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1. Roviditések és idegen szavak jegyzéke

territérium - a koltopar altal aktivan védett teriilet

nem-invaziv mintavétel - az egyedek nem feltétleniil vannak jelen a mintavételnél, a
vizsgalatban valamilyen altaluk hatrahagyott nyomot hasznalnak fel, mint példaul szér vagy

toll

replication slippage - tandem ismétlddd di/trinukleotid DNS-szekvencidk esetében gyakran
eléforduld mutacid-tipus, amely di/trinukleotid egységek beékelddésével/kiesésével jar a DNS

replikacié kozben

unequal crossing over - az ismétlddo részeket tartalmazo homoldg kromoszémak pontatlan
parosodasabol eredd duplikacid vagy delécio, amely tobb gént vagy rovidebb szakaszokat is

érinthet

génkonverzié - a rekombinacid soran az egyik homolog duplaszalas torést szenved, amely a

masik homoldgrol rekombindcidval javitddik
pontmuticio - a DNS molekula egyetlen bazisa megvaltozik a megkettdzddéskor
bp - bazispar

(genetikai) marker - olyan altaldban rovid, nagy variabilitisi DNS szakasz (pl.
mikroszatellita), amely alkalmas egyedek megkiilonboztetésére, valamint ismert a genomon

beliili helyzete

PCR - "Polymerase Chain Reaction", polimeraz lancreakcio

amplifikalas - PCR technologiat felhasznalva egy adott DNS szakasz sokszorositasa
primer - rovid, egyszall, lanckezdé DNS darab (oligonukleotid)

DNS-profil - altalaban rovid, ismétlddo, nagy variabilitisu nem kodolé DNS szakaszok

mintazata, amely jellemzi a vizsgalat egyedeit
overnight mélyhiitébe helyezés - egy éjszakara mélyhiitobe helyezés

rpm - "round per minute"



MRR - Mark Release Recapture, azaz jelolés-visszafogas

multiplex PCR - egy PCR reakcid soran egyszerre tobb szakasz felszaporitdsa, tobb

primerparral

fogastorténet - egy egyedhez tartoz6 adatsor, melyben 1-esek jelolik ha megfogtuk, és 0-asok

ha nem fogtuk meg az egyedet adott mintavételezéskor
szexalas - ivarmeghatarozas

nullallél - olyan allél, amely nem amplifikalhaté valamilyen okbol, igy az adott lokuszon az

egyedet tévesen homozigotanak itélhetjiik

allélkiesés - hig, vagy rossz mindségl, toredezett DNS amplifikaldsa soran a heterozigotaknal

csak az egyik allél szaporodik fel

HWE - Hardy-Weinberg egyensuly

EPF - extra par fertilizacid

PIC - "polymorphic information content", a l6kuszok polimorfizmusanak egyik mérészama

PI - "probability of identity", annak a valdszintisége, hogy a mintabol két véletlenszeriien

kivalasztott egyed genotipusa megegyezik

GOF - "goodness of fit", azaz illeszkedés-vizsgalat, ezzel ellendrizhetjiik, hogy egy modell

illeszkedik-e az adatokra

c-hat érték - GOF tesztek altal kapott érték, amely megmutatja, hogy a modell mennyire
illeszkedik jol az adatokhoz. Ha ez az érték alacsony (egy és kettdé kozotti), akkor azzal

érdemes korrigalni a kapott modelleket, igy megbizhatobb eredményt kapva
phi - talélési valdszintiség
p - fogasi valdszintiség

az egyed jelenléte - az egyedet az adott évben megfigyeltik (megmintaztuk vagy lattuk),
fogastorténetében ,,1” szerepel az adott évre

SE - "standard error"



