoportok kozott (91,25%) volt jelentds. A két csoport diverzitds indexei a 4. tablazatban
talalhatoak. Ertékeik hasonléak a foldrajzi alapon végzett csoportositasok esetében
mértekkel. A teljes mintaszdm egylttes vizsgalata soran szintén a populaciokon belili
variancia volt jelentds (98,7%). Ezek az eredmények azt tdmogatjadk, hogy a fajban
jelenlévd genetikai variancia els6sorban a populaciokon beliil, az egyedek szintjén van
jelen. Az AMOVA analizis alapjan foldrajzi alapu izolaci6 nem mutathaté ki a

populéciok kozott.
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5. tablazat: Az AMOVA eredménye a priori populacidk kiilonb6z6 szempontl csoportositasai esetén

Foldrajzi alapd megosztas

(Nyugat-, Kozép-, Dél- . . , N Variancia L aticoti
Kelet-Eurdpa 6s  Kozép Variancia forrésa df Négyzetosszeg elemek Variancia (%) F-statisztika P
Amerika)
Csoportok kozott 3 30,249 0,035 0,420 Fs7: 0,010 0,007
Régiok kozott .
csoportokon belil 11 99,363 0,087 1,000 Fsc: 0,015 0,000
Populécidkon beliil 9 988,089 8,303 98,550 Fcr: 0,001 0,145
Genetikai alapt megosztas
(A és B csoport)
Csoportok kozott 1 743,68 29,546 91,25 Fst:0,912 0,000
Csoportokon beliil 132 374,021 2,834 8,750
Teljes mintaszdm
Populéciok kozott 14 129,613 0,109 1,300 Fst: 0,013 0,284
Populaciékon beliil 119 988,089 8,303 98,700
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4.1.2.2. Klaszteranalizis

A genetikai klaszterek szamat és

Osszetételét a STRUCTURE
(FALUSH et al., 2003)
programcsomaggal  vizsgaltuk. Az
0sszes priori populéciét

Osszehasonlitva (K: 1-15) a Delta K
viszonylatdban a K érték a K=2-nél
érte el az els6 csticsot, majd a masodik
cstcsot K=3-nal (14. abra). Az abra
K=2

alapjan a csoportositds  a

legvaldsziniibb, ezt az abran a
legmagasabb csucs jeloli. A 15. abra a
K=2

csoportositds  eredményeit

Deltak = mean(|L"(K}|) / sd{L(K))

2 4 6 10 12 14

8
K
14. &bra: Az Evanno modszerrel szamitott
delta K értékeinek abrazolasa a legvaldsziniibb

csoportositas meghatarozéasara

mutatja, melyen z6ld és piros szinnel jeldlte a program a két genetikai klasztert. Az egyes

oszlopok magassaga pedig a klaszterba valé tartozas valoszintiségét adja meg. Az azonos

genetikai klaszterba sorolt mintdk és azok foldrajzi szarmazasa kozott nem volt

megfigyelhetd Osszefliggés, tehat a genetikai és foldrajzi adatok kozott ebben az esetben

sem sikerdlt korrelaciot kimutatni. A K=2 csoportositas pedig azt az eredményt erdsiti,

hogy a faj populécioi kdzott nincsenek jelentds genetikai kiilonbségek.

1.00

0.80

0.60

0.40

0.20

0.00

egyedek

15. dbra: A klaszteranalizis (K=2) eredménye a vizsgalt 6sszes minta esetében
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4.1.2.2. Térszerkezet analizis

A genetikai és foldrajzi tavolsagok kozotti esetleges korrelacio vizsgalatahoz
tertileti autokorrelacios elemzést és fékoordinata analizist (PCoA) végeztink.
A terlleti autokorrelécié vizsgalata soran a WILLIAMS et al. (2007) altal alkalmazott
eljarast hasznaltuk, amivel a haploid adatok is felhasznalhatéak voltak a vizsgalatban.
Ennek Iényege, hogy mivel nem lehetséges nagy biztonsaggal populaciok kijeldlese, ezért
a teriileti autokorrelacié vizsgalata soran egyetlen populacionak tekintettik az 0sszes
mintat. Ezaltal lehet6vé valt, hogy minden egyedet 6nallo egységként kezeljen a program,
és megvalosulhasson a genetikai és a foldrajzi adatok kdzotti kapcsolat vizsgalata. A
terlileti autokorrelaciot bemutatd 16. abran az “U” és “L” vonalak jel6lik a nullhipotézis
(nincs térbeli struktara) 95%-o0s konfidencia értékeit. Az “r” a korrelacios egyiitthatot
dbrézolja. Ahogy az a 16. abrén is lathat, 2000 km-es (r=0,124; P=0,001) tavolsagig
lehetett pozitiv korrelaciot kimutatni a genetikai differencialodas és a kiilonboz6 foldrajzi
tertiletek kozott. Ez arra utal, hogy az egyedek kdzoétt eddig a tavolsagig mutathatd ki
genetikai struktdraltsag, ezen tul, negativ Kkorrelacio esetén pedig megsziinik a
génaramlas (ALVARES-CARVALHO et al., 2016). A korrelacié mértéke az 1000 km-
es tavolsag osztalyban meglehet6sen magas (r=0,781; P=0,001) értéket vett fel, majd
meredek csokkenést mutatott. Egy ilyen mozgékony faj esetében, mely egyedeinek nem
jelent problémat nagyobb tavolsagok megtétele, szamitani lehetett a nagy terileti
kiterjedésti populaciok létére. A korrelaciés egyiitthatdo meredekségébdl viszont
valosziniisiteni lehet, hogy a populacio hatarokat az 1000 km-es tavolsagértek alatt kell
keresni. Az erre vonatkozo adatok pontositasa kisebb kiterjedésii mintateriiletek
kijelolésével és azokon beliil nagyobb elemszam alkalmazasaval valna lehetové. A
fékoordinata analizis (PCoA) eredményeit a 17. dbra mutatja be. Az abran kirajzolédo
kiilonb6z6 klaszterekben az egymastol nagy foldrajzi tavolsagban gylijtott mintak is
megjelennek. Ebbdl az kdvetkezik, hogy a balkani gerle esetében még nem alakultak ki
az egyes foldrajzi régiokra jellemzd genetikai strukturak. Eredményeink alapjan nem
siker(ilt terjedeési mintazatot kimutatni. Ezt egyrészt magyarazhatja a faj idében rendkiviil
kozeli expanzioja, maésreszt egyaltalan nem is biztos, hogy a Galambformak
(Columbinae) esetében talalunk ilyen genetikai nyomokat. CALDERON et al. (2016) a
vadgerle harom kiilonb6z6 migraciés Gtvonalan vizsgalta a populaciokat, €s nem talalt

azokhoz kothet6, egyedi genetikai struktirakat.
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16.

Teruileti autokorrelacio elemzés
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abra: Teruleti autokorrelaciot bemutatd korrelogram. Az abra a genetikai

korrelacio értékeit abrazolja a tavolsag fliggvényében. Korrelacios egydtthaté (r), hiba
fels6 korlatja (U), hiba alsé korlatja (L), Bootsrap ismétlés 1000, P<0,001
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17. abra: Fokoordinata analizis (PCoA) a genetikai és foldrajzi tavolsagok kozotti

korrelécid alapjan. A szarmazaési orszagokat kodold roviditések jelentéseit az 1. melléklet
tartalmazza
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4.1.2.3. Genetikai diszkontinuitas vizsgalat

A genetikai diszkontinuitas vizsgalathoz a BARRIER szoftvert (MANNI et al., 2004)
alkalmaztuk. Ehhez a mintak foldrajzi koordinatait és a PCoA analizis soran felhasznalt
genetikai tavolsag matrixot hasznaltuk fel. A 18. abra a feltételezett terjedési Utvonalakat,
a feltételezett populacio hatarokat és a rejtett genetikai barriereket abrazolja Eurépaban.

A 18. &bra I-es része egy attekint6 képet ad a teljes vizsgalati teriiletrdl, mig a I1-es rész

18. dbra: A genetikai és foldrajzi izolacié dsszefuiggései a vizsgalati tertileten
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egy részletesebb felbontast ad Eurdpardl. Az azsiai és amerikai kontinensen az alacsony
elemszdm miatt sem lehetett genetikai izolaltsdg nyomait kimutatni. Az amerikai
populécid esetében az is magyarazatot jelenthet, hogy az Eurdpabdl vald betelepités Ota
eltelt par évtized nem volt elegend6 ahhoz, hogy jelentds genetikai kiilonbségek
alakuljanak ki. Genetikai barriereket egyedil Magyarorszag teriiletén sikerilt
azonositanunk. Egy populéciét az Alfold keleti részén siker(lt lehatarolnunk, mig egy
masikat Dél, DéInyugat-Magyarorszagon. Erdekes kérdést jelent ezen populaciokkal
kapcsolatban, hogy milyen okok vezettek elhatarolédasukhoz a kdrnyez6 populacioktol,
hiszen lathatd foldrajzi korlatai nincsenek az egyedek mozgasanak. A kozottik 1€vo
foldrajzi tavolsdg sem jelenthet a gerlék szdméra lekuzdhetetlen akadalyt, hiszen
eredményeim alapjan akar 2000 km-es tavolsagig is kimutathato lehet a génaramlas a
populéciok kozott. Ennek tudatdban az emlitett populédciok kozotti génaramlas alacsony
szintjére masban kell keresniink a magyarazatot. A diszperziés viselkedés csokkent
aktivitasa kézenfekvé magyarazatot jelenthet. Tudvalevd, hogy Kelet- illetve Dél-,
Délkelet-Magyarorszagon a balkani gerlék szamara talan legkedvezébb él6helytipusok
(intenziv mezOgazdasaggal rendelkez6 vidéki kornyezet) nagy szamban taldlhatdak meg.
A kornyezeti okokra visszavezethetd diszperzid tehat nem lehet jelentds. Ugyanakkor a
populaciokbol torténd kivandorlas a populaci6 siirliségének ndvekedésével fokozodik. Jo
mindségli él6helyen a siriség néni fog, ez pedig — figyelembe véve a himek
territorialitasat is — kedvez a populaciobol torténd kivandorlasnak. Az 4j teriiletekre valo
eljutast biztositdé migracioban jelentds szerepe van a juvenil egyedek koborlasdnak is.
Figyelembe kell azonban venni, hogy a hazai viszonyok kdzétt mar csak benépesitett
¢lohelyeket talalhatnak ezek a gerlék is, ami helyben maraddsuk esélyét nagyban
csokkenti, igy még ha a két populacio egyedei el is jutnak a masik terliletre, az nem
feltétlendl jelenti azt, hogy ott sikeres parkereses utan fészkel6helyhez is jutnak és a
populécio részévé valnak nagy szdmban. Be kell latni, hogy jelenleg nem rendelkezlink
elegend6 ismerettel, az emlitett populdciok genetikai hatarainak kialakuldsédban szerepet
jatszo tényezoket illetden. A kérdés részben mar tul is mutat a disszertacio célkitlizésein.
Megnyugtatd valaszokat tovabbi vizsgalatok utan kaphatunk majd, amelyek korébe
éppugy beletartoznak a gytirtizéssel vagy GPS telemetria segitségével végzett kutatasok,
mint a genetikai vizsgalatok folytatasa tovabbi markerek és mintdk bevonésaval.
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4.1.2.4. Demografiai valtozasok

Az 0sszes szekvenciat egyutt vizsgalva a Tajima-D és Fu féle Fs értéke is negativ
értéket vett fel de egyik esetben sem szignifikans az eredmény, bar a Tajima-D esetében
kozel szignifikansnak (P=0,03) mondhato (6. tAblazat). Ezek az értékek nem tdmogatjak
az expanziot, azonban figyelembe kell venni, hogy alacsony elemszammal dolgoztunk,
ilyen esetekben pedig a Raggedness ertékét nagyobb sullyal érdemes az értékelés soran
figyelembe venni. Az 6sszes minta esetében sem a mismatch eloszlas sem a Raggedness
értek nem mutatott szignifikdns eredmeényt, (6. tablazat) itt azonban ez a multbeli
expanzié meglétét tamasztja ala (JOSHI, et al. 2013). Az eloszlasi gorbe ugyanakkor tébb
csuccsal rendelkezik (19. dbra), ami arra utal, hogy az elterjedési teriileten kialakulhattak
izolalédott populaciok (ROQUES és NEGRO, 2005; TOTH, 2014). igy amikor az
altalunk kimutatott két genetikailag elkléniilé csoportot kiilon vizsgaltuk, akkor az "A"
csoport esetében a Tajima-D és a Fu féle Fs negativ és szignifikans értéke, valamint a
Raggedness nem szignifikans értéke (6. tablazat) és a mismatch eloszlas egycsucsu
gorbéje egyértelmiien megerdsiti a kdzelmultban bekdvetkezett demografiai expanziot.
A "B" csoport esetében az SSD és Raggedness érték szintén az expanziét tdmogatja.
Lathato, hogy a neutralitds tesztek, a mismatch eloszlas és a Raggedness érték egyuttes
alkalmazasaval az "A" csoporttdl eltéréen, nem sikeriilt a demografiai expanzid
egyértelmii genetikai nyomait kimutatni. Nem zarhato ki, hogy a "B" csoportra jellemzd
eltérd értékek torzitd hatassal vannak az 6sszes minta egyiittes értékelése soran tapasztalt
eredményekre is. Figyelembe véve azt, hogy a "B" csoportban mért elem- és haplotipus
szam nagysagrendileg kilonbozik az "A" csoportétol, javasoljuk a "B" csoportra
vonatkozo ezen eredmények fenntartasokkal valé kezelesét mindaddig, amig mas

eredmények meg nem erdsitik, vagy éppen meg nem cafoljak azok helyességét.

