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1. A doktori értekezés elozményei és célkitiizései

A balkani gerle (Streptopelia decaocto) viszonylag révid idé alatt (30-40 év)
egzotikus vendégbdl az egyik leggyakoribb madarfajja valt Magyarorszagon. Ugyanigy
vette birtokba Eurdpa jelent0s teriileteit is, sot tovabb terjeszkedik az afrikai, az azsiai 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 hdditanak meg napjainkban is Uj
tertileteket, melynek mértéke aggodalomra ad okot (HULME et al., 2009; BUTCHART
et al., 2010; GALLARDO et al.,, 2017). Az invaziv fajok ugyanis jelent6s hatast
gyakorolnak a biolégiai sokféleségre, amely csokkenésének és a fajok kihalasanak egyik
16, egyre jelentdsebbé valo okat képviselik (IUCN, 1999; BELLARD et al., 2016). Az (j
kornyezetben valé hirtelen megjelenésiikkel felborithatjdk az adott terllet
életkdzosségenek egyensulyat. Eredményes kompetitorok a forrasokért folytatott
versengésben gyakran Uj betegségek és 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
¢16helyeit (GLUTZ és BAUER, 1980; CRAMP, 1985; FUJISAKI et al., 2010). Emiatt,
és mert eurdpai terjeszkedése jol dokumentalt, valamint szdmos 6koldgiai tanulmany is
szlletett megtelepedésének hatésairdl, kittiné modellallata a gyors titemben terjeszkedd
fajoknak (HUDSON, 1972; COOMBS et al, 1981; HENGEVELD, 1988;
ROBERTSON, 1990; KASPAREK, 1996; ROMAGOSA és LABISKY, 2000; ERAUD
et al., 2007). A korabbi eredmények 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
dsszpontositd genetikai vizsgalatok nem torténtek meg eddig. Nem ismert, hogy az
eurdpai populaciék milyen mertékben egyeznek genetikailag a faj géncentrumaban ma
¢16 populaciokkal, tovabba azt sem tudjuk, hogy Eurdpan belil léteznek-e olyan
populéaciok, melyek genetikailag izolalodtak az expanzid utan, és ha igen, akkor ezek a
populaciok mutatnak-e szignifikans genetikai kilonbséget, vagy pedig egy egységes
szuperpopulacionak kell tekintentink ezeket az alloméanyokat.

A vizsgalathoz egy Un. neminvaziv modszert, a vedlett tollak felhasznalasat
valasztottuk elsédleges mintagylijtési modszeriinknek. Alkalmazasa soran azonban egyes

esetekben bizonytalanul volt azonosithat6 a toll. Kideriilt, hogy még a gyakorlott szemi



szakemberek szamara is gondot okozhat bizonyos esetekben a balkani gerle toll és a
méretében, szinében hozz& nagyon hasonld, elvadult hadzigalamb vedlett tollainak
elkulonitése. Kulonosen, amikor egy-egy egyedtdl csak néhany toll allt rendelkezésre.
Mivel a mintagytjtési helyeken (els6sorban urbanus koérnyezet) a hazigalambok is nagy
szamban latogatjak ugyanazokat az éléhelyeket (parkok, kertvaros), amiket a balkdni
gerlék, nagy volt a hdzigalamb tollak bekerulésének esélye a mintak kozé. A tévesen
azonositott tollak vizsgalatban valé felhasznalasa pedig a rendelkezésre allé forrasok
felesleges pazarlasat, esetlegesen téves eredmények megsziiletését jelentette volna, ezért
sziikséges volt a kockéazatok lehetd legalacsonyabb szintre szoritdsa. Miutan az
irodalomban nem taléltunk alkalmas mddszert, gy dontéttiink, hogy a gyakorlatban is
egyszeriien €s gyorsan hasznalhatd, olcso, a fajok azonositasat a vedlett tollak alapjan is
lehet6vé tevd egzakt modszert fejlesztiink, amit genetikai vizsgalatunk esetében is
hasznosithatunk. Kezdetben tobb metodikai megkdzelitést is alkalmaztunk, vegil a
morfometriai adatfelvétel bizonyult a legjobb eredményt ad6 és a fenti kritériumoknak is
megfelelni tudd megoldasnak. Jelen dolgozat masodik része ezzel a modszerfejlesztéssel

foglalkozik.

Munkank soran az alabbi célkitiizéseket kovettik:

» Az europai, illetve a vilag mas teriileteir6l szarmaz6 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 kiilonboz6 teriileteken ¢él6 populacioi kozotti genetikai  diverzitas

mértékének megallapitasa.

> A balkani gerle és a hazigalamb (Columba livia domestica) dezoxiribonukleinsav
(DNS) izolalasra leginkabb felhasznalhato tollainak morfometriai jellemzése,

adatbazis épitése.

» Moadszerfejlesztés a balkani gerle és a hazigalamb genetikai vizsgalatokban

alkalmazhat6 vedlett tollainak azonositasara, faji szintii elkiilonitésére.