2. Osszefoglalas

A vparlagi sas (Aquila heliaca, SAVIGNY, 1809) egy territoridlis, szocidlisan monogdm
ragadozé madar. Habar a koltoparok szama Magyarorszagon nd, fontosnak taldltuk, hogy
informaciot szolgaltassunk a fajvédelem szamara, ezért megvizsgaltuk szaporodasi
rendszeriiket egy 3 éves, és tulélési valoszinliségeiket egy 10 éves, 135 territériumrdl
szarmazd adatsoron. Mint minden mas nagytermetii ragadozd madarat, a parlagi sast is nehéz
befogni €s gylirlizni, ezért molekularis modszereket alkalmaztunk egyedi azonositdsukra.
DNS-forrasként a fiokak honaljabdl fészekmonitorozas alkalmaval kitépett tollakat, valamint
a fészek kornyékén talalt vedlett felnott tollakat hasznaltuk. A tollakbol kinyert DNS-bol
meghataroztuk az ivarukat, valamint folszaporitottunk 13 mikroszatellita 16kuszt, melybol 10
bizonyult alkalmasnak az egyedi azonositdshoz. Ahol rendelkezésiinkre allt az adott fészekbdl
apai, anyai ¢s fidoka genotipus, ott EPF vizsgalatot végeztiink. Az 6t vizsgalt esetbdl egyben
talaltunk olyan mintdzatot, ami EPF-re utalhat. A fidkak apai és anyai eredetli alléljainak
diverzitasdban a randomizacids (permutacios) teszt nem mutatott ki szignifikans kiilonbséget
a vart heterozigocia és az atlagos lokuszonkénti allélszam alapjan. Igy Osszegezve, az
alléldiverzitas és az EPF vizsgélat alapjan genetikailag monogdmnak vagy nagyon kevés EPF-
re toleransnak talaltuk a fajt. Harom év alatt a vedlett tollakbdl 191 kolté madar 438 jelenlétét
tudtuk kimutatni (jelenlét alatt értjiik, hogy az egyedet az adott évben megfigyeltiik,
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fogastorténetében ,,1” szerepel az adott évre). Mivel nem sikeriilt minden territoriumban
vedlett him és tojo tollat taldlni, a meg nem mintazott sziildk jelenlétére a megmintazott
fickak genotipusabdl kovetkeztettiink, figyelembe véve a masik sziilé genotipusat. Igy
anyasagi-, apasagi- ¢és sziilopar-vizsgalatok segitségével Osszesen 12 becsiilt jelenlétet
allapitottunk meg, az adott évben meg nem mintazott, de mas évekbdl ismert genotipusu
egyedekre. A becsiilt apai jelenlétekkel kiegészitett fogastorténeteket hasznalva a himek
fogasi valdszintségei megemelkedtek, igy pontosabb tulélési valoszinliség becslést kaptunk
rgjuk. A jelolés-visszafogds vizsgalat alapjan a magyarorszagi parlagi sasok éves becsiilt
tulélése 0,87+0,03, amely nem fligg sem az ivartol, sem a koltési helyre becsiilt mérgezés
veszEélytol. Eredményeink eddig hidnyzo alapveté informacidkat szolgaltatnak a
magyarorszagi parlagi sas populacidrdl a: tulélési valoszinliség és szaporoddsi rendszer
tekintetében. Emellett a rokonsagi vizsgalatok és a mérgezés hatdsanak vizsgélata a gyakorlati
természetvédelem szamara felhaszndlhatdé eredményeket adtak, melyek a tovabbi

terepmunkdk tervezését is segitik.



3. Bevezetés

3.1. A parlagi sas és természetvédelmi helyzete

A vparlagi sas (Aquila heliaca, SAVIGNY, 1809) egy nagytermetli, -185-215cm
szarnyfesztavolsag, 2500—4500g-os- territorialis, szocidlisan monogdm madar. A szexualis
dimorfizmus csekély, habar a tojok, mint altaldban a madaraknal, valamivel nagyobbak,

robosztusabbak.

A parlagisas-fiokak koriilbeliil tiz hetes korukban (Kovacs et al., 2005) repiilnek ki a
fészekbdl. Kirepiilésiik utdn még a csalad egyiitt marad egy par honapig. A fiatal egyedek
harom-négy éves korukig koborolnak, amig ivarérettek nem lesznek. Ekkor part és
territoriumot valasztanak, majd a par egyiitt, altalaban egy magas fa csucsan, a taplalkozot
eriilet kozelében fészket épit. A tojasokra €s a fidkdkra altaldban a tojo vigyaz a fészekbdl,
mig a him tdvolabbrdl, a kiiild fajarol figyelve védelmezi a territériumot és taplalékot keres. A
parlagi sas legkedveltebb taplalékallata az tirge, horcsog (parlagisas.hu) valamint a mezei
nyul. Enyhe teleken a kolté madarak kitartanak fészkeld teriiletiikon, a fiatal, még nem

ivarérett példanyok koborolnak, vonulnak (parlagisas.hu).