6. tablazat: Neutralitas tesztek és mismatch eredményei

Netralitas teszt Mismatch
Csoport | Tajima-D P Fu-Fs P SSD P Raggedness P
A -2,606 0,000 -25914 0,000 | 0,414 0,000 0,010 1,000
B 0,674 0,779 1,811 0,787 | 0,050 0,590 0,043 0,800
Osszes -1,566 0,030 -6,399 0,121 | 0,010 0,980 0,007 0,990
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4.2. Morfometriai vizsgalat

4.2.1. Cséve atméroje (DC)

A cséve atméréjének szarnyankénti vizsgalata esetében szignifikans (P<0,05)
kulonbséget csak a gerlék P4-es tollai esetében talaltunk, igy ezt a toll poziciot mell6ztiik
a DC valtoz6 vizsgalatakor. A tobbi toll poziciojanak esetében nem volt szignifikans
kilénbség az oldalak kozott, igy a két szarnyrdl, de azonos poziciobol szarmazo tollak
adatsorai 6sszevonhaténak mutatkoztak.

A DC valtoz6 fajonkenti vizsgalatanak eredményét a 7. tablazat mutatja be,
melybél kiolvashatd, hogy minden vizsgéalt toll pozicié atlagai esetében szignifikans
kilénbség (P<0,001) mutathatd ki a két faj kozott.

7. tablazat: Flggetlen mintas t-préba eredményei a DC valtozé esetében (n.a. - nincs
adat, ns - nem szignifikéns, *P<0,05; **P<0,01; ***P<0,001)

Levene teszt t-teszt
Valtozé
P t szignifikancia szint

P10DC Egyenl6 varianciakat feltételezve 0,115 -5,994 Fkk
PODC Egyenl6 varianciakat feltételezve 0,066 11,749 Fkk
P8DC Egyenld variancikat feltételezve 0,145 14,816 falalad
P7DC Egyenld varianciakat feltételezve 0,052 11,773 Fkk
P6DC Egyenld varianciakat feltételezve 0,335 -8,968 Fkk
P5DC Egyenld varianciakat feltételezve 0,177 -7,040 Fkk
PADC Egyenld varianciakat feltételezve n.a. n.a. n.a.
P3DC Egyenlo varianciakat feltételezve 0,008 -8,323 Fkk
P2DC Egyenld varianciakat feltételezve 0,218 -8,201 Fkk
P1DC Egyenlo varianciakat feltételezve 0,386 -8,936 Fkk
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A cséve atmér6jének leird statisztikai adatait a 8. tablazatban foglaltuk dssze. Gyakorlati
szempontbol legfontosabbak ezek kdziil a konfidencia intervallumok, melyek esetében a valtozé
értéke 95%-os valoszinliséggel az also- és felsé korlat jelentette hatarértékek kozott lesz. A DC
valtozd esetében, adott toll poziciéban a fajok intervallumai kdzott nincs atfedés, igy azok

egyértelmiien elkiiloniilnek.

8. tablazat: A vizsgalt tollak leiro statisztikai adatai a DC valtozo esetében

Konfidencia intervallum

Atlag  Minimum Maximum (P<0,05)

Valtoz6 Faj
(cm) (cm) (cm) also korlat  felsé korlat
(cmy (cm)
gerle 0,249 0,220 0,340 0,2437 0,255
P10DC  gamp 0,287 0,180 0,320 0,272 0,302
gerle 0,234 0,210 0,260 0,231 0,238
PODC  gamp 0,282 0,210 0,320 0,272 0,292
gerle 0,230 0,200 0,270 0,226 0,234
P8DC  gaiamp 0,286 0,260 0,330 0,282 0,298
gerle 0,224 0,150 0,270 0,219 0,230
P7DC galamb 0,277 0,260 0,300 0,272 0,282
gerle 0,227 0,190 0,270 0,223 0,232
P6DC  amp 0,269 0,240 0,320 0,260 0,278
gerle 0,220 0,170 0,280 0,215 0,226
PSDC  gamp 0,256 0,230 0,310 0,246 0,267
gerle n.a. n.a. n.a. n.a. n.a.
PADC  amp 0,259 0,230 0,290 0,250 0,267
gerle 0,211 0,180 0,240 0,208 0,215
P3DC  gaiamp 0,248 0,220 0,300 0,238 0,257
gerle 0,203 0,120 0,240 0,197 0,209
P2DC galamb 0,248 0,220 0,300 0,238 0,257
gerle 0,193 0,160 0,230 0,188 0,198
PIDC  gamp 0,237 0,200 0,290 0,227 0,247
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4.2.2. Bels6 zaszl6 szélessége (DIV)

A belsé zaszld szélességének szarnyankénti vizsgalata esetében szignifikans
(P<0,05) kulonbséget csak a gerlék P8-as tollai esetében talaltunk, igy ezt a toll poziciot
melléztik a DIV valtozé vizsgalatakor. A tobbi toll pozicid esetében nem volt
szignifikans kilonbség az oldalak kozott, igy a két szarnyrol, de azonos poziciobol
szarmazo tollak adatsorai §sszevonhatdnak mutatkoztak.

A DIV véltoz6 fajonkenti vizsgélatdnak eredményét a 9. tabladzat mutatja be,
melybdl kiolvashatd, hogy minden vizsgalt toll pozicié atlagai esetében szignifikans

kilénbség (P<0,001) mutathatd ki a két faj kdzott.

9. tdblazat: Fuggetlen mintas t-préba eredmeényei a DIV valtozd esetében (n.a. - nincs
adat, ns - nem szignifikans, *P<0,05; **P<0,01; ***P<0,001)

Levene teszt t-teszt
Valtozo
P t szignifikancia szint
P10DIV Egyenl6 variancidkat feltételezve 0,136 -10,444 Fxk
PIODIV  Egyenl6 variancidkat feltételezve 0,335 -15,986 faleed
P8DIV  Egyenl6 variancidkat feltételezve n.a. n.a. n.a.
P7DIV  Egyenl6 variancidkat feltételezve 0,856 -14,248 Fkx
P6DIV  Egyenld variancidkat feltételezve 0,145 -11,830 falaied
P5DIV  Egyenl6 variancidkat feltételezve 0,854 -10,691 kel
PADIV  Egyenl6 variancidkat feltételezve 0,782 -8,939 el
P3DIV  Egyenl6 variancidkat feltételezve 0,625 -7,480 fadalad
P2DIV  Egyenlé varianciakat feltételezve 0,451 -6,947 Fxx
P1DIV  Nem egyenl6 variancidkat feltételezve 0,007 -9,466 fadalad
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A bels6 zaszl6 szélességének leird statisztikai adatait a 10. tablazatban foglaltuk 6ssze.
Gyakorlati szempontbdl legfontosabbak ezek kézil a konfidencia intervallumok, melyek
esetében a valtozo értéke 95%-os valdszinliséggel az also- és felso korlat jelentette hatarértékek
kozott lesz. A DIV valtozd esetében, adott toll pozicidban a fajok intervallumai kz6tt nincs

atfedés, igy azok egyértelmiien elkiiloniilnek.

10. tablazat: A vizsgalt tollak leiro statisztikai adatai a DIV valtozé esetében

Konfidencia intervallum

Atlag  Minimum Maximum (P<0,05)

Valtozé Faj

(cm) (cm) (cm) also korlat felsé korlat

(cmy (cm)
gerle 1,240 0,820 1,900 1,190 1,290
P10DIV  gjamy 1,760 1,500 2,500 1,650 1,870
gerle 1,220 0,880 1,800 1,180 1,260
PODIV  amp 1,850 1,400 2,100 1,780 1,920
gerle n.a. n.a. n.a. n.a. n.a.
P8DIV  iams 1,880 1,100 2,000 1,790 1,970
gerle 1,280 0,920 1,600 1,230 1,330
P7DIV. giams 1,870 1,500 2,000 1,800 1,940
gerle 1,340 1,000 1,600 1,300 1,380
P6DIV  iamp 1,830 1,500 2,000 1,740 1,910
gerle 1,390 1,010 1,800 1,340 1,440
PSDIV. iamp 1,850 1,600 2,000 1,780 1,910
gerle 1,380 0,980 1,710 1,320 1,430
PADIV  iams 1,800 1,310 2,000 1,720 1,880
gerle 1,330 1,000 1,800 1,270 1,380
P3DIV  giams 1,710 1,450 2,000 1,620 1,800
gerle 1,250 0,870 1,800 1,200 1,300
P2DIV  iams 1,560 1,300 2,000 1,500 1,630
gerle 1,190 0,670 1,500 1,140 1,240
PIDIV  gams 1,500 1,200 1,700 1,460 1,540
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4.2.3. Kiilso zaszlo szélessége (DOV)

A kiils6é zaszlo szélességének szarnyankenti vizsgalata esetében szignifikans
(P<0,05) kuldonbséget csak a galambok P10-es tollai esetében talaltunk, igy ezt a toll
poziciot melloztiik a DOV valtozé vizsgalatakor. A tobbi toll pozicio esetében nem volt
szignifikans kulonbség az oldalak kozott, igy a két szarnyrol, de azonos pozicidbdl
szarmazo tollak adatsorai §sszevonhatonak mutatkoztak.

A DOV valtoz6 fajonkénti vizsgalatanak eredmenyét a 11. tablazat mutatja be,
melybdl kiolvashatd, hogy minden vizsgalt toll pozicid atlagai esetében szignifikans

kilénbség (P<0,001) mutathatd ki a két faj kozott.

11. tdblazat: Flggetlen mintas t-préba eredményei a DOV valtoz6 esetében (n.a. -

nincs adat, ns - nem szignifikans, *P<0,05; **P<0,01; ***P<0,001)

Levene teszt t-teszt
Valtozo
P t szignifikancia szint

P10DOV Egyenl¢ variancidkat feltételezve n.a. n.a. n.a.
PODOV Nem egyenl§ variancidkat feltételezve 0,003 -2,476 *

P8DOV  Egyenld variancidkat feltételezve 0,023 -5,237 Fkx
P7DOV Egyenld varianciakat feltételezve 0,593 -8,305 kel
P6DOV  Egyenld varianciakat feltételezve 0,305 -7,563 Fkx
P5DOV Egyenl6 varianciakat feltételezve 0,647 -8,451 Fkk
P4DOV Egyenlo varianciakat feltételezve 0,320 -4,519 falalad
P3DOV Nem egyenl6 variancidkat feltételezve 0,021 -10,845 falalad
P2DOV Egyenl6 varianciakat feltételezve 0,174 -5,312 falalad
P1DOV Nem egyenl6 variancidkat feltételezve 0,000 -7,236 falalad
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A kiils6 zaszlo szélességének leird statisztikai adatait a 12. tablazatban foglaltuk 6ssze.
Gyakorlati szempontbdl legfontosabbak ezek kézil a konfidencia intervallumok, melyek
esetében a valtozo értéke 95%-os valdszinliséggel az also- és felso korlat jelentette hatarértékek
kozott lesz. A DOV valtoz6 esetében, adott toll poziciéban a fajok intervallumai kozott a 9.

evezotoll kivételével nincs atfedés, igy azok egyértelmiien elkiiloniilnek.

12. tablazat: A vizsgalt tollak leiro statisztikai adatai a DOV valtozo esetében

Konfidencia intervallum

Atlag  Minimum Maximum (P<0,05)
Valtoz6 Faj
(cm) (cm) (cm) also korlat  felsé korlat
(cmy (cm)
gerle 0,340 0,200 0,810 0,304 0,377
P10DOV galamb n.a. n.a. n.a. n.a. n.a.
gerle 0,441 0,200 0,900 0,400 0,481
PODOV  giamv 0,505 0,300 0,700 0,471 0,540
gerle 0,485 0,200 0,800 0,446 0,525
P8DOV  gamp 0,698 0,500 1,080 0,610 0,786
gerle 0,519 0,200 0,900 0,472 0,566
P7TDOV  siams 0,859 0,500 1,000 0,793 0,926
gerle 0,544 0,250 0,900 0,496 0,592
P6DOV  amp 0,859 0,500 1,000 0,793 0,926
gerle 0,644 0,300 0,900 0,607 0,681
PSDOV  giamp 0,919 0,600 1,000 0,867 0,970
gerle 0,705 0,200 1,000 0,659 0,751
PADOV  amp 0,879 0,600 1,000 0,824 0,935
gerle 0,709 0,340 1,000 0,670 0,748
P3DOV  gamp 0,966 0,800 1,000 0,937 0,995
gerle 0,799 0,480 1,100 0,759 0,839
P2DOV  amp 0,984 0,800 1,400 0,928 1,039
gerle 0,826 0,400 1,100 0,785 0,868
PIDOV  giams 1,008 0,900 1,110 0,979 1,038
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4.2.4. Cseéve hossza (LC)

A cséve hosszanak szarnyankénti vizsgalata esetében szignifikans (P<0,05)

kilénbséget nem talaltunk az oldalak kdz6tt, igy a két szarnyrol, de azonos poziciébol

szarmazo tollak adatsorai 6sszevonhatdnak mutatkoztak.