2. Anyag és modszer
2.1. Genetikai vizsgalat

Osszesen 14 orszagbdl gytijtéttiink mintat (n=134) 2013 és 2015 kozott. Bosznia-
Hercegovindb6l 1, Ciprusr6l 1, Csehorszagh6l 6, Fehéroroszorszagbdl 1,
Franciaorszagbodl 11, + 10 minta Guadeloupe tengeren tuli megyébdl, Hollandiabol 4,
Kubabol 1, Lengyelorszagh6l 2, Magyarorszagrol 62, Nagy-Britannidbol 12,
Olaszorszagbdl 1, Romaniabol 8, Spanyolorszagbol 10, valamint Torokorszagbdl 4 minta
érkezett. Elsésorban a hullatott tollakat részesitettiik elényben (HORVATH et al., 2005;
VILl etal., 2007; VILI et al., 2009), de felhasznaltunk izomszovetet, vért és tojashéjat is.
A tollak esetében a mintavétel fészkel6- és éjszakazohelyek kdrnyékén tortént, ahol a
madarak legnagyobb eséllyel hullajtottak el azokat. A modszerb6l fakaddéan azonban nem
volt lehetséges a tollat hatrahagy6 egyedek azonositasa. Annak elkeriilése érdekében,
hogy egy egyedtdl tobb toll is fliggetlen mintaként keriiljon a vizsgalatba, egy mintavételi
pontrél egyetlen tollbdl izolaltunk genomialis DNS-t (JDNS). A vedlett tollak a foldre
keriilésiiket kdvetéen viszonylag rovid id6 alatt (néhany honap) erésen degradaldodnak,
igy a vizsgalatban felhasznalt, gyengén vagy egyaltalan nem degradalddott tollakat
legnagyobb valdszinliséggel a begyiijtést megel6z6 néhany héten beliil vedlették le a
gerlék (VILI et al., 2009). A tollak a beérkezes és az izolalas kozott (1-4 hét) eltelt idoben
sOtét, szaraz helyen voltak tarolva, szobahdmérsékleten. A hullatott tollak szallitasa
postai Uton tortént (VILI et al., 2009). A mintagyijtés soran az evezoitollakat (elsédleges
és masodlagos) és a kormanytollakat részesitettiik elényben, mivel a balkani gerle egyéb
tollai méretiiknél fogva sem tartalmazhatnak elegendd vért az 4ltalunk hasznalt izolalo
maodszerhez. Az izomsz6vet mintak Magyarorszag terilletén vadaszat soran elejtett, vagy
utak mentén eliitott egyedekbdl szarmaznak. Az izomszoveteket 96%-os etanollal toltott
1,5 ml-es eppendorf csdvekben taroltuk -20 °C-on (SEUTIN et al., 1991). A tojashéjak
taroldsa az el6zéekben leirtak szerint elokészitett eppendorf csdvekben tortént. A
vérmintak a genomialis DNS izolalasaig -20 °C-on voltak tarolva. Az elemzések sorén az
NCBI adatbankbol tovabbi 18 szekvencia allt rendelkezéstinkre, melyeket az elemzések
soran bevontunk vizsgalatunkba, ezaltal olyan teriiletekrél szarmaz6 mintakhoz jutva,
amelyek szdmunkra nem voltak mintazhatoak.

A tollak el6készitése soran a VILI et al. (2009) altal kidolgozott mddszert
alkalmaztuk. Ennek els6 1épésének megfeleléen a tollak osztalyozasa es azonositasa

tortént meg. Az osztidlyozds soran kiszlrtik a talsdgosan degradalodott vagy



szennyezddott tollakat, melyek alkalmatlanok voltak a tovabbi munkara. Az azonositas a
balkani gerle tollak kozé esetlegesen bekeriilt, mas fajtol szarmazo tollak kiszlirését
jelentette. Ez a fajra jellemzd méret és szin adatok alapjan tortént. Ezt kovetden a
genomidlis DNS (gDNS) izolalasdhoz a tollak fels6 koldokénél (superior umbilicus) 1év6
részt tavolitottuk el szikepengével. A legtobb esetben itt egy szabad szemmel is lathatd
vérrog talalhatd, mely a tollfejlédés soran visszahuzodd kotészovet maradvanya, mivel
az azt taplalo artéria itt 1€p at a tollcsévén. Az ezen a helyen kialakul6d zarvanyban 1€vo
magvas vOrosvérsejtek altalaban (nagyobb tollak esetében) megfeleld mennyiségii és
mindségii DNS-t tartalmaznak a vizsgalatokhoz (HORVATH et al., 2005). A kinyerhet
DNS mennyiségének maximalizaldsa érdekében felhasznaltuk a csévében talalhatd
szOveteket és indokolt esetben (vér jelenléte) a cséve hegyét is. A gDNS-kivonashoz a
GeneJET Genomic DNA Purification Kit-et (Thermo Scientific, USA) hasznéltuk. Ez a
Kit alkalmas kilonféle allati szovetekbdl, baktériumsejtekbdl és vérbol valo DNS
izolalasra is, ezért izomszovetbdl, vérbdl és tojashéjbol is ennek segitségével izolaltunk
DNS-t, azonos protokoll szerint. Mivel kifejezetten tollhoz vald protokollt nem
mellékeltek, az eml6és szovet és rdgcsalo farok gDNS tisztitasara vonatkozé protokollt
alkalmaztuk.

A mitokondridlis DNS COIl génjének 749 bp hosszUsagu szakaszait PCR
(Polymerase Chain Reaction) segitségével amplifikaltuk, a kovetkezd primerpéarok
felhasznalasaval (Awans et al., 2013): forward: 5'-
TTCTCCAACCACAAAGACATTGGCAC-3 reverse: 5'-
ACGTGGGAGATAATTCCAAATCCTG-3. A 10 pl-es reakcidelegy 1 ul dNTP-t
(2mM) (Thermo Scientific, USA), 2 ul puffert (Su/pul) (Promega, USA), 2 ul MgClz-ot
(2mM) (Promega, USA), 0,4 pl primert (10 pmol/ul) (Sigma, USA), 0,2 ul GoTaq
polimerazt (1,25 U) (Promega, USA), 2,4 ul dH20-t és 2 pl DNS templéatot tartalmazott.
A PCR reakciokoriilmények a kovetkezok voltak: 94°C 5 perc, majd 35 cikluson
keresztil: 94°C 1 perc, 60°C 1 perc, 72°C 1 perc; majd 72°C 5 perc. 3 pl PCR terméket
2%-0s agar0z gélen 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 termekeket
elokészitettiik szekvenaltatisra. A PCR termékeket postazasig -20 °C-on taroltuk. A
szekvenalast a Macrogen Europe hollandiai laboratériuma végezte.

A szekvencia leolvasas eredményét minden esetben a MEGA6 (TAMURA et al., 2013)

program segitségével ellendriztiik, és az esetlegesen el6fordulé hibakat manualisan



javitottuk. A szekvenciak illesztése
CLUSTALW (LARKIN et al., 2007)
programmal tortént. A szekvenciak
egyenld hosszusagira vagasahoz
(658 bp) szinttn a MEGAG6
programot hasznaltuk. A vizsgalt

egyedeink kozott genetikai

kiilonbozoséget feltételeztiink azok

~. -

foldrajzi elhelyezkedésén alapulva,
ezért kozel azonos Iétszamot
tartalmazd csoportokat (n=15), un.
priori populécidkat hoztunk létre (1.

abra). Minden csoportra, illetve

_mmonman késGbb  négy nagyobb  foldrajzi

mucons Pop - pgységekre is diverzitas indexek

POPULACIO CSOPORT

1. abra: A populaciok kozotti divergencia ~(naplotipusok szama (Ht), haplotipus
vizsgalatahoz kijeldlt priori populaciok diverzitas (Ha), nukleotid diverzitas

(w), In/Del pozicidok) meghatarozasa az Arlequin 3.11 szoftver (EXCOFFIER et al., 2005)
segitségével tortént. A variabilis poziciok meghatarozasa soran az NCBI génbankbol
letd Ittt teljes mitokondridlis Streptopelia decaocto genomot hasznéltuk (KX372273). Az
azonositott haplotipusaink tovabbi elemzése soran felhasznaltuk az NCBI génbankbol
let61tott minden elérhetd balkéani gerle szekvenciat is, annak érdekében, hogy meg tudjuk
hatarozni a haplotipusok kozotti kapcsolatot azsiai teruiletek bevonasaval is. Az abra
Median-Joining Network analizissel, Hasegawa-Kishino-Yano (HKY) modellel készilt
a Network 4.6 (BANDELT et al., 1999) szoftver alkalmazésaval.