A parlagi sas eurdzsiai elterjedést, a sztyeppzonahoz kotddé ragadozo. Azsian beliil nagyjabol
a sztyeppzonat kovetve taldlhatjuk meg. Eurdpdban harom nagyobb allomanyat
kilonboztethetjiik meg: (Horvath et al, 2002): a Karpat-medencei (Magyarorszag ¢s
Szlovakia) populacio, melynek allomanya jol ismert €s novekvd tendenciat mutat; a balkani
(Macedonia, Bulgaria, Torokorszag), ahol elég kicsi és szétszorodott allomanyokat tartanak
szamon, valamint a kelet-eurdpai (Ukrajna, Oroszorszag), amelyik a legnagyobbra becsiilt,

habar elég kevés informécionk van réla.

A parlagi sas vilagallomanya kevesebb, mint 15 000 parra becsiilt. A Természetvédelmi
Vilagszovetség (IUCN) voros listdjan a sebezhetd ("vulnerable", VU) kategdriaba tartozik
(BirdLife International, 2013).

A magyarorszagi populacid a vadaszat, a haboruk és az ipari fellendiilés kovetkeztében
hanyatlasnak indult, a XX. szdzad kozepére elérve mélypontjat (Bagyura et al., 2002). A
hanyatlasban még szerepe volt, s6t ma is szerepe van az intenziv mezdgazdasagi

tevékenységnek (zavards, mérgezés, gazolas). A 90-es évektdl az intenziv fajvédelemnek,



valamint a mezdgazdasagi mivelésben bekovetkezett valtozdsoknak kdszonhetden hazankban
stabilizalodott szamuk, s6t lassu novekedésnek indult. Magyarorszagi koltdpar szamukat
napjainkban 150 koriilire becsiilik. A koltoparok szdma orszagunk kivételével az egész
vilagon csokkend vagy stagndlo tendenciat mutat (Horvath et al., 2002). Hazankban

fokozottan védett, természetvédelmi értéke egymillio forint.

A parlagi sasokat veszélyeztetd antropogén tényezdk napjainkban: mérgezes, leloves, gazolas,
zavaras, ¢lohely elvesztése, aramiités, fészekrablas (parlagisas.hu). A haldl okai koziil a
megkertiilt parlagi sas tetemek alapjan a mérgezés a legjelentdsebb (33%) (parlagisas.hu). A
mérgezes legtobbszor az engedélyezett novényveédd €s nem szelektiv ragesaloirtd szerek nem
megfeleld hasznalata és a nem engedélyezett vegyszerek miatt torténik. Mivel a mérgezést a
hazai parlagisas-populdcid jelenlegi legnagyobb veszélyeztetdé forrasanak gondoljuk,

indokoltnak tartjuk a talélésre gyakorolt hatdsanak vizsgalatat.

Egy korabbi, vedlett tollakat felhaszndlo kutatds alapjan egy Kazahsztanban taldlhato
parlagisas-alloméany egyedei genetikailag is monogamnak bizonyultak (Rudnick et al., 2005).
Ugyanebben a kutatasban a populdciora tulélési valoszintiségeket is becsiiltek (0,84). A
Kérpat-medencében még nem késziilt a parlagi sasok szaporodasi rendszerére iranyulo
vizsgalat €s talélési valdszintiséget sem becsiiltek. Viszont taléléssel kapcsolatos eredmények
mar sziilettek: Dr. Vili Nora PhD értekezése alapjan az atlagos évi kicserélddési rata 27,5% ¢€s
35,5% kozé esik két-nyolc éven at kovetett madarak adatai alapjan. Igy fontosnak talaltuk,
hogy hidnyzd alapvetd informécidkat szolgaltassunk a magyarorszagi parlagi sas
populéciordl: talélési valdszintiség €s szaporodasi rendszer. Emellett a rokonsagi vizsgalatok
¢s a mérgezés hatasanak vizsgalataval a gyakorlati természetvédelem szamara felhasznalhato

eredményeket szeretnénk szolgaltatni, melyek a tovabbi terepmunkak tervezését is segithetik.