Az LC valtoz6 fajonkénti vizsgalatanak eredmenyét a 13. tablazat mutatja be,

melybdl kiolvashatd, hogy minden vizsgalt toll pozicio atlagai esetében szignifikans

kilénbség (P<0,001) mutathat6 ki a két faj kdzott.

13. tablazat: Fliggetlen mintas t-proba eredményei az LC valtozé esetében (n.a. - nincs

adat, ns - nem szignifikans, *P<0,05; **P<0,01; ***P<0,001)

Levene teszt t-teszt
Valtozo
p t szignifikancia szint
P10LC Nem egyenl6 variancidkat feltételezve 0,002 -5,669 Fkx
POLC Egyenl§ varianciakat feltételezve 0,706 -10,175 Fkk
PSLC Nem egyenl6 varianciakat feltételezve 0,000 -7,041 falalad
P7LC Nem egyenl6 varianciakat feltételezve 0,014 -7,802 falalad
P6LC Egyenlo6 variancidkat feltételezve 0,990 -8,182 falalad
P5LC Egyenld varianciakat feltételezve 0,253 -6,757 Fkk
PALC Egyenl6 variancidkat feltételezve 0,413 -6,385 Fkk
P3LC Egyenld varianciakat feltételezve 0,061 -8,724 Fkx
P2LC Egyenld varianciakat feltételezve 0,489 -4,269 falalad
P1LC Egyenl6 variancidkat feltételezve 0,092 -4,275 Fhk
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A cséve hosszanak leird statisztikai adatait a 14. tablazatban foglaltuk 6ssze. Gyakorlati
szempontbol legfontosabbak ezek kdziil a konfidencia intervallumok, melyek esetében a valtozé
értéke 95%-os valosziniiséggel az also- és felso korlat jelentette hatarértékek kozott lesz. Az LC
valtozd esetében, adott toll poziciéban a fajok intervallumai kdzott nincs atfedés, igy azok

egyértelmiien elkiiloniilnek.

14. tablazat: A vizsgalt tollak leiro statisztikai adatai az LC valtozo esetében

Konfidencia intervallum

Atlag Minimum  Maximum (P<0,05)

Valtoz6 Faj
(cm) (cm) (cm) also korlat felsé korlat
(cm) (cm)
gerle 2,280 1,800 3,400 2,148 2,408
PIOLC  jamp 3,141 2,000 5,000 2,772 3,510
gerle 2,930 1,900 3,800 2,828 3,032
POLC  gamp 3,909 3,300 5,000 3,727 4,091
gerle 3,214 2,000 3,900 3,127 3,302
PBLC  galamp 4,191 3,000 5,000 3,917 4,465
gerle 3,144 1,600 4,000 3,019 3,269
P7LC galamb 4,200 3,500 5,000 3,950 4,450
gerle 3,108 2,000 3,800 2,984 3,232
P6LC galamb 4,014 3,500 5,000 3,826 4,201
gerle 3,004 1,000 3,800 2,879 3,130
PSLC  giamp 3,773 3,000 4,500 3,572 3,973
gerle 2,954 2,400 3,500 2,878 3,030
PALC  gaamp 3,491 3,000 5,000 3,296 3,686
gerle 2,792 2,000 3,500 2,721 2,863
P3LC  gatamo 3,418 3,000 4,000 3,266 3,570
gerle 2,646 1,800 3,200 2,555 2,737
P2LC galamb 3,014 2,500 3,500 2,848 3,180
gerle 2,208 1,300 3,200 2,087 2,329
PILC  gaamp 2,714 2,000 4,000 2,475 2,953
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4.2.5. Teljes zaszl6 hossza (LCV)

A teljes zaszl6 hosszanak szarnyankénti vizsgalata esetében nem talaltunk
szignifikans (P<0,05) kuldnbséget az oldalak kdzott, igy a ket szarnyrdl, de azonos
poziciobol szarmazo tollak adatsorai 6sszevonhatonak mutatkoztak.

Az LCV valtoz6 fajonkénti vizsgalatdnak eredményét a 15. tablazat mutatja be,
melybdl kiolvashatd, hogy minden vizsgalt toll pozicid atlagai esetében szignifikans

kilénbség (P<0,001) mutathat6 ki a két faj kdzott.

15. tablazat: Fliggetlen mintas t-proba eredményei a LCV valtoz6 esetében (n.a. - nincs
adat, ns - nem szignifikans, *P<0,05; **P<0,01; ***P<0,001)

Levene teszt t-teszt
Valtozo
P t szignifikancia szint
P10LCV Nem egyenlé varianciakat feltételezve 0,001 -10,113 Fxk
PIOLCV Egyenl6 variancidkat feltételezve 0,198 -11,660 Fhk
P8LCV Egyenl6 variancidkat feltételezve 0,102 -7,240 falale
P7LCV Egyenl6 variancidkat feltételezve 0,857 -7,812 Fhk
P6LCV Egyenld variancidkat feltételezve 0,091 -6,583 faleed
P5LCV Egyenl6 variancidkat feltételezve 0,931 -10,248 Fkx
P4ALCV Egyenl6 variancidkat feltételezve 0,587 -7,102 Fkx
P3LCV Egyenl6 variancidkat feltételezve 0,320 -8,637 el
P2LCV Egyenl6 variancidkat feltételezve 0,317 -6,983 Fkx
P1LCV Egyenlé varianciakat feltételezve 0,902 -3,908 Fkx
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A teljes zaszl6 hosszanak leir0 statisztikai adatait a 16. tablazatban foglaltuk Ossze.
Gyakorlati szempontbdl legfontosabbak ezek kézil a konfidencia intervallumok, melyek
esetében a valtozo értéke 95%-os valdszinliséggel az also- és felso korlat jelentette hatarértékek
kozott lesz. Az LCV valtozé esetében, adott toll pozicidban a fajok intervallumai k6zo6tt nincs

atfedés, igy azok egyértelmiien elkiiloniilnek.

16. tablazat: A vizsgalt tollak leiro statisztikai adatai a LCV valtozo esetében

Konfidencia intervallum

Atlag Minimum Maximum (P<0,05)

Valtozé Faj
(cm) (cm) (cm) also korlat  felsé korlat
(cm) (cm)
gerle 11,566 10,200 12,500 11,413 11,719
PIOLCV  gamp 14,523 11,000 15,600 13,936 15,110
gerle 11,404 7,700 12,500 11,159 11,6500
POLCV  gamb 14,386 11,000 15,500 13,827 14,9460
gerle 11,132 6,500 12,400 10,823 11,441
PBLCV  gaiamb 13,300 10,000 15,100 12,704 13,896
gerle 10,442 8,000 12,500 10,173 10,711
PTLCV  gajamb 12,396 9,500 14,000 11,931 12,860
gerle 9,746 6,200 12,000 9,407 10,085
P6LCV  gamp 11,568 10,000 12,600 11,230 11,906
gerle 9,244 8,000 10,600 9,075 9,413
PSLCV  gamp 10,823 9,000 12,000 10,547 11,098
gerle 8,734 6,000 10,000 8,513 8,955
PALCV  gaiamb 10,159 7,000 11,000 9,804 10,514
gerle 8,488 7,900 9,500 8,362 8,615
P3LCV  gatamb 9,418 8,500 10,000 9,259 9,577
gerle 8,306 5,100 9,100 8,127 8,485
P2LCV  gamp 9,300 8,700 9,800 9,157 9,444
gerle 8,410 5,200 9,600 8,196 8,624
PILCV  gaiamb 9,159 7,000 10,000 8,831 9,488
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4.2.6. Bels6 zaszlo hossza (LIV)

A bels6 zaszl6 hosszanak szarnyankenti vizsgalata esetében szignifikans (P<0,05)
kulonbseget csak a gerlék P3-as tollai esetében talaltunk, igy ezt a toll poziciot melléztiik
a LIV valtozd vizsgalatakor. A tobbi toll pozicid esetében nem volt szignifikans
kilénbség az oldalak kdzétt, igy a két szarnyrél, de azonos poziciébdl szarmazé tollak
adatsorai 6sszevonhatonak mutatkoztak.

A LIV véltoz6 fajonkénti vizsgélatanak eredményét a 17. tablazat mutatja be,
melybdl kiolvashatd, hogy minden vizsgalt toll pozicié atlagai esetében szignifikans

kilénbség (P<0,001) mutathat6 ki a két faj kdzott.

17. tablazat: Fliggetlen mintas t-proba eredményei a LIV valtoz6 esetében (n.a. - nincs
adat, ns - nem szignifikans, *P<0,05; **P<0,01; ***P<0,001)

Levene teszt t-teszt
Valtozo
P t szignifikancia szint
P10LIV Nem egyenl6 variancidkat feltételezve 0,000 -10,126 Fhk
POLIV Egyenlo varianciakat feltételezve 0,228 -11,618 fadalad
PSLIV Egyenlo varianciakat feltételezve 0,105 -7,221 Fhk
P7LIV Egyenlo varianciakat feltételezve 0,727 -7,714 fadalad
P6LIV  Egyenld variancidkat feltételezve 0,097 -6,619 faleed
P5LIV  Egyenld variancidkat feltételezve 0,890 -9,384 faleed
PALIV Egyenld variancidkat feltételezve 0,525 -7,087 Fkx
P3LIV Egyenl6 varianciakat feltételezve n.a. n.a. n.a.
P2LIV Egyenl6 varianciakat feltételezve 0,443 -6,841 Fkk
P1LIV Egyenl§ varianciakat feltételezve 0,976 -4,191 falale
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A belsé zaszl6 hosszanak leird statisztikai adatait a 18. tablazatban foglaltuk 6ssze.
Gyakorlati szempontbdl legfontosabbak ezek kézil a konfidencia intervallumok, melyek
esetében a valtozo értéke 95%-os valdszinliséggel az also- és felso korlat jelentette hatarértékek
kozott lesz. A LIV valtozd esetében, adott toll pozicidban a fajok intervallumai kdzott nincs

atfedés, igy azok egyértelmiien elkiiloniilnek.

18. tablazat: A vizsgalt tollak leiro statisztikai adatai a L1V valtoz6 esetében

Konfidencia intervallum

Atlag Minimum  Maximum (P<0,05)
Valtoz6 Faj
(cm) (cm) (cm) also korlat  felsé korlat
(cm) (cm)
gerle 11,578 10,500 12,500 11,435 11,721
PIOLIV " gamp 14,518 11,000 15,600 13,933 15,104
gerle 11,398 7,700 12,500 11,151 11,645
POLIV  amp 14,368 11,000 15,500 13,814 14,923
gerle 11,132 6,400 12,400 10,822 11,442
PBLIV  qaiamb 13,291 10,000 15,000 12,700 13,882
gerle 10,436 8,000 12,200 10,159 10,713
P7TLIV  gaiamp 12,405 9,500 14,000 11,939 12,870
gerle 9,739 6,200 12,000 9,403 10,076
P6LIV  gamp 11,559 10,000 12,600 11,221 11,897
gerle 9,240 8,000 10,600 9,071 9,409
PSLIV  gamp 10,705 9,000 12,000 10,418 10,991
gerle 8,724 6,000 10,000 8,503 8,945
PALIV  iamb 10,146 7,000 11,000 9,792 10,499
gerle n.a. n.a. n.a. n.a. n.a.
P3LIV  gaiamp 9,400 8,500 10,000 9,247 9,553
gerle 8,286 5,100 9,000 8,110 8,462
P2LIV  gaamp 9,255 8,600 9,800 9,099 9,409
gerle 8,302 5,200 9,200 8,101 8,503
PILIV " iamp 9,064 7,000 10,000 8,746 9,381
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4.2.7. Kiilso6 zaszlé hossza (LOV)

A Kkils6é zaszlo hosszanak szarnyankénti vizsgalata esetében nem taldltunk
szignifikans (P<0,05) kuldnbséget az oldalak kdzott, igy a ket szarnyrdl, de azonos
poziciobol szarmazo tollak adatsorai 6sszevonhatonak mutatkoztak.

Az LCV valtoz6 fajonkénti vizsgalatdnak eredményét a 19. tablazat mutatja be,
melybdl kiolvashatd, hogy minden vizsgalt toll pozicio atlagai esetében szignifikéns
kilénbség (P<0,001) mutathat6 ki a két faj kdzott.