Az éaltalunk feltételezett (priori) populaciok kozétti molekularis variancia térbeli
elrendez6désének mérésére AMOVA (Analysis 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
kiilonbozdségének vizsgalata soran a géngyakorisdgok Osszehasonlitdsa mellett a
mutacios kiillonbozdéségeket is figyelembe veszi. A vizsgalatban felhaszndlt, priori
populéaciok kijelolése soran figyelembe vettiik 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
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(TAMURA et al.,, 2013) szoftver segitségével keészult a (HKY) modellen alapul6
Maximum Likelihood mddszerrel (HASEGAWA et al., 1985), mely soran 1000 bootstrap
ismétlést alkalmaztunk (FELSENSTEIN, 1985).

A populacio szerkezet, az azok kozotti legvaldsziniibb 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 kiillonboz6é csoportokba eléfeltételezés nélkil. Ebben a
vizsgélatban is a korabban kijelolt 15 populaciot alkalmaztuk. Markov Chain Monte
Carlo (MCMC) algoritmust alkalmaztunk, amely olyan Markov lancot (valosziniiségi
valtozok sorozata, melyek minden tagjanak valosziniisége csak az elbtte 1évotol fligg)
general, amely konvergal 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 lépést és kiilonboz6 K értékenként
(K=csoportok szama) 10 iteraciot allitottunk be. A STRUCTURE eredményeit a
STRUCTURE Harvester (EARL és vonHOLDT, 2012) program segitségével dolgoztuk
fel, melyben az Evanno modszert (EVANNO et al., 2005) alkalmaztuk a legvaldszintibb
csoportositas meghatarozasara. Ez a STRUCTURE altal generlt valosziniiségi értékeken
alapulé Delta K érték szamitasat jelenti. Az eredmények megjelenitéséhez DISTRUCT
szoftvert (ROSENBERG, 2004) és annak alapbeallitasait alkalmaztuk.

A fokoordinata analizishez (PCoA) és a terlleti autokorrelacios elemzéshez
(Spatial Autocorrelation Analysis) a GenAlEx 6.501 (PEAKALL és SMOUSE, 2006;
2012) szoftvert hasznéltuk. Az adatok haploid jellegéb6l fakadoan a vizsgalt Gsszes
mintan belul nem volt lehetséges nagy biztonsaggal populaciok kijeldlése, ezért a tertleti
autokorrelacio vizsgalat sordn a WILLIAMS et al. (2007) &ltal alkalmazott eljarast
hasznaltuk, amivel a haploid adatok is felhasznalhatéak voltak a vizsgalatban. Ennek
Iényege, hogy mivel nem lehetséges nagy biztonséaggal populécidk kijeldlése, ezért a
tertleti autokorrelacio vizsgalata soran egyetlen populédcidnak tekintettik az 0sszes
mintat. Ezaltal lehetévé valt, hogy minden egyedet 6nalld egységként kezeljen a program
és megvaldsulhasson a genetikai és a foldrajzi adatok kdzotti kapesolat vizsgalata.

A genetikai diszkontinuitas vizsgélatat a BARRIER szoftver (MANNI et al., 2004)
segitségével végeztik. A vizsgalatba bevontuk az NCBI gébankbol letdltott
szekvencidkat is. Az elemzéshez a mintdk foldrajzi koordinatait és a PCoA analizis sorén

felhasznalt genetikai tavolsdg matrixot hasznaltuk fel. A megfelelé szamu barrier



kiszamitasahoz egy bootstrap fazis szikséges, 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 populécid, akkor az eldjeltdl fiiggden az eltérdé kovetkeztetéseket vonhatunk
le. Ha D értéke negativ, akkor a populacié névekszik, pl. multbeli palacknyak- vagy
alapité hatast kovetéen, mivel tobb polimorfizmus hely lesz alacsonyabb frekvenciaval
jelen, mint az elvart szint. Ha D pozitiv ertéket vesz fel, akkor az természetes szelekciora
(esetleg csokkend populacio 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 populacio
novekedés kimutatasara, de nagy mintaelemszam szlkséges a megbizhato
alkalmazasahoz. Kis mintaszam esetében inkdbb a Tajima-D értékét 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 talalhatd haplotipusok paronkénti kiilonbségeibol
szdmol eloszlasi értéket, ezen fellil a vératlan demogréfiai, vagy térbeli expanzio
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 allando létszamu
random pérosodd populaciobdl szarmazik. A modell valoszintiségének megadaséra a p
(SSD) értéket hasznaljuk. A Raggedness érték a mismatch gorbe cslicsossagara utald
index (HARPENDING et al., 1993). A Tajima-D, a Fu féle Fs, a Raggedness és a



mismatch eloszlas vizsgalata soran 100.000-szeres ismétlést alkalmaztunk. Az
analiziseket az Arlequin 3.11 szoftver (EXCOFFIER et al., 2005) segitségével futtatuk.

2.2. Morfometriai vizsgalat

A morfometriai vizsgalathoz felhasznalt balkani gerle (Steptopelia decaocto)

egyedek (n=25) El6szallas és Hajdunanas telepiilések hataraban kertiiltek teritékre 2014

augusztusa és oktobere kozott. A madarakat preparalasig -20 °C-on taroltuk. Felolvasztas

utan eltavolitottuk az elsé- és masodrendii
evezOtollakat a testekr6l. A tollakat
egyedi jeloléssel és kilén csomagolva
taroltuk a tovabbiakban. A hazigalamb
(Columba livia domestica) példanyok
(n=11) szintén Elészallas és Hajdunanas
telepllések  vonzaskorzetében  lettek
elejtve, és a balkani gerléknél leirt
modszer szerint kezeltik ezeket is. A
tollak egyedi jelol6kodjait és a
vizsgalattal Osszefliggésben eléfordulo
roviditések jelentéseit a 2. abra és az 1.
tablazat mutatja be. A vizsgalat soran a

madarak  elsédleges evezd  tollait

2. abra: Méretfelvételi pontok a tollakon

hasznaltuk fel, mivel a kisebb méretii tollakbol tapasztalataink szerint sokkal rosszabb

hatasfokkal végezheté el a DNS izolalas, igy a mintagylijtés soran ezeknek a nagyobb

méretli tollaknak van gyakorlati jelentésége. Méretiikb6l adodoan felhasznalhatoak még

erre a célra a kormanytollak is, azonban a két vizsgalt faj ezen tollai kdnnyebben

elkiilonithetoek sziniik alapjan, mint az evezdtollak.