3.2. Nem-invaziv mintavételezés

Mivel a parlagi sas nagytermetli, valamint fokozottan védett madar, ezért kiilonleges
mintavételi eljarast igényel. A fidkakat (1. abra) minden évben gylirlizi a Magyar Madartani ¢s
Természetvédelmi Egyesiilet (MME) és munkatérsaik, de sajnos minimalis az esélye annak,
hogy kés6bb leolvassuk az egyedi kodot. Viszont a fiokék honaljabol tollat is tépnek, valamint
a felndttek vedlett tollait is Osszegyljtik, amelyek segitségével az egyedeket azonositani

tudjuk a genotipusuk meghatarozasaval.



A vedlett tollak gytjtése azért is preferalt, mert egy nem-invaziv mintavételezési modszer az
egyedek azonositdsara. A fioka tollak még frissek és tele vannak vérrel. A kolté madarak
tollainak pedig a felsé koldoke (superior umbilicus) hasznalhatd fel, amelyben értékes vérrog
talalhato (Horvéath et al., 2005). A szerzett tollakbol nyert DNS izoldlaséval €s a megfeleld
lokuszokon a mikroszatellita allélek meghatarozasaval a madarak egyedileg azonosithatoak

(Rudnick et al., 2008 és 2009).

1. abra: Egy parlagi sas fioka.

3.3. Mikroszatellitak és genotipizalasi hibak

A mikroszatellitdk egy-hat bp hosszasagt, ismétlodd szakaszok a genomban, amiket eddig
minden ¢él6lényben sikeriilt izoldlni (Li et al., 2002). Jelentéségiik, funkciéjuk még nem
teljesen tisztazott (némelyekre azonositottak regulécids €s organizacids funkciokat), altalaban
kozel neutralisnak tekintheték. Mutacios ratajuk 10° — 107 per 10kusz per generacié, amely
elég nagynak mindstil barmely kodold génszakasz mutdcids ratajaval Osszevetve. A
mikroszatellitdk ismétlésszama valtozik a mutéciok sordn. A mikroszatellitdk ismert, jellemzd
mutacioi a replication slippage, génkonverid, unequal crossing over és a pontmutdcid
(Ellegreen 2004). A gyakran bekovetkezd, ismétlésszamot csokkentd vagy noveld mutaciok
kovetkeztében a mikroszatellita 10kuszok polimorffa valnak, amely az ismétlések szamaban,
igy az allélek hosszaban nyilvanul meg. Ezen tulajdonsagok a mikroszatellitakat idedlis
markerré teszik kozeli rokonok, vagy biogeografiai vizsgdlatokban akar tavoli rokonok
vizsgalatahoz. Egy adott populacidban azokat a mikroszatellita 16kuszokat hasznélhatjuk,
amelyekre elég nagy valtozatossagot talalunk. Itt a valtozatossag mérdszama a heterozigocia

mértéke, a lokuszonkénti allélszam (Jones et al., 2010) valamint a PIC érték.
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A mikroszatellita allélek meghatarozasa soran felléphetnek genotipizalasi (leolvasasi) hibak.
Ha tul fragmentalt a DNS, vagy hig a DNS oldat, el6fordulhatnak allélkiesések. Ezt okozhatja
példaul az, hogy annyira téredezett a DNS, hogy a kettd koziil csak az egyik allél keriil bele a
PCR reakcioelegybe. Ilyen esetben a heterozigéta egyedeket tévesen homozigotanak
itélhetjiik. A PCR elegybe belekeriilhetnek PCR-gatld anyagok is, vagy kontamindlodhatnak
mas DNS-sel. Ekkor eléfordulhat, hogy egyik allél sem szaporodik fel.. Az allélek
amplifikdlasa sordn a polimerdz enzim hibai miatt tobbféle terméket kapunk: ezek koziil
legnagyobb mennyiségben a vart termék lesz jelen, de a par mikroszatellita ismétléssel
nagyobb ¢és kisebb termékek (dadogas) zavarhatjdk a az allélhosszak leolvasasat. Ezeket a
genotipizalasi problémékat a tobbszori mintavételezéssel, amplifikalassal illetve

genotipizalassal minimalizalni lehet.