19. tablazat: Flggetlen mintas t-proba eredményei a LOV valtozo esetében (n.a. - nincs
adat, ns - nem szignifikans, *P<0,05; **P<0,01; ***P<0,001)

Levene teszt t-teszt
Valtozo
P t szignifikancia szint
P10LOV Nem egyenl6 varianciakat feltételezve 0,001 -10,468 FHx
PI9LOV Nem egyenl6 variancidkat feltételezve 0,026 -9,524 Fhk
P8LOV Egyenl6 variancidkat feltételezve 0,355 -8,058 Fxk
P7LOV Egyenl6 variancidkat feltételezve 0,936 -8,537 Fhk
P6LOV Egyenl6 variancidkat feltételezve 0,141 -7,297 Fkx
P5LOV Egyenl6 variancidkat feltételezve 0,763 -9,875 faleed
P4LOV Egyenl6 variancidkat feltételezve 0,822 -7,540 Fkx
P3LOV Egyenl6 variancidkat feltételezve 0,363 -9,493 el
P2LOV Egyenl6 variancidkat feltételezve 0,567 -6,914 Fkk
P1LOV Egyenld varianciakat feltételezve 0,857 -3,931 Fkx
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A kiils6 zaszlo6 hosszanak leir0 statisztikai adatait a 20. tablazatban foglaltuk 6ssze.
Gyakorlati szempontbdl legfontosabbak ezek kézil a konfidencia intervallumok, melyek
esetében a valtozo értéke 95%-os valdszinliséggel az also- és felso korlat jelentette hatarértékek
kozott lesz. A LOV valtozé esetében, adott toll pozicidban a fajok intervallumai kdz6tt nincs

atfedés, igy azok egyértelmiien elkiiloniilnek.

20. tablazat: A vizsgalt tollak leiro statisztikai adatai a LOV valtozo esetében

Konfidencia intervallum

Atlag  Minimum Maximum (P<0,05)

Valtoz6 Faj
(cm) (cm) (cm) also korlat  felsé korlat
(cm) (cm)
gerle 11,450 10,400 12,600 11,292 11,608
P1OLOV " giams 14,505 11,000 15,600 13,920 15,089
gerle 11,252 7,700 12,500 11,011 11,493
POLOV  gamp 14,168 11,000 15,500 13,582 14,754
gerle 11,014 5,800 12,300 10,690 11,338
PBLOV  giamp 13,436 10,000 15,000 12,881 13,992
gerle 10,308 8,000 12,500 10,047 10,569
P7TLOV  sams 12,405 9,500 14,000 11,9390 12,870
gerle 9,602 6,200 12,000 9,277 9,928
P6LOV  jamp 11,555 10,000 12,600 11,216 11,894
gerle 9,132 6,900 10,600 8,944 9,320
PSLOV  siams 10,786 9,000 12,000 10,505 11,068
gerle 8,680 6,000 10,000 8,470 8,890
PALOV  giamp 10,146 7,000 11,000 9,787 10,504
gerle 8,432 7,900 9,600 8,311 8,553
P3LOV  giams 9,418 8,500 10,000 9,259 9,577
gerle 8,284 5,100 9,100 8,107 8,461
P2LOV  piams 9,273 8,400 9,800 9,108 9,438
gerle 8,410 5,200 9,600 8,198 8,622
PILOV  gams 9,159 7,000 10,000 8,831 9,488
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4.2.8. Tollgerinc hossza (LR)

A tollgerinc hosszanak szarnyankénti vizsgalata esetében szignifikans (P<0,05)
kilénbséget csak a gerlék Pl-es és P2-es tollai esetében talaltunk, igy ezeket a toll
poziciokat mell6ztiik az LR valtozo vizsgalatakor. A tobbi toll pozicio esetében nem volt
szignifikans kiilonbség az oldalak kozott, igy a két szarnyrdl, de azonos poziciobol
szarmazo tollak adatsorai §sszevonhatdnak mutatkoztak.

Az LR valtoz6 fajonkénti vizsgalatanak eredmeényét a 21. tablazat mutatja be,
melybdl kiolvashatd, hogy minden vizsgalt toll pozicié atlagai esetében szignifikans

kilénbség (P<0,001) mutathat6 ki a két faj kdzott.

21. tablazat: Flggetlen mintés t-proba eredményei az LR valtozé esetében (n.a. - nincs
adat, ns - nem szignifikans, *P<0,05; **P<0,01; ***P<0,001)

Levene teszt t-teszt
Valtozo
P t szignifikancia szint
P10LR  Egyenld variancidkat feltételezve 0,956 -18,834 falale
POLR Egyenlo varianciakat feltételezve 0,252 -15,534 Fkx
PSLR Egyenlo varianciakat feltételezve 0,488 -11,499 Fhk
P7LR Egyenlo varianciakat feltételezve 0,463 -12,430 Fkx
P6LR Egyenlo varianciakat feltételezve 0,192 -9,962 kel
P5LR Egyenlo varianciakat feltételezve 0,821 -15,253 kel
PALR Egyenld variancidkat feltételezve 0,104 -9,768 Fkx
P3LR Egyenl6 varianciakat feltételezve 0,414 -7,335 fadalad
P2LR Egyenld varianciakat feltételezve n.a. n.a. n.a.
P1LR Egyenl6 variancidkat feltételezve n.a. n.a. n.a.
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A tollgerinc hosszanak leiro statisztikai adatait a 22. tablazatban foglaltuk 6ssze. Gyakorlati
szempontbol legfontosabbak ezek kdziil a konfidencia intervallumok, melyek esetében a valtozé
értéke 95%-os valosziniiséggel az also- és felso korlat jelentette hatarértékek kozott lesz. Az LR
valtozd esetében, adott toll poziciéban a fajok intervallumai kdzott nincs atfedés, igy azok

egyértelmiien elkiiloniilnek.

22. tablazat: A vizsgalt tollak leir statisztikai adatai a LR valtozé esetében

Konfidencia intervallum

Atlag  Minimum Maximum (P<0,05)
Valtoz6  Faj
(cm) (cm) (cm) also korlat  felsé korlat

(cm) (cm)
gerle 13,852 12,200 15,300 13,640 14,064
PIOLR  gamp 17,632 15,000 18,500 17,247 18,016
gerle 14,298 10,400 15,300 14,052 14,544
POLR galamb 18,273 15,000 19,500 17,715 18,831
gerle 14,342 9,500 15,700 14,039 14,645
P8LR galamb 17,464 15,000 18,500 17,000 17,928
gerle 13,608 11,500 15,100 13,364 13,852
P7LR galamb 16,555 13,500 18,000 16,080 17,029
gerle 12,844 8,600 15,000 12,519 13,170
P6LR galamb 15,505 14,000 16,500 15,169 15,840
gerle 12,242 9,400 13,600 11,995 12,489
PSLR galamb 15,505 14,000 16,500 15,169 15,840
gerle 11,672 8,300 13,000 11,430 11,914
P4LR galamb 13,609 12,000 14,500 13,364 13,854
gerle 11,294 10,400 12,400 11,142 11,446
P3LR galamb 12,266 11,450 13,500 12,056 12,476
gerle 10,934 8,300 12,000 10,737 11,131
P2LR galamb 12,266 11,450 13,500 12,056 12,476
gerle 10,602 8,500 11,800 10,412 10,792
PILR galamp 11,791 10,000 13,000 11,506 12,076
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4.2.9. Bels6 zaszl6 szélessége (WCYV)

A belsé zaszld szélességének szarnyankénti vizsgalata esetében szignifikans
(P<0,05) kiilonbséget csak a galambok P7-es és a gerlék P4-es tollai esetében talaltunk,
igy ezeket a toll poziciokat melléztiik a WCV valtozé vizsgélatakor. A tobbi toll pozicio
esetében nem volt szignifikans kullénbség az oldalak kozott, igy a két szarnyrdl, de azonos
poziciobol szarmazo tollak adatsorai 6sszevonhatonak mutatkoztak.

A WCV valtoz6 fajonkénti vizsgéalatanak eredmeényét a 23. tablazat mutatja be,
melybdl kiolvashatd, hogy minden vizsgalt toll pozicié atlagai esetében szignifikans

kilénbség (P<0,001) mutathat6 ki a két faj kdzott.

23. tablazat: Flggetlen mintés t-proba eredményei a WCV valtozo esetében, (n.a. -

nincs adat, ns - nem szignifikans, *P<0,05; **P<0,01; ***P<0,001)

Levene teszt t-teszt
Valtozo
P t szignifikancia szint
P10WCV Nem egyenl6 varianciakat feltételezve 0,006 -5,687 el
POWCV  Egyenl6 variancidkat feltételezve 0,177 -9,384 Fkx
PS8WCV  Egyenl6 variancidkat feltételezve 0,231 -13,765 *kk
P7TWCV  Egyenl6 variancidkat feltételezve n.a. n.a. n.a.
P6WCV  Egyenl6 varianciakat feltételezve 0,163 -13,603 Fhx
PSWCV  Egyenl6 variancidkat feltételezve 0,229 -13,496 kel
PAWCYV  Egyenl6 variancidkat feltételezve n.a. n.a. n.a.
P3WCV  Egyenl6 variancidkat feltételezve 0,265 -9,251 fadalad
P2WCV  Egyenld varianciakat feltételezve 0,072 -71,572 Fkk
PIWCV  Egyenl¢ variancidkat feltételezve 0,068 -6,939 Fkx
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A bels6 zaszl6 szélességének leirg statisztikai adatait a 24. tablazatban foglaltuk 6ssze.

Gyakorlati szempontbdl legfontosabbak ezek kézil a konfidencia intervallumok, melyek

esetében a valtozo értéke 95%-os valdszinliséggel az also- és felso korlat jelentette hatarértékek

kozott lesz. A WCV valtozd esetében, adott toll pozicidban a fajok intervallumai kzo6tt nincs

atfedés, igy azok egyértelmiien elkiiloniilnek.

24. tablazat: A vizsgalt tollak leird statisztikai adatai a WCV valtozo esetében

Konfidencia intervallum

Atlag  Minimum Maximum (P<0,05)

Valtozé Faj
(cm) (cm) (cm) also korlat  felsé korlat
(cm) (cm)
gerle 1,658 1,160 2,300 1,605 1,713
PIOWCV  iamp 2,140 1,200 3,000 1,973 2,307
gerle 1,777 1,420 2,400 1,721 1,834
POWCV  aiamp 2,365 1,200 2,800 2,212 2,511
gerle 1,840 1,200 2,260 1,780 1,901
PBWCV  aiamp 2,648 2,000 3,000 2,534 2,766
gerle 1,915 1,300 2,200 1,855 1,976
P7TWCV galamb n.a. n.a. n.a. n.a. n.a.
gerle 1,999 1,540 2,400 1,942 2,056
PEWCV  iamp 2,795 2,000 3,000 2,668 2,921
gerle 2,141 1,650 2,500 2,082 2,201
PSWCV  iamb 2,827 2,500 3,000 2,751 2,904
gerle n.a. n.a. n.a. n.a. n.a.
PAWCV  iamb 2,786 1,310 2,000 2,666 2,903
gerle 2,117 1,140 2,500 2,041 2,194
PSWCV  aiamp 2,713 2,400 3,000 2,624 2,802
gerle 2,128 1,490 2,500 2,063 2,192
P2ZWCV  amp 2,533 2,260 3,000 2,460 2,606
gerle 2,163 1,360 2,600 2,092 2,235
PIWCV  iamp 2,567 2,200 3,000 2,498 2,637

71



4.2.10. A legnagyobb magyarazderovel biré valtozok kivalasztasa

A legnagyobb magyarazderdvel birdo valtozok kivalasztisira a modszer
alkalmazhatdsaganak javitdsa miatt volt szilkség. Az elemzés soran elészor tollanként
vizsgaltuk a méretvaltozok magyarazoerejét diszkriminancia-analizis segitségével (25.
tablazat). A Wilk's Lambda a magyardzoerdt mutatd szam, melyet 1-bdl kivonva, majd
100-zal szorozva kaphaté meg a magyarazoerd szazalékban. A helyes, illetve helytelen
klasszifikaciokat bemutato tablazat (Classification Results) jeleniti meg, hogy hany %-o0s
pontossaggal allapitja meg a kategdridhoz valo tartozast a modell. Ezek az eredmények a
25. tablazat "csoporthoz valo tartozds becslesének pontossaga (%)" oszlopaiban
lathatoak.

25. tablazat: A valtozok magyarazoereje diszkriminancia-analizis alapjan

csoporthoz valo tartozas
becslésének pontossaga (%)

valtozo Wilks' Lambda  magyarazoer6 (%) gerle galamb
DC 0,144%*** 85,600 100 100
DIV 0,167*** 83,300 98 95,5
DOV 0,296*** 70,400 96 90,9
LC 0,263*** 73,700 100 95,5
LCV 0,214*** 78,600 100 90,9
LIV 0,224*** 77,600 100 90,9
LOV 0,211%** 78,900 100 90,9
LR 0,114%*** 88,600 100 95,5
WCV 0,161*** 83,900 100 100
***p<(,001

72



A legnagyobb magyarazoerdvel bird valtozok optimalis kombindcidjanak
meghatarozasahoz binomidlis logisztikus regressziés modellt hasznaltunk (26. tablazat).
A modell illeszkedését két, modszertanilag kiilonboz6 mutatd alapjan ellendriztiik. A
Nagelkerke R négyzet egy magyarazoerdt megadd mutatoszam. Azt mutatja meg, hogy a
magyardzé valtozok hany szazalékban magyarazzak az eredményvaltozé alakulasat. A
masik mutat6 az Un. Pontossagi tablazat volt, amely azt mutatja be, hogy az esetek hany

szazalekaban talalta el a modell azt, hogy a valtozé értékei melyik fajra jellemzoek.