1. tablazat: A morfometriai vizsgalat soran hasznalt roviditések

ROVIDITES JELENTES
P elsédleges evezd (primary)
PL1-PL10 elsddleges evezo (primary), bal oldal (left)
PR1-PR10 elsddleges evezd (primary), jobb oldal (right)
LR tollgerinc hossza (length of rachis)
LCV teljes zaszlé hossza (length of complete vane)
WCV teljes zaszl6 szélessége (width of complete vane)
LIV belsd zaszlo hossza (length of inner vane)
DIV belsd zasz16 szélessége (mélysége) (depth of inner vane)
LOV kiils6 zaszl6 hossza (length of outer vane)
DOV kiils6 zaszlo6 szélessége (mélysége) (depth of outer vane)
LC cséve hossza (length of calamus)
DC cséve atmérodje (diameter of calamus)

A tollak morfometriai adatait tolomérd (Digital MeBschieber 150 mm) és
milliméterpapir segitségével vettik fel. Tollanként 9 méretfelvételi pontot hataroztunk
meg (2. &bra, 1. tablazat), melyek értékeivel jellemezhet6 az adott toll.

A morfometriai méretek felvételekor kiemelt figyelmet forditottunk a mérések
standardizalasara. A tollakat minden esetben vizszintes pozicidban, egyenes feluleten,
milliméterpapiron ugyanabba a pozicioba 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 mintagyiijtés soran is egyforma eséllyel fordulhatnak eld.
Azonban minden toll pozicié és minden valtozé esetében egyedileg megvizsgaltuk, hogy
a két oldal tollai mutatnak-e statisztikailag szignifikans kiilonbozoséget. Az esetek dont6
tobbségében nem mutatkozott szignifikans kiilonbség a két oldal tollai kozott, ezert
ezekben az esetekben Osszevonhatonak tekintettiik a kiilonb6z6 oldalak tollaira
vonatkoz6 adatsorokat és a tovabbiakban egységes adatkészletként elemeztiik dket.

Az 0sszevonhat6sag vizsgalatahoz parositott t-probat végeztiink, mellyel az azonos
poziciobol, de eltérd oldalrdl szarmazo tollak valtozonkénti adatsorainak varianciait
hasonlitottuk Ossze. A valtozokon belul a két faj értékeinek statisztikai szempontl

elkilonulésének vizsgalatdhoz el6szor Levene teszttel ellendriztik a csoportok



varianciainak homogenitasat, majd azonos variancidk esetében kétmintas t-probét, eltéro
varianciak esetében Welch probat alkalmaztunk. Az utébbi probdk megmutatjak, hogy
két csoport atlagai szignifikansan killonbdznek-e egymastol. A valtozok fajokra jellemz6
értékeit leird statisztikai elemzéssel kaptuk meg. Esetiinkben a gyakorlati
alkalmazhatosag szempontjabol ezek koziul a konfidencia-intervallum (valdsziniiségi
intervallum) bir kiemelt jelent6séggel, mivel az intervallumbecslés soran a minta alapjan
egy olyan intervallumot hataroztunk meg, amely az elére megadott valoszintiséggel
tartalmazta a becsiilni kivant jellemz6t. Ez4ltal olyan intervallumokat kaptunk, melyek
adott szignifikancia szint mellett jellemzik az adott fajt. A gyakorlati alkalmazas
szempontjabol azonban fontos volt a fajok elkiilonitéséhez hasznalt valtozok szamanak
csokkentése. Ezt a legnagyobb magyarazderdvel biro valtozok kiemelésével érhetjiik el,
amihez két statisztikai probat hasznaltunk fel. Els6 1épésben a valtozok fajokhoz mért
magyarazoerejét vizsgaltuk diszkriminancia-analizis segitségevel. A diszkriminancia-
analizis megfigyelési csoportok szétvalasztasara alkalmas maodszer, tobb kvantitativ
valtozd egyideji figyelembevételével (FIDY és MAKARA, 2005). A valtozék
legnagyobb magyarazoer6t biztosito kombinaciojanak kivalasztasa pedig az optimélis
regressziés modell segitségével tortént. Jelen vizsgalatban az optimalis modell a
binomialis logisztikus regresszié volt, mely esetében mennyiségi valtozék segitségével
magyarazunk min6ségi valtozokat. A logisztikus egy olyan regresszios modell, amelyben
a fliggo valtozo kétértéka kategorialis (dichotom) valtozo és a fiiggetlen valtozok
barmilyen tipusuak lehetnek: intervallum, ordinalis, nominalis (LAZAR, 2011).
Vizsgélatunkban a fliggd valtozo két értékét a két faj jelentette, mig a fliggetlen valtozokat
a tollakon felvett méretek valtozoi jelentették, melyek intervallum tipusdak. A modell
segitségével az aranyskalan mért valtozok azon kombinaciojat tudjuk kivalasztani, amely
a maximalis magyarazoer6t biztositja a mindségi valtozok esetében. A logisztikus
regresszio a Maximum Likelihood becslést alkalmazza a fliggd valtozé logit valtozova
transzforméalasa utan. Ebben a vonatkozasban a logisztikus regresszio megbecsuli egy
bizonyos esemény bekOvetkezésének valoszinliségét. Az elemzést Forward Stepwise
maodszerrel végeztik. Az eljards a megadott valtozok kdzil prébéal mindig egy Gjabbat
bevonni a modellbe (esetleg egy mar bevontat el is hagyhat) az F-proba segitségevel. Ha
az F érteke nagyobb, mint a beallitott érték, akkor megtorténik a valtozé bevonésa, s
kezdédik elolrdl az eljaras (FIDY és MAKARA, 2005). A statisztikai vizsgalatokhoz
minden esetben az SPSS 21.0 szoftvert hasznaltuk (IBM, 2012).
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3. Eredmények