3.4. Rokonsagi viszonyok vizsgalata

A rokonsagi viszonyok vizsgalatanal a DNS-profilokat ("genetic fingerprinting") hasznaljak
két egyed biologiai sziild-leszarmazott kapcsolatanak determinaldsara. Az apasagi tesztek
soran meggyOzddhetnek arrdl, hogy az a him-e a leszdrmazott bioldgiai apja, anyasagi teszt
soran pedig, hogy az a ndstény-e a bioldgiai anyja. Ehhez minél t6bb, minél valtozatosabb
l6kusz all rendelkezésre, anndl biztosabban azonosithat6 a biologiai sziil6 a potencidlis apak
¢s anyak koziil. A rokonsagi viszonyok vizsgalatdhoz nagy technologiai attorést jelentett a
mikroszatellita 16kuszok felfedezése (Jones et al., 2010), mivel a mikroszatellita markerek
konnyen elemezhetd egy-lokuszos, kodominans, hipervariabilis markerek (Avise 2004 és

Pemberton 2009).

3.5. Jelolés-visszafogas

A modszer -"mark release recapture", azaz jelolés-visszafogas- az elsd alkalommal befogott
¢s megjelolt allatok visszafogasan €s az ujonnan fogottak megjeldlésén alapul. Alapvetden
populacidméret, tulélési valosziniiség, valamint sziiletési, haladlozasi, ki- és bevandorlasi ratak
becsléséhez szoktak hasznalni. Régi hagyomany a madargylirizési adatok ilyen jellegii
elemzése. Madargytiriizéskor az egyedek egyedi azonositot kapnak, amit visszafogaskor vagy

visszalataskor leolvasnak.



Minden alkalommal feljegyzik melyik allatokat fogtak be (vagy lattak), igy minden egyedre
kapnak egy fogastorténetet. A fogastorténeteket tartalmazo tablazatban minden egyes oszlop
egy-egy mintavételi alkalmat ¢és minden egyes sor egy-egy egyedet jelent. A
fogastorténetekbdl becsiilheték meg a paraméterek, amelyek a latszélagos talélési
valoszinliségek és a fogasi valdszintiségek. Példaul vegyiik azt, hogy az egyik egyedet az els6
alkalommal megjel6ltiik, masodik alkalommal nem fogtuk be, harmadjara viszont igen, igy a
fogastorténete 101. Az alabbi Osszefliggés azt mutatja, hogy mekkora valdszinliséggel (P)

alakul ki ez a fogastorténet:
P =% (1— py)* P, *p3,

ahol a &-k az i-edik alkalomrdl az i+/-edikre vald talélés valdszinliségei, a p;-k az egyes
alkalmak fogasi valdszintiségei. A paramétereket a maximum likelihood (ML) modszerével

becstilik meg (Amstrup et al., 2005).

3.6. Célkitiizéseink

Szakdolgozatom sordn szeretnénk kiértékelni a magyarorszagi parlagi sasok egyedi
azonositasdhoz hasznalt 13 mikroszatellita I0kusz felhasznalhatdsagat. Mivel sok esetben nem
talaltuk meg mindkét k61td madar tollat a territériumokon, ezért a meg nem mintazott parlagi
sas szlilok jelenlétére kovetkeztettiink a megmintazott csaladtagok segitségével, hogy:

e kiegészitsiik a fogastorténeteket a jobb tulélés becslések érdekében,

e a gyakorlati természetvédelem szamdra tobb informdcidt szolgaltathassunk, melyek a

tovabbi terepmunkak tervezését is segitik.