26. tablazat: A valtozok legnagyobb magyarazoerét biztositd kombinécidjanak
kivalasztasa logisztikus regresszié segitsegével. A szdmok azt jelolik, hogy a valtozot
mely lépésben hasznalta fel a modell. Az " " azokat az eseteket jeldli, amikor a
Nagelkerke R négyzet 1 volt (azaz 100%), illetve a Pontosségi tablazatban mindkét faj

esetében 100%-0s pontossaggal becsiilte meg a fajt a modell

DC biv. - DOV LC LCV LIV LOV LR WCV

P10 1;2; 32 1 1; 22
P9 1 1; 28
P8 1; 22 1
P7 12
P6 1:2;
1; 28 1
3a
P5 12
P4 1 1;2; 32 1; 228
P3 1;2; 3% 1:2;
4a- 5a 3&1- 4a- 5a
42, 52 e L
P2 12
1 1:2
3a
P1 1; 3; 4; 62; 3: 4;
2;3; 4, 5; 6%
5: 6% T2 7% 82 5: 6%
4 72 82
72 82 8?2 72
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4.2.11. A javasolt modszer leirasa

A fenti eredmények alapjan a balkani gerle és a hdzigalamb fajok elsddleges
evezdtollainak objektiv mddszerrel valo elkiilonitéséhez a harom legnagyobb
magyarazoerdvel bird valtozé figyelembevételét javasoljuk. A gyakorlatban javasolt
tehat a begyljtott tollakon a cséve atmérdjének (DC), a tollgerinc hosszanak (LR) és a
teljes zaszlo szélessegének (WCV) meéreteit felvenni (20. abra), majd az adatokat
dsszevetni a tollak leiro statisztikai adatainal k6zolt, 95%-o0s szignifikancia szint mellett
megallapitott konfidencia intervallumokkal. Egy talalt toll esetében problémat jelenthet
a pontos toll pozicié beazonositasa, ezaltal nehezitett a helyes konfidencia intervallum
kivalasztdsa a hatarozasa soran. llyen esetekben konnyebbséget jelent a tollvégek
alakjanak vizsgalata. A madarfajok nagy tobbsége esetében a szarnyon kijjebb esé 5-6
elsddleges evezotoll végei hegyesebbek, mint az utanuk kovetkezo, beljebb elhelyezkedo
tollake. A tollvégek szdgei a szarnyon befelé haladva folyamatosan novekednek. Ez a jol
lathatd kiilonbség segitséget nyajt a taldlt toll hozzavetdleges helyzetének
megallapitdsahoz a szarnyon. Bizonytalansdg esetén novelhetd a hatdrozasba bevont

valtozok szama.

Al

20. abra: Gyakorlati alkalmazéasra javasolt méretfelvételi pontok a tollon
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5. KOVETKEZTETES ES JAVASLATOK

Az Eurdpéban és az északi félteke nagy részén hirtelen elterjedt balkani gerle faj
genetikai diverzitds vizsgalatat korabban még nem végezték el, ezért elsédleges célunk
ennek hianypoétlasa volt. A mitokondrialis DNS citokrdbm-oxidaz | régidé egy
meghatarozott, 658 bp hosszUsagu szakaszat vizsgaltuk, 134 egyed bevonasaval. A
balkani gerle esetében eddig nem irtak még le haplotipusokat. Vizsgalatunk alapjan
harom kontinensrél 52 haplotipust mutattunk ki. Tovabbi 6 haplotipust azonositottunk a
génbankban maéar kordbban megtaldlhatd szekvenciak kozott. Ezek kozil mind
gyakorisagban, mind elterjedésben kiemelkedik a Htl-gyel jel6lt haplotipus. A
haplotipusok szama és a haplotipus diverzitds mind a populéciok, mind a foldrajzi és
genetikai csoportok esetében magas volt, melyhez minden esetben viszonylag alacsony
nukleotid diverzitas értékek parosultak, ami a kis effektiv populacioméretbdl (alapito
hatas utan) indulo gyors demografiai expanziora utal. A demogréafiai expanzidt tamogatja
a haplotipusok kapcsolatait &dbrdzold6 Network &bra is, melyen egy nagy, kdzponti
haplotipushoz sugariranyban szamos masik kapcsolddik. Ugyanezen abran azonban egy
Kisebb csoport elkulonulése is Kirajzolodik. Az elkiilon6lés azoban csak genetikai szinten
kimutathato, a csoportba tartozé mintak foldrajzi elhelyezkedésében nem mutathatd ki
mintazat. A két, jol elkiiloniilé genetikai csoport meglétét a Maximum-Likelihood
bootstrap konszenzus fa is alatamasztotta, melyen magas bootstrap érték mellett valik el
a két ag egymastol. A populacidk genetikai szerkezetének vizsgalatakor a klaszteranalizis
is két csoport meglétét (K=2) tamogatta a legnagyobb valdsziniiséggel. Az "A"-val és
"B"-vel jeldlt csoportok létezését az AMOVA teszttel is sikerilt bizonyitanunk, mely
esetében a variancia 91%-ka a csoportok kozott jelentkezett, mig a foldrajzi alapon
képzett csoportok valamint az 6sszes minta egydttes vizsgalatakor a variancia 98%-ka a
populacidokon beliilrél szarmazott. Ezek az eredmények azt a feltevést tamogatjak, hogy
a fajon beliili variancia az egyedek szintjén van jelen és nem kothetd foldrajzilag
izolalodott populaciokhoz, ami egy az expanzion rovid idovel ezelbtt atesett faj esetében
varhat6 eredménynek mondhatd. A terlleti autokorrelacié vizsgalata esetében 2000 km-
es tavolsagig volt kimutathaté génaramlas a faj populécidi kozott. Ez az eredmény
magyaradzza a fentiekben kifejtett genetikai variancia szerkezetét és 6sszhangban van a
faj magas fok( mobilitdsadval. Az adatokbdl ugyanakkor az is latszik, hogy a génaramlas

mértéke a tavolsdg ndvekedésével rohamosan csokken, igy a tényleges populacio
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hatarokat joval kisebb tavolsagokon belil kell keresniink. A genetikai diszkontinuitas
vizsgalata soran nehézséget okozott az alacsony mintaszam, és azok egyenlétlen 6 ldrajzi
eloszlasa. Feltehetden ez is az oka annak, hogy csak Magyarorszag teriiletén sikeriilt két
genetikai barriert kimutatni, melyek a Dél-Dunénttlon és Dél-Kelet Magyarorszagon
mutattak ki populaciokat. Ezek elhelyezkedése és Kiterjedése a teriilet Okoldgiai
viszonyaival is 6sszhangban van, azokkal is jol magyarazhatd. Mindazonaltal meg kell
emliteni, hogy els6 izben sikeriilt egy balkani gerle populaciot genetikai adatok alapjan
behatérolni, igy ezek a korlatozott eredmények is segithetik a faj jovObeni kutatasat. A
faj demografiai valtozasainak vizsgalatakor a haplotipusok kodzotti kapcsolatoknal
jelentkez6 kettésség volt megfigyelhetd. Az altalunk azonositott genetikai csoportokat
kilon vizsgalva az "A" csoport esetében a demografiai expanziét tdmogattak az
eredmények. Mivel ez jelentdsen nagyobb elemszami (n=120) csoport, az eredmények
értékelesenél is nagyobb sullyal érdemes figyelembe venni. A "B™ csoport (n=14)
esetében ellentétes eredmény szliletett, itt a eredmények inkabb a demografiai egyensuly
irdnyaba mutatnak. Az eredmények alapjan ugy tlinik, hogy egy kisebb, marginalis
genetikai klaszter van csak ebben a stagnalé demogréfiai allapotban, a faj diverzitasanak
jelentds hanyadat kitevo haplotipusok az expanzidé nyomait jelenleg is magukon viselik.

Osszességében elmondhatd, hogy az okoldgiai vizsgalatok eredményeit tamogatva,
sikertlt molekuléaris genetikai modszerekkel is aldtdmasztani azt a faj terjedésére
vonatkozd elméletet, miszerint az Uj terlleteken szigetszertien elhelyezkedd Kkis
egyedszamu populdciok jelennek meg elészor, majd ezekben rovid idén beliil jelentds
népességndvekedés zajlik le, ami altal az elterjedési foltok mérete fokozatosan nd, mig
azok 6ssze nem érnek. A genetikai diverzitdsra vonatkozo eredményeket a faj egyik
legkozelebbi rokonaval, a vadgerlével 6sszevetve pedig (CALDERON et al., 2016)
hasonlo jelenségeket tapasztalunk. CALDERON et al. (2016) vizsgalata azonban a faj
demogréfiai torténetére is Kiterjedt, és ennek soran a populacié egyedszamanak jelentds
fluktuaciojat mutattak ki. Ez felveti annak a lehetdségét is, hogy a balkani gerle
Magyarorszagon regiondlis szinten tapasztalt allomanycsokkenései is egy ilyen
természetes folyamat kovetkezményei. Ennek tisztdzasahoz, illetve annak becslésére,
hogy a jov6ben a balkani gerle populacioi esetében is varhatd-e a vadgerlééhez hasonld
jelentés demografiai visszaesés, sziikséges lenne a balkani gerle esetében tovabbi
markerek és nagyobb elemszam bevonasaval vizsgalni a faj demografiai torténetét.

A balkéani gerle és a hazigalamb evezotollainak morfometriai vizsgalatara szintén

elsé izben kertilt sor. A vizsgalatot és a raépiilé modszerfejlesztést a genetikai vizsgalat
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soran alkalmazott toll mintagyiijtés gyakorlati tapasztalatai indokoltak. Bizonyos
esetekben nem lehetett egyértelmiien azonositani a beérkezd tollakat, ezért a faji
azonositashoz egy egzakt modszerre volt szilkség. Osszehasonlitd vizsgalatunk soran
bebizonyosodott, hogy a vizsgalt valtozok esetében szignifikans kiilonbség van a két faj
méretei kozott. A cséve atmérdjének (DC), a tollgerinc hosszanak (LR) és a teljes zaszlod
szélessegének (WCV) egylttes figyelembeveételével, és a rajuk jellemzé konfidencia
intervallumok hasznalataval pedig nagy biztonsaggal elkiilonithetéek egymastol a két faj
tollai. A genetikai vizsgélat szempontjabdl nem sziikséges az egyik faj pontos
azonositasa, elegendo a kétséget ébresztd értékekkel rendelkezo tollak kizarasa. Erre a
fent leirt modszer alkalmas, de tovabbi valtozok bevonaséaval az azonositas hatasfoka is
javithatd és alkalmas lehet a faji szintli azonositasra is. A modszer alkalmazasa
megkoveteli a vizsgalt toll pozicidjanak ismeretét, mivel bizonyos toll pozicidk eseteben
a kiillonboz6 fajok valtozoinak konfidencia értékeiben atfedesek tapasztalhatdak. Ez
kétségtelentl rontja a megbizhatésagot, azonban a tollzaszl6 végeinek morfometriaja
segiti az alkalmazot a kozelitéleg helyes toll pozicidé meghatarozasaban. Ezaltal
kikiiszobdlhetdve valik ez a bizonytalansagi faktor is.

A vizsgalattal olyan morfometriai adatbazis jott létre, ami a kés6bbi, mas iranyu

kutatdsokban is felhasznalhat6 lehet.

A genetikai vizsgéalat folytatasara vonatkozo javaslatok:

» Az egyes foldrajzi régidkon belul nagyobb elemszamu vizsgalatok lefolytatasa,
ezaltal a populéciédinamikai valtozasok nyomon kdvetése akar mas molekularis
genetikai eszkdzokkel (mikroszatellitek) is. Kuldnos tekintettel Eurdpara és
Eszak-Amerikara, ahol a faj idegenhonosnak tekintheto.

> A faj populacidinak részletesebb feltérképezése a genetikai és foldrajzi hatarok

kijelolésével. A koztiik 1év6 génaramlas mértékének megallapitasa.
A morfometriai vizsgélat folytatasara vonatkozo javaslatok:
» Tovabbi fajok bevonasa a vizsgalatba, elsésorban a galambfélék (Columbidae)

esetében, de a védett/vadaszhatd fajparok miatt a récefélék (Anatidae) hazai

képviseldi is megfeleld alanyok lennének.
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» A magyarorszagi vadaszfacan allomanyok morfometriai valtozatossaganak
felmérésében a modszer alkalmazésa jelenleg is folyamatban van.
» A tollvégek morfometriajanak egzakt mérése, az egyes toll poziciokra jellemz6

értékek meghatarozasa.
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6. UJ TUDOMANYOS EREDMENYEK

1/a. Ismereteink szerint els6ként végeztem a balkani gerle (Streptopelia decaocto) fajra
vonatkoz6 ¢és ilyen széles korlien, a faj genetikai diverzitasara, szerkezetére iranyuld
kutatast. A citokrom-oxidaz | régié 658 bp hosszu szakaszan els6ként irtam le
haplotipusokat. Osszesen 152 egyed alapjan 58 haplotipust detektaltam, melybdl 52-
Ot sajat szekvenciak alapjan azonositottam. Kimutattam a Htl haplotipus foldrajzi
régioktol fliggetlen dominanciajat (44,03%), egyuttal azt is, hogy a fajon belili

genetikai variancia nincs dsszefuggésben a foldrajzi elterjedéssel.