3.1. mtDNS vizsgalat

Az 0sszes 134 mintat vizsgalva 171 polimorfizmust és 52 haplotipust talaltunk. Az
0sszes minta esetében a haplotipus diverzitas 0,843 (+0,037), a nukleotid diverzitas értéke
pedig 0,026 (£0,013) volt. Az In/Del poziciok szama 2 volt. A genetikai diverzitas és a
genetikai szerkezet vizsgalatdhoz 15 priori populéciét jel6ltiink ki az anyag és mddszer
fejezetben részletezett szempontok alapjan. A legmagasabb haplotipus diverzitast a
nyugat-magyarorszagi populéciéban (Pop7) mértik (1,000), de a tdbbi populacio
esetében is magas értékeket kaptunk. A legalacsonyabb haplotipus diverzitas a holland
populacidoban (Pop11) volt mérhetd. Ebben csak a Ht1 haplotipus jelent meg. Az irodalmi
adatok alapjan Hollandiabol szarmaz6 karibi populacidban a Htl frekvenciaja (70%)
szintén magas volt. A nukleotid diverzitas értéke mind a 15 priori populaciéban alacsony
értéket mutatott. A késoébbi eredmények indokolta tették a populaciok régiokba vald
besorolasét is. Ezen régiok szekvenciainak diverzitdsmutatéihoz tartozd értékekeit, agy
mint, a polimorfizmusok szamat, a haplotipusok szamat (Ht), a haplotipusok diverzitas
értékét (Hq), a nukleotid diverzitas értékeket (w), valamint az In/Del poziciok szamat
szintén kiszdmoltuk. Nagyobb foldrajzi régidkat is meghataroztunk, igy Dél-Kelet-
Eurdépéban 7 haplotipus és 117 polimorfizmus jelent meg. A haplotipus diverzitas 0,964-
0s (£0,077), a nukleotid diverzitas 0,064-os (+0,036) értéket vett fel. Kbzép-Eurdpaban
33 haplotipus, 118 polimorfizmus jelenlétét, valamint 0,871-os (+0,035) haplotipus
diverzitds- és 0,023-o0s (£0,012) nukleotid diverzitas értékeket sikerult kimutatni. A
nyugat-eurépai populécidkban 0sszesen 20 haplotipust talaltunk 111 polimorfizmus
mellett. A haplotipus diverzitas 0,836+ (0,061), a nukleotid diverzitas értéke pedig 0,023
(£0,012) wvolt. A kozép-amerikai populacié esetében 4 haplotipus mellett 82
polimorfizmust, 0,491-o0s (+£0,175) haplotipus diverzitas és 0,024-os (+0,013) nukleotid
diverzitas érték volt kimutathato. Osszességében elmondatd, hogy mind a populaciok, a
foldrajzi régiok, mind az 6sszes szekvencia egyiittes vizsgalata esetén, a mintak szamahoz
viszonyitva magas a polimorfizmusok és haplotipusok szdma. A kozép-amerikai
populéacid esetében haplotipus diverzitas jelentésen alacsonyabbnak bizonyult a tobbi
foldrajzi régioéval 6sszevetve, azonban még igy is magas értéknek szamit. Az eltérés oka
valoszintileg azzal magyarazhato, hogy az itteni populéacio a legfiatalabb, minddssze az
1970-es évek Gta van jelen a faj a régiéban. A haplotipusok nagy szama nem egyedulalld
jelenség a galambalakuak kozott. Korabban CALDERON et al. (2016) irt le hasonld
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aranyokat, amikor 95 vadgerle citokrom-b szekvenciainak vizsgalata soran 6sszesen 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 populacioméretb6l (palacknyak- vagy alapitd hatas utan) induldé gyors
demografiai expanzionak. A palacknyak hatas jeleit CALDERON et al. (2016) is
felfedezte a vadgerle demografiai torténetének vizsgalata soran. O egy jelentSs és
sz€ls6séges fluktuaciorol szamol be az effektiv populacio méret (Ne) esetében, melynek
molekularis genetikai jelei azonban ma mar kevésbé észlelhetoek.

A Network Median-Joining analizissel készitett 3. dbra a vizsgalatban szerepld

egyedek haplotipusainak kapcsolatat mutatja.
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3. dbra: Network Median-Joining abra a haplotipusok kapcsolatairol. A kiilonb6z6
szinek a haplotipusba tartoz6 mintdk szarmazasi helyeit jelolik. A haplotipusokat jelzd
korok mérete az egyedek szd&maval aranyos. Az agak hosszai nem reprezentaljak minden

esetben az evoldciods tvolsagot, a raituk levé szamok a mutaciok szamat jelolik
Az abran szembetiing az 1-es haplotipusba (Ht1) tartoz6 egyedek nagy szama (44,03%).

BAJC et al. (2011) a siketfajd (Tetrao urogallus) vizsgalata soran megemliti, hogy a
Network fa csillagszer(i topografiaja, mely esetében egy kdzponti haplotipushoz (jelen
vizsgalatban a Htl jel) sugarirdnyban kapcsolodik a tobbi, jellemzé a demografiai
expanziora. A 3. abra "A" részén szintén megfigyelhetd ez a csillag szerii elrendezddés.
Jelen esetben a Htl haplotipus a legvaldsziniibb k6zos 6s. Az dbran azonban mar Kisebb,

tavolabbi csoportok is kirajzolodnak, kiilondsen az dbra "B" jelli részén, amit akar a
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kialakuloban 1évd genetikai izolacio jeleként is értelmezhetnénk (JOSHI, et al. 2013;
TOTH, 2014). Ennek igazolasat azonban mas vizsgalatok eredményeinek is tamogatniuk
kell. A késObbiekben részletesen foglalkozunk ezekkel is.

A Htl haplotipus jelen volt a felhasznalt szekvencidk szarmazasi helyeinek 75%-
aban. A haplotipus kdzponti elhelyezkedése és foldrajzi elterjedsége miatt valdsziniileg a
legdsibb haplotipust képviseli, ahogy a hasonlo jellemzok 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 mintadzatot kimutatni.