Fontosnak talaltuk, hogy hianyz6 alapvetd informacidkat szolgaltassunk a magyarorszagi

parlagi sas populaciordl:

e a parlagi sas fészekaljak elemzésével, valamint az anyai ¢és apai eredetli allélek
diverzitdsdnak Osszehasonlitdsdval szeretnénk vizsgalni a hazai parlagi sasok szaporodasi
rendszerét,

e valamint szeretnénk egy megbizhato becslést adni a magyarorszagi parlagi sasok tulélési
valészintiségeire és vizsgalni, hogy ez fiigg-e az ivartdl, illetve a koltési helyen becsiilt

mérgezesi veszélytol.



4. Anyag és modszerek

4.1. Tollak gyujtése

A parlagisas-tollak Magyarorszagrol, féképp az Alfold és az Eszaki-kozéphegység teriiletérél
lettek gytlijtve (2. dbra). A Magyar Madartani és Természetvédelmi Egyesiilet (MME), a
nemzeti parkok munkatarsai és onkéntesek segitségével minden évben elvégzik a fészkek

ellendrzését €s a fiokak gylirtizését a hazai koltéallomany nagy részén.

Slovakia Ukraine

Austria

.
Slovenia;

Romania

Croatia

Vojvrfd ina
L

2. abra: A 2011-2013-as gyijtési helyek elhelyezkedése. Az abra QGIS (QGIS

Development Team, 2014) nevii programmal késziilt.

A monitorozast még azeldtt végzik, mieldtt a fidkak elérnék a nyolc-tiz hetes kort, mert
olyankor mar barmely kisebb zavarasra kiugorhatnak a fészekbdl. A fészek (és esetlegesen a
kitil6fa) aldl a koltd madarak vedlett tollait 6sszegyujtotték. E16z0 évi tollat nem lehet talalni
a foldon, mivel azok honapok alatt szinte teljesen lebomlanak természetes koriilmények
kozott. Miutan a fiokakat leeresztették a fészekbol, meggytriizték oket, lemérték par fontos
paraméteriiket, majd a honaljukbol tollmintat vettek. Rogton alkoholos eppendorf csdbe

raktak fidkatollakat, mivel azok DNS tartalma konnyen roncsolodik.
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A tollakat a Szent Istvan Egyetem Bioldgiai Intézetébe (Budapest) szallitottak, ahol sor kertilt
a tovabbi folyamatokra. A koltdé madarak tollait szdraz, hlivos helyen, a fidkatollakat

alkoholban, -20°C-on taroltuk preparalasig.

Szakdolgozatomhoz a 2011-2013-ban gytijtott felnott-és fidkatollakat hasznaltuk fel. Ezen
kiviil, a korabbi mintazasok alapjan Vili és mtsai (2013) altal genotipzalt felnott koltd

madarak adatait is felhasznaltuk a 2000—-2006 periodusbol.

4.2. DNS-izolalas

A kovetkezd eljarasok lényege, hogy kinyerjiik a tiszta DNS-t a madarak tollaibol. Az ehhez

vezetd ut elsé 1épéseként pedig ki kell preparalni a tollakbdl az értékes részeket.

A fiokatollakra és a kolté madarak tollaira kiilonbozik a mddszer. A koltd madarak tollait
steril feliiletre helyeztiik, majd alkohollal sterilizaltuk a csévéjét. Ezt kovetden kivagtuk a
felsé koldokot (superior umbilicus), amelyben értékes vérrog (Horvath et al., 2005) talalhatd.
A darabkat egyes esetekben még tobb részre vagtuk, majd a vérrogot felszinre hoztuk
bemetszéssel. A darabokat eppendorf csébe helyeztiik. A fiatal madarak tollainal a felsd

koldok helyett az egész tollcséve végét lemetszettiik.

A maésodik 1épés a tolldarabok emésztése, amely a sejtek és fehérjék bontasaért, igy a DNS
szabadda tételéért felelds. A fiokatollakat athelyeztiik kiszaritas utan 0j eppendorf csovekbe.
Az eppendorf csovekbe 155ul dH,O-t, 100ul proteinaz-K puffert, 15ul proteinaz-K-t (NaCl és
EDTA alapu), 10ul 1,4-ditiotreitolt (DTT, 1M) és 15ul 20%-o0s szdédium-dodecil-szulfatot
(SDS) mértiink. A DTT a diszulfid hidakat bontotta, az SDS fdleg a membranokat, a
proteinaz-K pedig a fehérjéket (hisztonok). Az 6sszemérés utan a mintakat 10 mésodpercig

vortex-eltiik majd 56 °C-os vizfiirdébe helyeztiik 12-20 6raig.