1/b. Leirtam két, genetikai szinten jol elkiiloniilé csoportot a fajon beliil, melyeket "A"-
val (n=120) és "B"-vel (n=14) jeloltem. A jelentésen nagyobb elemszamu "A"
csoport esetében molekularis genetikai modszerrekkel bizonyitottam a fajt ért alapitd
hatast kovetd demografiai expanzié meglétét, ami alatdmasztja, illetve megerdsiti a
balkani gerle terjedésérdl felallitott elméleteket és megfigyeléseket. A balkani gerle
populéciok kozotti genetikai tavolsagokra alacsony értékek jellemzoek. Jelentds a
fajon bellli géndramlas, amit az alacsony nukleotid diverzitas (1=0,026+0,013) és a

2000 km-es tavolsagig kimutathatd génaramlas is alatdmaszt.

2. A balkéni gerle és a hazigalamb elsddleges evezodtollainak vizsgalataval igazoltam a
két fajtol gytjtott hullatott tollak egzakt modon torténd elkiilonitésének lehetdségét.
Az altalam épitett adatbazis a leiro statisztikai eredmények altal lehetdséget nyujt a
tollak faji szintli azonositasara is. A vizsgalt fajok esetében az elkiilonitésre, illetve
az azonositasra a cséve atmérdje, a tollgerinc hossza és a teljes zaszld szélessége a

leginkabb alkalmas és legnagyobb magyarazéerdvel bird valtozo.
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7. AZ EREDMENYEK GYAKORLATI HASZNOSITHATOSAGA

1. A vildgon els6ként vizsgaltuk ilyen széles mintavételezéssel a balkéni gerle faj
genetikai diverzitasat, szerkezetét, igy eredményeink a jovObeni, hasonlo
kutatasok szaméara felhasznalhatd ismeretanyagot és 6sszehasonlitasi alapot
jelentenek.

2. Az altalunk gyijtott mintak génbankba is feltoltott szekvencidi a
diverzitasvizsgalatokon tul felhasznalhatéak taxondmiai, filogenetikai és
populaciogenetikai kutatasokban is.

3. A géndramlas mértékére és a populaciok genetikai hataraira vonatkozo
eredmenyek felhasznalhatéak a faj jelenlétével és egyedszamaval kapcsolatos
kérdésekben, példaul vadgazdalkodas, mez6gazdasagi kartétel, jarvanytan.

4. A tollak morfometriai paraméterei alapjan torténd fajazonositasnak elsésorban a
vedlett tollas mintavételen alapul6 genetikai vizsgalatokban lehet nagy szerepe,
mivel id6 és pénz takarithatd meg a bizonytalan azonositasu tollak vizsgalatbol
valo kizarasaval.

5. A tollak morfometriai azonositasi modszerének tovabbi felhasznalasi teriiletei
lehetnek a nehezen elkiilonitheté alfajok, vagy a hasonld megjelenésii, védett és
vadaszhato fajparok elkilonitése. Tovabba repiilogépek madarral torténd
iitk6zését kovetd igazsagiligyi vizsgalatoknal is fontos a faj azonositasa. Erre
altalaban DNS alapu fajazonositast alkalmaznak, de megfelelé maradvanyok

esetén a toll morfoldgiai vizsgalata gyorsabb és olcsobb alternativat jelenthet.
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8. OSSZEFOGLALAS

Jelenleg egyre sulyosabb gazdasagi és természetvédelmi problémat jelentenek a
gyorsan terjeszkedd, idegenhonos fajok. A disszertacio az ilyen fajok vizsgalatdhoz
idedlis modellnek tekintett balkani gerle (Streptopelia decaocto) expanzidjanak genetikai
hatterének vizsgalataval igyekszik béviteni az invazios biologiai ismereteket. A fajt az
egyik leggyorsabban terjeszkedd gerinces fajként tartjdk nyilvan, melyet szamos
alkalommal vontak mar vizsgalat ala, azonban a faj genetikai diverzitasaval kapcsolatos
ismeretek mindeddig er6sen hianyosak voltak. A mitokondrialis COl gén 656 bp
hosszusagu szakaszanak vizsgalataba 134 sajat gyiijtésii mintat (15 orszagbol), tovabba
18 NCBI szekvenciat (tovabbi 5 orszagbol) vontunk be. Az eredmények alapjan elséként
hataroztunk meg haplotipusokat a balkani gerle esetében. Osszesen 58 haplotipust irtunk
le, valamint 171 variabilis poziciot taldltunk. Eredményeink alapjan a fajon beluli
genetikai variancia nincs 6sszefliggésben a foldrajzi elterjedéssel. Leirtunk két genetikai
szinten elkiilonilé csoportot is, melyek kozul a populacid nagyobbik részét
reprezentaloban sikerrel mutattuk ki a fajt ért alapité hatas genetikai nyomait, mely a
gyors expanzid és hirtelen populacié novekedés eredménye. Ezaltal molekularis genetikai
modszerekkel is alatamasztottuk a faj terjedésével kapcsolatos eddigi elméleteket és
megfigyeléseket. A faj populacidi kdzott 2000 km-es tavolsdgig volt kimutathato
génaramlas. Bizonyitottuk tovabba, hogy populaciok kozott kismértékii genetikai
tavolsagok vannak.

A disszertacié masodik felében egy, a genetikai vizsgalatok soran egyre inkabb
elterjedében 1évé mintagylijtési modszer esetében tapasztalt gyakorlati probléma
megoldasaval foglalkoztunk. A vedlett tollak ilyen céli felhasznaldsa szamos elényt
nyujt, azonban a méretiikben, szinilkben hasonld megjelenésii fajok esetében a
vizsgalatba vont tollak faji szintli azonositdsa komoly nehézségekbe iitkozik. Az ilyen
esetekben gyakran mar kevésnek bizonyul a kutatoi tapasztalat. Megoldasként csak
egzakt méréseken alapuld modszerek johetnek szamitasba. Szem el6tt tartva a leend6
modszer gyakorlati alkalmazhatosagat, nagy hangsulyt fektettiink az egyszeriiségre, a kis
eszkozigényre ¢és a megfizethetdségre. Ezeknek a feltételeknek a morfometriai
adatfelvétel felelt meg a legjobban. A vizsgalat soran a balkani gerle és elvadult
hazigalambok tollait hasznaltuk fel. A fajok kivalasztasat genetikai vizsgalatunk

mintagyljtésének tapasztalatai, tollaik méret és szinbéli hasonldésaga, valamint kozel
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azonos ¢l6helyiik és teriilethasznélatuk indokolta. A mddszerfejlesztés soran teljes
egyedek elsddleges evezétollainak morfometriai adataibél a késébbiekben is
felhasznalhaté adatbazist épitettiink, valamint statisztikai modszerek alapjan
meghataroztuk a fajok elkiildnitésére és azonositasara leginkébb alkalmas, legnagyobb
magyarazoerdvel bird valtozokat. Ezek a balkdni gerle és a hazigalamb esetében a cséve
atméroje, a tollgerinc hossza és a teljes zaszld szélessége.

A modszer megfelelé adatbazis épitése utan mas madarfajok esetében is
alkalmazhato, barmely esetben, amikor vedlett tollak faji szinti elkiilonitése vagy

azonositasa valik szuksegessé.
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9. SUMMARY

Currently, invasive species are considered to be the second major cause of global
biodiversity loss, directly preceded by habitat destruction. Therefore, the importance of
researching such species is rapidly increasing. Eurasian Collared Dove (Streptopelia
decaocto) is an invasive species in large parts of its distribution, but no genetic studies
have been performed on them so far. The main goal of the present dissertation was to
examine the genetic diversity of Collared Dove. Samples were collected from 134
Collared Dove individuals from 15 countries. Another 18 sequences (further 5 countries)
were used from NCBI Genbank. The majority of the samples were moulted feathers,
tissue and blood, with a few samples taken from egg shell. A 658 bp long part of the
mtDNA cytochrome oxidase region | (COI) was sequenced. This study was the first
attempt to determine haplotypes in Collared Dove. A total of 58 haplotypes were
described with 171 polymorphic sites. Based on our results mtDNA sequence variation
within the species is not related to the geographic dispersal. Two separate groups (called:
A and B) were distinguished at the genetic level. Genetic founder effect in group "A" was
confirmed, which is representing the majority of the world population. This phenomenon
is the result of a rapid expansion and a rapid population growth that happened in the past.
Thus, we confirmed the theories and observations on the spread of Collared Dove by
molecular genetic methods. Gene flow was detected within 2000 km distance. We proved
that there are low genetic distances between populations of the species.

In the second part of the thesis we focused on solving a methodological problem
related to moulted feathers sample collection. Our objective was to develop a simple and
inexpensive method which is suitable for separation of moulted feathers of two species
and applicable for species-level identification. Primary feathers of Eurasian Collared
Dove (n=25) and Feral Pigeon (n=11) were used in this examination. Only primary
feathers have been chosen because these have the most suitable size for DNA isolation,
and case of these the most difficult to identify the species. We recorded 9 sizes per
feathers and were looking for those variables that mostly characterised particular species.
Characteristic values of species' variables were obtained by Descriptive Statistics.
Discriminant Analysis was used for the selection of most powerful predictive variables.
The selection of variables that ensure the greatest explanatory impact combination was

carried out using Logistic Regression with Forward Stepwise method. Based on the
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results we suggest the use of the three most informative variables for feather separation
and identification on species level. These are the following: diameter of calamus (DC),
length of rachis (LR) and width of complete vane (WCV). The collected moulted feathers
were compared based on these three sizes using the Confidence Intervals of feathers. The
method is applicable in other bird species, in any case, when species differentiation or

identification is required on moulted feathers levels.
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13. MELLEKLETEK

Roviditesek jegyzéke

AMOVA: Analisys of Molecular Variance

ATP: adenozin-5'-trifoszfat

bp: bazispar

COl: citokrom-oxidaz 1. alegység

cytb: citokrém-b

DC: Cséve atmérdje

df: Degrees of freedom (szabadsagi fok)
DIV: belsé zaszlo szélessége

DNS: dezoxi-ribonukleinsav

DOV: kiils6 zaszlo szélessége

FIB7: B- fibrinogén intron 7

gDNS: genomidlis DNS

h: haplotipusok szama

Ha: haplotipusok diverzitas értéke

Ht: haplotipus

In/Del: inszercié/delécio

korm: kormanytoll

LC: cséve hossza

LCV: teljes zaszlé hossza

LIV: bels6 zaszl6 hossza

LOV: kiils6 zaszl6 hossza

LR: tollgerinc hossza

mtDNS: mitokondrialis DNS

n: elemszam

n.a.: nincs adat

NCBI: National Center for Biotechnology Information
ND2: NADH dehidrogenaz 2 alegység génje
NJ: Neighbour-Joining médszer

obs: observed (tapasztalt értek)
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PCR:
Pop:

RNS:
SD:
SSD
sim:
tRNS:

WCV:

szignifikancia szint

polimeraz lancreakcio

populécid

raggedness index

ribonukleinsav

standard deviation (sz6ras)

sum of squared deviation (eltérés négyzetdsszeq)
simulated (elvart értek)

transzfer RNS

bels zaszlo szélessége

nukleotid diverzitas értéke
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Abrak jegyzéke
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15.

16.

17.

18.
19.