A populaciok  genetikai  szerkezetének
vizsgalatdra az AMOVA teszt szolgalt. A priori
populaciok foldrajzi alapl csoportositasa
esetén a variancia tulnyomo része (98,55%) a
populaciokon beliilr6l ered. Ha a Network
Median-Joining abra és a Mega6-ban készitett
A Maximum Likelihood fa —mely a haplotipusok
filogenetikai kapcsolatait szemlélteti (4. abra)—

altal tamogatott genetikai csoportok ("A" és

"B") esetében kerestilk a variancia forrasat
akkor az a csoportok kozott (91,25%) volt

- . jelent6s. A teljes mintaszam egyuttes vizsgalata

— soran szintén a populaciokon belili variancia
—E volt jelentds (98,7%). Ezek az eredmények azt

4{ 2B tamogatjak, hogy a fajban jelenlévd genetikai
“D [”": variancia elsésorban a populacidkon beliil, az

egyedek szintjén van jelen. Az AMOVA
4. abra: A COIl szekvencia értékei

alapjan rajzolt Maximum

Likelihood bootstrap konszenzus — mutathat6 ki a populaciok kozétt.
fa

analizis alapjan foéldrajzi alapl izolacié nem
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A genetikai  klaszterek et = mean(L0) / sclL)
szdmat  és  Osszetetelét  a
STRUCTURE (FALUSH et al.,
2003) programcsomaggal
vizsgaltuk. Az &sszes priori
populdciot dsszehasonlitva (K: 1-
15) a Delta K viszonylataban a K
értek a K=2-nél érte el az elsd . e
csucsot, majd a masodik csucsot

2 4 6 10 12 14

K=3-nal (5. abra). Az dbra alapjan 5. 4bra: Az Evanno moadszerrel szamitott delta

a K=2 csoportositas a K értékeinek abrazolasa a legvaldsziniibb
legvalészintibb, ezt az dbrin a csoportositas meghatarozasara

legmagasabb csucs jeloli. Az azonos genetikai klaszterba sorolt mintak és azok foldrajzi
szdrmazasa kozott nem volt megfigyelhetd Osszefliggés, tehat a genetikai és foldrajzi
adatok kozott ebben az esetben sem siker(lt korrelaciot kimutatni. A K=2 csoportositas
pedig azt az eredményt erdsiti, hogy a faj populacioi kozott nincsenek jelentds genetikai
kiilénbségek.

A genetikai és foldrajzi tavolsdgok kozotti esetleges korrelacio vizsgalatahoz
teriileti autokorrelacios elemzést és fokoordinata analizist (PCoA) végeztiink. A terlileti
autokorrelacio vizsgalatot bemutaté 6. abran az “U” és “L” vonalak jelolik a nullhipotézis
(nincs térbeli struktdra) 95%-o0s konfidencia értékeit. Az “r” a korrelacios egyiitthatot
abrazolja. Ahogy az a 6. abran is lathatd, 2000 km-es (r=0,124; P=0,001) tavolsagig
lehetett pozitiv korrelaciot kimutatni a genetikai differencialodas és a kiilonbozo foldrajzi
tertletek kozott. Ez arra utal, hogy az egyedek kozott eddig a tavolsagig mutathatd Ki
genetikai strukturaltsdg, ezen til, negativ korrelacid esetén pedig megsziinik a

Teriileti autokorrelaci6 elemzés génaramlas ( ALVARES-
CARVALHO et al., 2016). A

korrelacié mértéke az 1000 km-

1,000
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0,600
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0,200

0,400 meglehetésen magas (1=0,781;
.@QQ on° ,,)@Q >c°° (,)0(’0 beé) ,\Q°° Q’e@ g@Q Q0(30 @Qe S bQQQ %QQD @00 .
vt (e v P=0,001) értéket vett fel, majd

avolsag (km)
6. abra: Terlleti autokorrelaciét bemutatd meredek csokkenést mutatott.
korrelogram. Az &bra a genetikai korrelacid . . .
értékeit abrazolja a tavolsag fuggvényében Egy ilyen mozgékony faj
esetében, mely egyedeinek nem

U es tavolsag osztalyban

N AV R A
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jelent problémat nagyobb tavolsagok megtétele, szamitani lehetett a nagy terileti
kiterjedésii populaciok létére. A korrelacios egyiitthatdé meredekségébdl viszont
valoszinisiteni lehet, hogy a populacio hatarokat az 1000 km-es tavolsagérték alatt kell
keresni. Az erre vonatkozd adatok pontositasa kisebb kiterjedésti mintateriiletek
kijelolésével és azokon belll nagyobb elemszam alkalmazasaval valna lehet6vé. A
fokoordinata analizis (PCoA) eredményeként kirajzolodo kiilonboz6 klaszterekben az
egymastol nagy foldrajzi tavolsdgban gyljtott mintdk is megjelennek. Ebbdl az
kovetkezik, hogy a balkéani gerle esetében még nem alakultak ki az egyes foldrajzi
régiokra jellemz6 genetikai struktarak. Eredményeink alapjan nem sikeriilt terjedési
mintazatot kimutatni. Ezt egyrészt magyarazhatja a faj iddben rendkiviil kozeli
expanzidja, masrészt egyaltalan nem is biztos, hogy a Galambformak (Columbinae)
esetében talalunk ilyen genetikai nyomokat. CALDERON et al. (2016) a vadgerle harom
kiilonb6z6 migracids utvonalan vizsgalta a populaciokat, és nem talalt azokhoz kothetd,
egyedi genetikai struktirakat.

A genetikai diszkontinuitas vizsgalathoz a BARRIER szoftvert (MANNI et al.,
2004) alkalmaztuk. Ehhez a mintadk foldrajzi koordinatait és a PCoA analizis soran
felhasznalt genetikai tdvolsag matrixot hasznaltuk fel. A 7. &bra a feltételezett terjedési
utvonalakat, a feltételezett populacio hatarokat és a rejtett genetikai barriereket abrazolja
Eurdpaban. Az azsiai és amerikai
kontinensen az alacsony elemszam
miatt sem lehetett genetikali
izolaltsag nyomait kimutatni. Az

amerikai populécié esetében az is

magyarazatot jelenthet, hogy az

"""" Eurdpabdl valé betelepités oOta
7. dbra: A genetikai és foldrajzi izolicis O Par evized nem volt
osszefiiggései a vizsgalati teriileten elegendd ahhoz, hogy jelentds
genetikai kilonbségek

alakuljanak ki. Genetikai barriereket egyedul Magyarorszag teruletén sikerdlt
azonositanunk. Egy populaciot az Alfold keleti részén sikertlt lehatarolnunk, mig egy
masikat Dél, Délnyugat-Magyarorszagon. Erdekes kérdést jelent ezen populaciokkal
kapcsolatban, hogy milyen okok vezettek elhatarolodasukhoz a kornyezo6 populdcioktol,
hiszen lathatd foldrajzi korlatai nincsenek az egyedek mozgasanak. A kozottik 16vo