20.
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. abra:
. abra:
. abra:
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abra:

abra:

abra:

abra:

Az eurdpai expanzio lefolyasat bemutato térkép

A balkani gerle jelenlegi elterjedési teriilete a F6ldon

Balkani  gerle  megfigyeléseken  alapuld  elterjedési  térképe
Magyarorszagon

Balkani gerle allomany méretének alakulasa fészkelési id6szakban 1999
és 2015 kdzott Magyarorszagon

Balkani gerle allomany méretének alakulasa telelési iddszakban 1999 és
2014 kozott Magyarorszagon

A Columba livia teljes mitokondriélis genomja

A tollcsévében talalhato, vérrogot tartalmazo felsé koldok

A populaciok kdzotti divergencia vizsgalatahoz kijedlt priori populaciok
Meéretfelvételi pontok a tollakon

Balkani gerle (Streptopelia decaocto) evez6 tollak

Hézigalamb (Columba livia domestica) evez6 tollak

Network Median-Joining abra a haplotipusok kapcsolatair6l

A COlI szekvencia értékei alapjan rajzolt Maximum-Likelihood bootstrap
konszenzus fa

Az Evanno modszerrel szamitott delta K értékeinek &brazolasa a
legvalGszintibb csoportositas meghatarozasara

A klaszteranalizis (K=2) eredménye a vizsgalt 6sszes minta esetében
Terlleti autokorrelaciot bemutatd korrelogram

Fokoordinata analizis (PCoA) a genetikai és foldrajzi tavolsagok kozotti
korrelacio alapjan

Az geneteikai és foldrajzi izolacid dsszefliggései a vizsgalati tertileten
Mismatch eloszlas gorbék a két genetikailag eltérd csoport €s a teljes
vizsgélt allomany

Gyakorlati alkalmazasra javasolt méretfelvételi pontok a tollon
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Tablazatok jegyzéke

1. tablazat: A felhasznalt primerek adatai

2. tdblazat: A morfometriai vizsgalat sordn hasznalt roviditések

3. tablazat: Az elemszamra és a diverzités indexekre vonatkozd Pearson korrelacio a
priori populéaciok tekintetében

4. tablazat: A vizsgalatban szerepl6 szekvenciak molekularis diverzitas indexei

5. tblazat: Az AMOVA eredménye a priori populaciok kiilonbdz6 szempontt
csoportositasai esetén

6. tablazat: Neutralitas tesztek és mismatch eredményei

7. tdblazat: Fliggetlen mintés t-proba proba eredményei a DC valtoz6 esetében

8. tablazat: A vizsgalt tollak leiro statisztikai adatai a DC valtozé esetében

9. tdblazat: Fliggetlen mintas t-proba proba eredményei a DIV valtoz6 esetében

10. tdblazat: A vizsgalt tollak leird statisztikai adatai a DIV valtozo esetében

11. tablazat: Fliggetlen mintés t-proba proba eredményei a DOV valtozé esetében

12. tdblazat: A vizsgalt tollak leird statisztikai adatai a DOV valtoz6 esetében

13. tablazat: Fliggetlen mintés t-proba proba eredményei az LC valtozo esetében

14. tdblazat: A vizsgalt tollak leird statisztikai adatai az LC valtozo esetében

15. tablazat: Fliggetlen mintés t-proba proba eredményei a LCV valtozo eseteében

16. tablazat: A vizsgalt tollak leird statisztikai adatai a LCV valtozé esetében

17. tablazat: Fliggetlen mintés t-proba proba eredményei a LIV valtozo esetében

18. tablazat: A vizsgalt tollak leird statisztikai adatai a LIV valtozo esetében

19. tablazat: Fliggetlen mintés t-proba proba eredményei a LOV valtozé esetében

20. tablazat: A vizsgalt tollak leird statisztikai adatai a LOV valtozo esetében

21. tablazat: Figgetlen mintas t-préba préba eredményei az LR valtozo esetében

22. tablazat: A vizsgalt tollak leiro statisztikai adatai a LR valtozd esetében

23. tblazat: Fuggetlen mintas t-proba proba eredményei a WCV valtozé esetében

24. tablazat: A vizsgalt tollak leir¢ statisztikai adatai a WCV valtozo esetében

25. tablazat: A valtozék magyardzéereje diszkriminancia-anlizis alapjan

26. tablazat: A valtozok legnagyobb magyarazoer6t biztosité kombinacidjanak

kivalasztasa logisztikus regresszio segitségével
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Mellékletek jegyzéke

1. melléklet: A mtDNS vizsgéalatban felhasznalt COI szekvenciak adatai
2. melléklet: A referencia szekvencia (KX 372273) alapjan meghatarozott variabilis

poziciok az altalunk meghatarozott haplotipusokban
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1. melléklet: A mtDNS vizsgalatban felhasznalt COI szekvenciak adatai

KOD NCBI REFERENCIA ORSZAG SZARMAZASI HELY HAPLOTIPUS CSOPORT POPULACIO MINTA
BIH-02  MF381966.1 sajat vizsgalat Bosznia-Hercegovina  Szarajevo Ht16 A Pop9 toll (evezd)
BW-01 MF381977.1 sajat vizsgalat Fehéroroszorszag Baranovichi Htl A Pop10 toll (evezd)
c-01 MF381977.1 sajat vizsgalat Kuba Havanna Htl A Pop15 toll (korm.)
CY-01 MF381977.1 sajat vizsgalat Ciprus Nicosia Htl A Pop9 toll (evezd)
Cz-01 MF381989.1 sajat vizsgalat Csehorszag Prithonice Ht31 A Pop8 toll (evezd)
Cz-04 MF381992.1 sajat vizsgalat Csehorszag Pruhonice Ht20 A Pop8 toll (evezd)
Cz-05 MF381977.1 sajat vizsgalat Csehorszag Prihonice Htl A Pop8 toll (evezd)
Cz-06 MF381977.1 sajat vizsgalat Csehorszag Lutova Htl A Pop8 toll (evezd)
Cz-07 MF381979.1 sajéat vizsgalat Csehorszag Libotezy Ht3 A Pop8 toll (korm.)
Cz-08 MF381977.1 sajat vizsgalat Csehorszag Zited Htl A Pop8 toll (evezd)
FR-01 MF381977.1 sajat vizsgalat Franciaorszag Oléron Htl A Pop12 toll (evezd)
FR-03 MF381978.1 sajat vizsgalat Franciaorszag Oléron Ht2 A Pop12 toll (evezd)
FR-04 MF381978.1 sajat vizsgalat Franciaorszag Oléron Ht2 A Popl2 toll (evezd)
FR-05 MF382003.1 sajat vizsgalat Franciaorszag Oléron Ht48 A Popl2 toll (evezd)
FR-06 MF381985.1 sajat vizsgalat Franciaorszag Oléron Ht23 A Popl2 toll (evezd)
FR-07 MF381959.1 sajat vizsgalat Franciaorszag Oléron Ht9 B Pop12 toll (evezd)
FR-08 MF381978.1 sajat vizsgalat Franciaorszag Oléron Ht2 A Pop12 toll (evezd)
FR-09 MF381977.1 sajat vizsgalat Franciaorszag Oléron Htl A Pop12 toll (evezd)
FR-10 MF382006.1 sajat vizsgalat Franciaorszag Oléron Ht55 A Pop12 toll (evezd)
FR-11 MF381981.1 sajat vizsgalat Franciaorszag Oléron Ht5 A Pop12 toll (evezd)
FR-13 MF381981.1 sajat vizsgalat Franciaorszag Oléron Ht5 A Pop12 toll (evezd)
GB-01 MF381976.1 sajat vizsgalat Nagy-Britannia Glasgow Ht58 A Popl4 toll (fedd)
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GB-03
GB-04
GB-06
GB-11
GB-13
GB-14
GB-15
GB-16
GB-17
GB-28
GB-29
GB-30
GP-01
GP-02
GP-03
GP-04
GP-05
GP-06
GP-07
GP-09
GP-10
GP-12
HU-01
HU-02

MF381991.1
MF381969.1
MF381984.1
MF381977.1
MF381977.1
MF381977.1
MF381977.1
MF381982.1
MF381970.1
MF381975.1
MF381977.1
JQ176291.1

MF381977.1
MF381977.1
MF381959.1
MF381977.1
MF381974.1
MF381977.1
MF381977.1
MF381994.1
MF381977.1
MF381977.1
MF381961.1
MF381965.1

sajat vizsgalat
sajat vizsgalat
sajat vizsgalat
sajat vizsgalat
sajat vizsgalat
sajat vizsgalat
sajat vizsgalat
sajat vizsgalat
sajat vizsgalat
sajat vizsgalat

sajat vizsgalat

SCHINDEL et al., 2011

sajat vizsgélat
sajat vizsgélat
sajat vizsgalat
sajat vizsgalat
sajat vizsgalat
sajat vizsgalat
sajat vizsgalat
sajat vizsgalat
sajat vizsgalat
sajat vizsgalat
sajat vizsgalat

sajat vizsgalat

Nagy-Britannia
Nagy-Britannia
Nagy-Britannia
Nagy-Britannia
Nagy-Britannia
Nagy-Britannia
Nagy-Britannia
Nagy-Britannia
Nagy-Britannia
Nagy-Britannia
Nagy-Britannia
Nagy-Britannia
Franciaorszag
Franciaorszag
Franciaorszag
Franciaorszag
Franciaorszag
Franciaorszag
Franciaorszag
Franciaorszag
Franciaorszag
Franciaorszéag
Magyarorszag

Magyarorszag

Cambrige
Cambrige
Cambrige
Cheshire
Cheshire
Cheshire
Cheshire
Cheshire
Cheshire
Cheshire
Cheshire
Norfolk
Guadeloupe
Guadeloupe
Guadeloupe
Guadeloupe
Guadeloupe
Guadeloupe
Guadeloupe
Guadeloupe
Guadeloupe
Guadeloupe
Totkomlos

Tétkomlds
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Ht34
Ht24
Ht22
Htl
Htl
Htl
Htl
Ht19
Ht41
Ht52
Htl
Ht20
Htl
Htl
Ht9
Htl
Ht51
Htl
Htl
Ht42
Htl
Htl
Ht11
Ht15

T @ > > > >» > > > > >> > > > > > > > > > > P

Popl4
Pop14
Pop14
Pop14
Pop14
Popl4
Popl4
Popl4
Popl4
Popl4
Popl4
n.a.
Pop15
Pop15
Pop15
Pop15
Popl5
Popl5
Pop15
Popl5
Popl5
Pop15
Pop4
Pop4

toll (korm.)
toll (korm.)
toll (evezo)
toll (evezo)
toll (evezd)
toll (evezd)
toll (evezd)
toll (evezd)
toll (evezd)
toll (evezd)
toll (korm.)
n.a.

toll (evezd)
toll (evezd)
toll (korm.)
toll (evezo)
toll (evezd)
toll (evezd)
toll (evezd)
toll (evezd)
toll (evezd)
toll (evezd)
toll (evezo)

toll (evezo)



HU-03
HU-04
HU-05
HU-07
HU-08
HU-09
HU-10
HU-11
HU-12
HU-13
HU-14
HU-15
HU-16
HU-17
HU-18
HU-19
HU-20
HU-21
HU-22
HU-23
HU-24
HU-25
HU-26
HU-27

MF381977.1
MF381977.1
MF381977.1
MF382004.1
MF381992.1
MF382005.1
MF381967.1
MF381977.1
MF381977.1
MF381977.1
MF382002.1
MF381977.1
MF381967.1
MF381977.1
MF381992.1
MF381981.1
MF381967.1
MF381977.1
MF381972.1
MF381972.1
MF381972.1
MF381997.1
MF381971.1
MF381977.1

sajat vizsgalat
sajat vizsgalat
sajat vizsgalat
sajat vizsgalat
sajat vizsgalat
sajat vizsgalat
sajat vizsgalat
sajat vizsgalat
sajat vizsgalat
sajat vizsgalat
sajat vizsgalat
sajat vizsgalat
sajat vizsgélat
sajat vizsgélat
sajat vizsgalat
sajat vizsgalat
sajat vizsgalat
sajat vizsgalat
sajat vizsgalat
sajat vizsgalat
sajat vizsgalat
sajat vizsgalat
sajat vizsgalat

sajat vizsgalat

Magyarorszag
Magyarorszag
Magyarorszag
Magyarorszag
Magyarorszag
Magyarorszag
Magyarorszag
Magyarorszag
Magyarorszag
Magyarorszag
Magyarorszag
Magyarorszag
Magyarorszag
Magyarorszag
Magyarorszag
Magyarorszag
Magyarorszag
Magyarorszag
Magyarorszag
Magyarorszag
Magyarorszag
Magyarorszag
Magyarorszag

Magyarorszag

Balmazujvéros
G6dolls
G6dolls
Mosonszolnok
Kaposvar
Oroshéza
Oroshéza
Oroshéza
Oroshéza
Oroshéza
Oroshéza

Baks

Bocsa
Mindszent
Totkomlos
Hoédmezovasarhely
Hoédmezovasarhely
Seregélyes
Székesfehérvar
Mor
Kecskemét
Simaséag
Fertéhomok

Tétkomlds
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Htl
Htl
Htl
Ht49
Ht20
Ht50
Ht17
Htl
Htl
Htl
Ht44
Htl
Ht17
Htl
Ht20
Ht5
Ht17
Htl
Ht46
Ht46
Ht46
Ht54
Ht45
Htl

> >» >» >»>» >» >» > >» >» > >»>» > >» > > > > > > > > >

Pop2
Popl
Popl
Pop7
Pop6
Pop4
Pop4
Pop4
Pop4
Pop4
Pop4
Pop3
Pop3
Pop3
Pop4
Pop3
Pop3
Popl
Popl
Popl
Pop3
Pop7
Pop7
Pop4

toll (korm.)
toll (korm.)
toll (korm.)
tojashéj

toll (evezd)
izomszovet
izomszovet
izomszovet
izomszovet
izomszovet
izomszovet
izomszovet
izomszovet
izomszovet
izomszdvet
izomszovet
izomszovet
izomszovet
izomszovet
izomszovet
izomszovet
izomszovet
izomszovet

izomszOvet



HU-28
HU-29
HU-30
HU-31
HU-32
HU-34
HU-35
HU-36
HU-37
HU-38
HU-39
HU-41
HU-42
HU-43
HU-45
HU-46
HU-47
HU-48
HU-49
HU-50
HU-51
HU-52
HU-53
HU-54