foldrajzi tavolsdg sem jelenthet a gerlek szamara lekizdhetetlen akadalyt, hiszen
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eredményeim alapjan akar 2000 km-es tavolsagig is kimutathato lehet a génaramlas a
populaciok kozoétt. Ennek tudataban az emlitett populécidk kdzotti génaramlas alacsony
szintjére masban kell keresniink a magyaradzatot. A diszperzios viselkedés csdkkent
aktivitisa kézenfekvé magyarazatot jelenthet. Tudvalevd, hogy Kelet- illetve Dél-,
Délkelet-Magyarorszagon a balkani gerlék szamara talan legkedvezébb él6helytipusok
(intenziv mezdégazdasaggal rendelkez6 vidéki kdrnyezet) nagy szamban talalhatoak meg.
A kornyezeti okokra visszavezethetd diszperzid tehat nem lehet jelentds. Ugyanakkor a
populaciokbol torténd kivandorlas a populécio siriségének ndvekedésével fokozodik. Jo
mindségli él6helyen a shriiség néni fog, ez pedig — figyelembe véve a himek
territorialitasat is — kedvez a populaciobol torténd kivandorlasnak. Az 1j teriiletekre vald
eljutast biztosito migracioban jelentés szerepe van a juvenil egyedek koborlasanak is.
Figyelembe kell azonban venni, hogy a hazai viszonyok kdzo6tt mar csak benépesitett
¢lohelyeket taldlhatnak ezek a gerlék is, ami helyben maradasuk esélyét nagyban
csokkenti, igy még ha a két populacié egyedei el is jutnak a masik tertiletre, az nem
feltétlentil jelenti azt, hogy ott sikeres parkeresés utan fészkeldhelyhez is jutnak és a
populécio részévé valnak nagy szamban. Be kell latni, hogy jelenleg nem rendelkeziink
elegendé ismerettel, az emlitett populaciok genetikai hatarainak kialakulasaban szerepet
Jatszo tényezoket illetden. A kérdés részben mar til is mutat a disszertacio célkitlizésein.
Megnyugtatd valaszokat tovabbi vizsgalatok utan kaphatunk majd, amelyek korébe
éppugy beletartoznak a gytirtizéssel vagy GPS telemetria segitségével vegzett kutatasok,
mint a genetikai vizsgalatok folytatasa tovabbi markerek és mintak bevonésaval.

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 szignifikdnsnak (P=0,03) mondhaté (2. tAblazat). Ezek az értékek nem tdmogatjak
az expanziot, azonban figyelembe kell venni, hogy alacsony elemszdmmal dolgoztunk,
ilyen esetekben pedig a Raggedness értékét nagyobb sullyal érdemes az értékelés soran
figyelembe venni. Az dsszes minta esetében sem a mismatch eloszlas sem a Raggedness
érték nem mutatott szignifikans eredményt, (2. tablazat) itt azonban ez a maultbéli
expanzié meglétét tamasztja ala (JOSHI, et al. 2013). Az eloszlasi gorbe ugyanakkor tébb
csuccsal rendelkezik, ami arra utal, hogy az elterjedési teriileten kialakulhattak izolalodott
populaciok (ROQUES és NEGRO, 2005; TOTH, 2014). igy amikor az &ltalunk
kimutatott két genetikailag elkiiloniil6é csoportot kiilén vizsgaltuk, akkor az "A™ csoport

esetében a Tajima-D és a Fu féle Fs negativ és szignifikans értéke, valamint a Raggedness
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2. tablazat: Neutralitas tesztek és a mismatch eredményei

Netralitas teszt Mismatch
N Raggednes
Csoport | Tajima-D P Fu-Fs P SSD
S
A -2,606 0,000 4 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

nem szignifikans értéke (2. tablazat) és a mismatch eloszlas egycsucsu gorbéje
egyértelmiien megerdsiti a kozelmultban bekdvetkezett demografiai expanziot. A "B"
csoport esetében az SSD és Raggedness érték szintén az expanziét tAmogatja. Lathato,
hogy a neutralitds tesztek, a mismatch eloszlas és a Raggedness érték egyttes
alkalmazasadval az "A" csoporttdl eltérden, nem sikeriilt a demografiai expanzid
egyértelmi genetikai nyomait kimutatni. Nem zéarhat6 ki, hogy a "B" csoportra jellemz6
eltéré értékek torzitd hatassal vannak az 6sszes minta egyuttes értékelése soran tapasztalt
eredmeényekre is. Figyelembe véve azt, hogy a "B" csoportban mért elem- és haplotipus
szam nagysagrendileg kilonbozik az "A™ csoportétdl, javasoljuk a "B™ csoportra
vonatkozé ezen eredmények fenntartdsokkal valé kezelését mindaddig, amig mas

eredmények meg nem erdsitik, vagy éppen meg nem cafoljdk azok helyességét.
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4.2. Morfometriai vizsgalat

A legnagyobb magyarazoerdvel bird valtozok kivalasztasara az altalunk fejlesztett
moddszer alkalmazhatésaganak javitdsa miatt volt sziikség. Az elemzés soran elészor
tollanként vizsgaltuk a méretvaltozOk magyarazoerejét diszkriminancia-analizis

segitségével (3. tAblazat).

3. tablazat: A véaltozok magyarazoereje diszkriminancia-analizis alapjan

csoporthoz vald tartozas

becslésének pontossaga (%o)

valtozo Wilks' magyarazoerd gerle galamb
Lambda (%)
DC ,144% %% 85,6 100 100
DIV ,167#** 83.3 98,0 95,5
DOV ,206%** 70,4 96,0 90,9
LC ,263%%* 73,7 100 95,5
LCV 2 14%%* 78,6 100 90,9
LIV 224% %% 77,6 100 90,9
LOV 211%%* 78,9 100 90,9
LR ,114%%* 88,6 100 95,5
WwWCV ,161%%* 83,9 100 100
***p<0,001

A Wilk's Lambda a magyarazderét mutaté szam, melyet 1-bdl kivonva, majd 100-zal
szorozva kaphatd meg a magyarazoer6 szdzalékban. A helyes, illetve helytelen
klasszifikaciokat bemutato tablazat (Classification Results) jeleniti meg, hogy hany %-o0s
pontossaggal allapitja meg a kategoriahoz valo tartozast a modell. Ezek az eredmények a

3. tblazat "csoporthoz valo tartozés becslésenek pontossaga (%)" oszlopaiban lathatdak.
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4. tablazat: A valtozok legnagyobb magyarazderét biztositd kombinacidjanak
kivalasztasa logisztikus regresszio segitségével. A szamok azt jeldlik, hogy a valtozot
mely lépésben hasznalta fel a modell. Az " @' azokat az eseteket jeloli, amikor a
Nagelkerke R négyzet 1 volt (azaz 100%), illetve a Pontossagi tablazatban mindkét faj
esetében 100%-o0s pontossaggal becsiilte meg a fajt a modell