MF382001.1
MF381977.1
MF381977.1
MF381963.1
MF381986.1
MF381956.1
MF381973.1
MF381977.1
MF381981.1
MF381972.1
MF381998.1
MF381995.1
MF381980.1
MF381985.1
MF381977.1
MF382001.1
MF381978.1
MF381977.1
MF381977.1
MF381977.1
MF381993.1
MF381977.1
MF381983.1
MF381977.1

sajat vizsgalat
sajat vizsgalat
sajat vizsgalat
sajat vizsgalat
sajat vizsgalat
sajat vizsgalat
sajat vizsgalat
sajat vizsgalat
sajat vizsgalat
sajat vizsgalat
sajat vizsgalat
sajat vizsgalat
sajat vizsgélat
sajat vizsgélat
sajat vizsgalat
sajat vizsgalat
sajat vizsgalat
sajat vizsgalat
sajat vizsgalat
sajat vizsgalat
sajat vizsgalat
sajat vizsgalat
sajat vizsgalat

sajat vizsgalat

Magyarorszag
Magyarorszag
Magyarorszag
Magyarorszag
Magyarorszag
Magyarorszag
Magyarorszag
Magyarorszag
Magyarorszag
Magyarorszag
Magyarorszag
Magyarorszag
Magyarorszag
Magyarorszag
Magyarorszag
Magyarorszag
Magyarorszag
Magyarorszag
Magyarorszag
Magyarorszag
Magyarorszag
Magyarorszag
Magyarorszag

Magyarorszag

Harsany
Dusnok
Csokmd
Sopron
Balf

Balatonkenese

Mosonmagyarévar

Mosonszolnok
Mohacs
Mohécs
Sétorhely
Demecser
Demecser
Mosonszolnok
Barcs

Barcs

Barcs

Barcs

Barcs

Barcs

Barcs

Barcs

Barcs

Tiszaalpar
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Ht40
Htl
Htl
Ht13
Ht25
Ht6
Ht47
Htl
Ht5
Ht46
Ht56
Ht43
Ht4
Ht23
Htl
Ht40
Ht2
Htl
Htl
Htl
Ht35
Htl
Ht21
Htl

> >» >» >»>» >» >» > >» >» > >»>» > >» 2> > > > 0> > >

Pop2
Pop6
Pop2
Pop7
Pop7
Popl
Pop7
Pop7
Pop6
Pop6
Pop6
Pop2
Pop2
Pop7
Pop6
Pop6
Pop6
Pop6
Pop6
Pop6
Pop6
Pop6
Pop6
Pop3

izomszovet
izomszovet
izomszdvet
toll (evezo)
toll (evezd)
toll (evezd)
toll (evezd)
toll (evezd)
izomszovet
izomszovet
izomszovet
toll (korm.)
toll (korm.)
tojashéj

izomszdvet
izomszovet
izomszovet
izomszovet
izomszovet
izomszovet
izomszovet
izomszovet
izomszovet

izomszOvet



HU-56
HU-57
HU-58
HU-59
HU-60
HU-61
HU-62
HU-63
HU-64
HU-65
HU-66
HU-67
IT-01
NL-01
NL-03
NL-05
NL-06
NL-07
NOR-01
PK-01
PK-02
PK-03
PK-04
PK-05

MF381981.1
MF381990.1
MF381978.1
MF381984.1
MF382002.1
MF381978.1
MF382001.1
MF381978.1
MF381977.1
MF382007.1
MF381957.1
MF381967.1
MF381962.1
MF381977.1
MF381977.1
MF381977.1
MF381977.1
KF946864.1
GU571632.1
KC182070.1
KC182064.1
KC182069.1
KC182068.1
KC182067.1

sajat vizsgalat

sajat vizsgalat

sajat vizsgalat

sajat vizsgalat

sajat vizsgalat

sajat vizsgalat

sajat vizsgalat

sajat vizsgalat

sajat vizsgalat

sajat vizsgalat

sajat vizsgalat

sajat vizsgalat

sajat vizsgalat

sajat vizsgalat

sajat vizsgalat

sajat vizsgalat

sajat vizsgalat
ALIABADIAN et al., 2013
JOHNSEN et al., 2010
AWAN et al., 2013
AWAN et al., 2013
AWAN et al., 2013
AWAN et al., 2013
AWAN et al., 2013

Magyarorszag
Magyarorszag
Magyarorszag
Magyarorszag
Magyarorszag
Magyarorszag
Magyarorszag
Magyarorszag
Magyarorszag
Magyarorszag
Magyarorszag
Magyarorszag
Olaszorszag
Hollandia
Hollandia
Hollandia
Hollandia
Hollandia
Norvégia
Pakisztan
Pakisztan
Pakisztan
Pakisztan

Pakisztan

Mosonszolnok
Sétorhely
Satorhely
Satorhely
Sétorhely
Satorhely
Satorhely
Satorhely
Satorhely
Sétorhely
Sétorhely
Mosonszolnok
Catania
Nijmegen
Nijmegen
Nijmegen
Nijmegen
Hoogkerk
Oslo
Lahor
Lahor
Lahor
Lahor
Lahor
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Ht5
Ht32
Ht2
Ht22
Ht44
Ht2
Ht40
Ht2
Htl
Ht57
Ht7
Ht17
Ht12
Htl
Htl
Htl
Htl
Htl
Ht53
HtS
Ht33
Htl
Htl
Htl

> > > >» > > >» > > >» > ® > ®>> > > > > P > > >

Pop7
Pop6
Pop6
Pop6
Pop6
Pop6
Pop6
Pop6
Pop6
Pop6
Pop6
Pop7
Pop9
Popll
Pop11
Pop11
Popll
n.a.
n.a.
n.a.
n.a.
n.a.
n.a.

n.a.

tojasheéj
izomszovet
izomszdvet
izomszdvet
izomszovet
izomszovet
izomszovet
izomszovet
izomszovet
izomszovet
izomszovet
toll (evezb)
toll (evezd)
toll (korm.)
toll (korm.)
toll (evezo)
toll (evezd)
izomszovet
Vér

Vér

Vér

Vér

Vér

Vér



PK-06
PK-07
PK-08
PK-09
PK-10
PL-01
PL-03
RO-01
RO-02
RO-04
RO-05
RO-07
RO09
RO10
RO11
SA-01
SA-02
SP-01
SP-03
SP-05
SP-07
SP-08
SP-09
SP-10

KC182066.1

KC182062.1
KC182065.1
KC182071.1
KC182063.1
MF381977.1
MF381958.1
MF381960.1
MF381960.1
MF381978.1
MF381978.1
MF381977.1
MF381977.1
MF381959.1
MF381990.1
HQ168040.1
HQ168041.1
MF381964.1
MF381977.1
MF381977.1
MF381988.1
MF381987.1
MF381999.1
MF381977.1

AWAN etal., 2013

AWAN et al., 2013
AWAN et al., 2013
AWAN et al., 2013
AWAN et al., 2013
sajat vizsgalat

sajat vizsgalat

sajat vizsgalat

sajat vizsgalat

sajat vizsgalat

sajat vizsgalat

sajat vizsgalat

sajat vizsgalat

sajat vizsgalat

sajat vizsgalat
KHAN és ARIF 2013
KHAN és ARIF 2013
sajat vizsgalat

sajat vizsgalat

sajat vizsgalat

sajat vizsgalat

sajat vizsgalat

sajat vizsgalat

sajat vizsgalat

Pakisztan

Pakisztan
Pakisztan
Pakisztan
Pakisztan
Lengyelorszag
Lengyelorszag
Romania
Romania
Romania
Romania
Romania
Romania
Romania
Romaénia
Szaud-Arabia
Szaud-Arabia
Spanyolorszag
Spanyolorszag
Spanyolorszag
Spanyolorszag
Spanyolorszag
Spanyolorszéag

Spanyolorszéag

Lahor

Lahor
Lahor
Lahor
Lahor
Gdansk
Krakko
Temesvar
Tulcea
Boncida
Temesvar
Szaparyfalva
Kolozsvér
Kolozsvér
Kolozsvar
n.a.

n.a.
Zaragoza
Badajoz
Badajoz
Badajoz
Badajoz
Badajoz

Badajoz
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Htl

Ht39
Htl
Ht28
Ht36
Htl
Ht8
Ht10
Ht10
Ht2
Ht2
Htl
Htl
Ht9
Ht32
Ht22
Ht20
Ht14
Htl
Htl
Ht30
Ht26
Ht27
Htl

> >» >» >»>» >» ©®>» >» >» ®>» >» > > 0> > > > > P>

n.a.

n.a.
n.a.
n.a.
n.a.
Pop10
Pop10
Pop5
Pop9
Pop5
Pop5
Pop5
Pop5
Pop5
Pop5
n.a.
n.a.
Pop13
Pop13
Pop13
Pop13
Popl3
Pop13
Pop13

Vér
Veér
Vér
Vér
Vér
toll (evezo)
toll (korm.)
toll (evezo)
toll (evezo)
toll (evezd)
toll (korm.)
toll (korm.)
Ver
Ver
Vér
n.a.
n.a.
toll (evezo)
toll (evezd)
toll (evezd)
toll (evezd)
toll (evezd)
toll (evezd)

toll (evezd)



SP-12
SP-13
SP-15
SWE-01
USA-01
USA-02
TR-01
TR-02
TR-03
TR-05

MF381967.1
MF381977.1
MF381965.1
GU572102.1
DQ433219.1
DQ433220.1
MF382000.1
MF381996.1
MF381968.1
MF381977.1

sajat vizsgalat

sajat vizsgalat

sajat vizsgalat
JOHNSEN et al., 2010
KERR et al., 2007
KERR et al., 2007
sajat vizsgalat

sajat vizsgalat

sajat vizsgalat

sajat vizsgalat

Spanyolorszéag
Spanyolorszag
Spanyolorszag
Svédorszag
USA

USA
Torokorszag
Torokorszag
Torokorszag

Torokorszag

Badajoz
Badajoz
Badajoz
Trollhaettan
Homestead
Homestead
Canakkale
Canakkale
Antalya
Ahmetbeyli

Ht17
Htl

Ht15
Htl

Ht37
Ht38
Ht29
Ht53
Ht18
Htl

> > >» >» 2> >» > 0 > >

Pop13
Pop13
Pop13
n.a.
n.a.
n.a.
Pop9
Pop9
Pop9
Pop9

toll (korm.)
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2. melléklet: A referencia szekvencia (KX 372273) alapjan meghatérozott varidbilis poziciok az altalunk meghatéarozott haplotipusokban
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Kdszbnetnyilvanitas

Ezaton szeretnék koszonetet mondani minden koézremiikodének, aki barmilyen
maodon is hozzajarult dolgozatom elkészitéséhez.

Koszonettel tartozom témavezetdmnek, Dr. Kusza Szilvianak az évek soran
nyUjtott szakmai, lelki tamogataseért, végtelen tiirelméért és kitarto bizalméért, valamint a
szamomra biztositott kutatashoz sziikséges feltételekért.

Szakmai eldmenetelemet nagyban segitette Dr. Javor Andras, Dr. Kovacs
Andras és Dr. Komldsi Istvan tamogatasa. Koszonettel tartozom tovabba az
Allatgenetikai Laboratérium és az Allattenyésztéstani Tanszék munkatarsainak, akik
hasznos tanacsaikkal és dnzetlen segitségiikkel timogattdk munkamat.

Koszonet illeti Dr. Juhasz Lajost, aki a témavalasztas és a kutatdbmunka soran
segitett szakmai tanacsaival. Halaval tartozom tovabba Dr. Posta Janosnak a statisztikai
elemzések soran nydjtott tanacsaiért valamint Dr. Robert H. S. Kraus Assistant
Professor-nak a molekularis genetikai elemzé programok kezelésének elsajatitasaban
valo kozremiikodéséért. Koszonetemet fejezem ki Dr. Kovacs Szilvianak és
munkatérsainak a tollbol torténé DNS izolalas modszerének gyakorlati elsajatitdsa soran
nyujtott segitségért.

Héalaval tartozom azoknak az embereknek akik felhivasomnak eleget téve dnzetlen
segitségiikkel segitették a vizsgalat mintagylijtését, ezaltal lehetdvé téve olyan teriiletek
mintazasat is ahova nem lett volna lehetéségem eljutni. Koszonom Szakacs Adamnak a
morfometriai vizsgalat méretfelvételei soran nyujtott segitséget.

Véghné Toth Biankéanak a kutatdssal kapcsolatos hasznos konzultaciok és a
dolgozat dsszeallitasaban nyujtott potolhatatlan segitségért tartozom kdszonettel.

Barati koszonet illeti Barna Csillat a tudomanyos kérdésekben adott tanacsaiért,
valamint amiért példamutatasaval és lelkesedésével motivalt, tamogatott és tamaszom
volt a legnehezebb iddszakokban is.

Végezetiil szeretnem kdszonetemet kifejezni Csaladomnak és Barataimnak, akik
az évek soran tirelmikkel és tamogatasukkal mindvegig mellettem alltak. Dolgozatom

nem késziilhetett volna el biztatasuk nélkiil.
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