DC DIV DOV LC LCV LIV LoV LR WCV
P10 1;2;3" | 1; 2°
P9 1 1;2°
P8 1;2° 1
P7 1*
P6 1;2; 3" 1;2° 1
P5 1°
P4 1 1;2;3" 1;2°
1;2; 3% . 1;2;3% .
P3 - ' ’ 4L1, ' 3(]; 4d; 5.]
411; 5;1 411
I; 2;
P2 1 ' T’
311
' 1;3; 4; 6" 34 ,
Pl , _ _ 4565
5:6%  2:3;4 7 7% 8" 5; 6% o
a o ) ) 7% 8*
7d; Sd 8d 7d

A legnagyobb magyarazderével bird valtozok optimalis kombinacidjanak

meghatarozasahoz binomiélis logisztikus regresszios modellt hasznaltunk (4. tablazat). A

modell illeszkedését két, modszertanilag kiilonboz6 mutatd alapjan ellendriztik. A

Nagelkerke R négyzet egy magyarazoerét megadd mutatoszam. Azt mutatja meg, hogy a

magyardzé valtozok hany szazalékban magyarazzak az eredményvaltozé alakulasat. A

masik mutato az Un. Pontossagi tablazat volt, amely azt mutatja be, hogy az esetek hany

szazalekaban talalta el a modell azt, hogy a valtozé értekei melyik fajra jellemzéek.
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8. abra: Gyakorléti alkalmazéasra javasolt

méretfelvételi pontok a tollon

A fenti eredmények alapjan a
balkani gerle és a hdzigalamb fajok
elsddleges evezotollainak objektiv
modszerrel valo elkulonitéséhez a
harom legnagyobb
magyarazoerével biré  valtozd
figyelembevételét javasoljuk. A
gyakorlatban javasolt tehat a

begyljtott  tollakon a  cséve
atmérdjének (DC), a tollgerinc
hosszanak (LR) és a teljes zaszl6
szelességenek (WCV) meéreteit
felvenni (8. &bra), majd az adatokat

0sszevetni a tollak leiro statisztikai

adatainal kozolt, 95%-0s
szignifikancia ~ szint  mellett
megallapitott konfidencia

intervallumokkal. Egy talalt toll esetében problémat jelenthet a pontos toll pozicio

beazonositasa, ezaltal nehezitett a helyes konfidencia intervallum Kkivalasztasa a

hatarozasa soran. llyen esetekben kdnnyebbséget jelent a tollvégek alakjanak vizsgalata.

A madarfajok nagy tobbsége esetében a szarnyon kijjebb es6é 5-6 elsédleges evezétoll

végei hegyesebbek, mint az utanuk kovetkezo, beljebb elhelyezkedd tollaké. A tollvégek

szOgei a szarnyon befelé haladva folyamatosan ndvekednek. Ez a jol lathato kiilénbség

segitséget nyujt a talalt toll hozzavetdleges helyzetének megallapitdsdhoz a szarnyon.

Bizonytalansag esetén novelhetd a hatarozasba bevont valtozok szdma.
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4. Az értekezés (j tudomanyos eredményei

1/a.

1/b.

Ismereteink szerint els6ként végeztem a balkani gerle (Streptopelia decaocto) fajra
vonatkoz6 és ilyen széles korlien, a faj genetikai diverzitasara, szerkezetére iranyulod
kutatast. A citokrom-oxidaz | régié 658 bp hosszii szakaszan elséként irtam le
haplotipusokat. Osszesen 152 egyed alapjan 58 haplotipust detektaltam, melybdl 52-6t
sajat szekvenciak alapjan azonositottam. Kimutattam a Ht1 haplotipus foldrajzi régioktol
fuggetlen dominanciajat (44,03%), egyuttal azt is, hogy a fajon bellli genetikai variancia

nincs 0sszefuiggésben a foldrajzi elterjedéssel.

Leirtam Kkét, genetikai szinten jol elkiiloniilé csoportot a fajon beliil, melyeket "A"-val
(n=120) és "B"-vel (n=14) jeloltem. A jelentésen nagyobb elemszamt "A" csoport
esetében molekularis genetikai modszerrekkel bizonyitottam a fajt ért alapito hatast kovetd
demogréafiai expanzié meglétét, ami alatamasztja, illetve megerésiti a balkani gerle
terjedésérol felallitott elméleteket és megfigyeléseket. A balkani gerle populaciok kozotti
genetikai tavolsagokra alacsony értékek jellemzoéek. Jelentds a fajon beliili génaramlas,
amit az alacsony nukleotid diverzitas (7=0,026+0,013) és a 2000 km-es t&volséagig

kimutathato génaramlas is alatdmaszt.

A balkani gerle és a hazigalamb elsddleges evezotollainak vizsgalataval igazoltam a két
fajtol gyijtott hullatott tollak egzakt mddon 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 azonositdsra a
cséve atmérdje, a tollgerinc hossza és a teljes zaszlo szélessege a leginkabb alkalmas es

legnagyobb magyarazoerdvel biro valtozo.
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5. Az eredmények gyakorlati hasznosithatésaga

22

1.

A vilagon els6ként vizsgaltuk ilyen széles mintavételezessel a balkani gerle faj genetikai
diverzitasat, szerkezetét, igy eredményeink a jovébeni, hasonld kutatdsok szamaéra
felhasznalhat6 ismeretanyagot és dsszehasonlitési alapot jelentenek.

Az  éltalunk  gyljtott mintdk génbankba is  feltoltott szekvencidi a
diverzitasvizsgalatokon  tul  felhaszndlhatéak taxondémiai, filogenetikai  és
populéacidgenetikai kutatasokban is.

A génaramlas mértékére és a populaciok genetikai hataraira vonatkozd eredmények
felhasznalhatoak a faj jelenlétével és egyedszamaval kapcsolatos kérdésekben, példaul
vadgazdalkodas, mez6gazdasagi kartétel, jarvanytan.

A tollak morfometriai paraméterei alapjan torténd fajazonositdsnak elsdsorban a vedlett
tollas mintavételen alapuld genetikai vizsgalatokban lehet nagy szerepe, mivel id6 és
pénz takarithatd meg a bizonytalan azonositasu tollak vizsgalatbdl valo kizarasaval.

A tollak morfometriai azonositasi modszerének tovabbi felhasznalasi terlletei lehetnek
a nehezen elkiilonithetd alfajok, vagy a hasonlé megjelenésti, védett €s vadaszhatd
fajparok elkilonitése. Tovabba repiilégépek madarral torténd iitkozését kovetd
igazsagligyi vizsgalatokndl is fontos a faj azonositdsa. Erre &ltalaban DNS alapd
fajazonositast alkalmaznak, de megfelelé maradvanyok esetén a toll morfologiai

vizsgélata gyorsabb és olcsobb alternativat jelenthet.
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