A harmadik 1épés a DNS-kivonas. Itt a mar szabad DNS-t izolaltuk a tobbi anyagtol. Ezt is
kétféleképpen, eleinte egy modositott kisdzasos eljarassal (Gemmel és Akiyama 1998), majd
izolald kit-ek segitségével végeztiik. A kisdzdsos moddszert azzal kezdtiik, hogy az eppendorf
csOvekbol minél tobb folyadékot atpipettaztunk egy masik csobe. Ehhez adtunk 315ul NaCl
(5M) oldatot és vortex-eltiik. A cs6be mértiink 630ul kloroform-izoamil-alkoholt (24:1
aranyu), hogy minél tisztabb legyen a DNS, majd 20-szor atforgattuk a csoveket, ezutan 10
percre 13.000 rpm sebességli centrifugaba helyeztiikk 6ket. A DNS a felsd folyadékrétegbe

11



keriilt, amelyet atmértiink egy ujabb eppendorf csébe, amihez adtunk még 400ul izopropanolt.
Ezt is megforgattuk 20-szor, hogy jol elkeveredjen az izopropanol, majd overnight -20°C-os
mélyhtitébe helyeztiikk, mert a hideg eldsegiti a DNS kicsapodasat. 10 perc 13.000 rpm
sebességli centrifugdzast kovetden Ovatosan leszivtunk minél tobb folyadékot, elkeriilve az
eppendorf csd aljara fehér foltként kicsapddott DNS-t. Ehhez 800ul 70%-o0s etanolt adtunk,
10-szer atforditottuk a csoveket majd 15 percre 13.000 rpm-en centrifugaba raktuk. Ezt
kovetden leszivtunk minél tobb alkoholt a mintar6l, majd hagytuk hogy a minta teljesen
kiszaradjon. Az eppendorf csovekben mar csak a DNS taldlhato, ahhoz 50ul TE (10mM-es,
Tris/HCl és ImM-es EDTA) puffert adtunk, majd taroltuk a PCR reakciokig. A mintak
nagyobb részét kiillonbozd DNS-izolalo kitek (Thermo Scientific, Sigma és Qiagen)

segitségével izolaltuk, centrifugat haszndlva, a gyartd utasitasai szerint.

A kovetkez6 eljards a mintakban taldlhaté megfelelé DNS-szakaszok amplifikalasa.

4.3. PCR reakciok mikroszatellita l0kuszokra és ivarmeghatarozasra

Vizsgalatunk szempontjabol fontos tudnunk, hogy melyik toll melyik madéarhoz, valamint
hogy milyen ivart madérhoz tartozik. Mivel ivaronként a tollak alakjaban és szinezetiikben

minimalis kiilonbség van, igy genetikai alapon kellett dontentink ivari hovatartozasukrol.

Madaraknal a tojo a heterogametikus ivar (WZ), a him pedig a homogametikus (ZZ).
Talalhato a W és a Z kromoszoman is egy valtozata a CHD1 génnek, amely a kromo-helikaz
DNS-kot6 fehérje kodolasaért felelods €s a legtobb madarfajban eléfordul. A modszer 1ényege,
hogy olyan szakaszokat amplifikdlunk ezen gén intronjain beliil, amelyek eltérd hosszsaguak
a két kromoszéman (Fridolfsson és Ellegreen 1999). Mi a 2550F/2718R primer parokat
hasznaltuk erre a célra, igy egy 600—700bp hosszu szakaszt kaptunk a PCR-reakcid soran
mindkét ivarnal (Z kromoszdéma), a tojoknal pedig még egy masodik, 400—450 bp hosszt is
(W kromoszoma) (Horvath et al., 2005).

A DNS-profil elkészitéséhez a kivalasztott 13 mikroszatellita I6kuszon a hatékonyabb munka
érdekében multiplex PCR-t alkalmaztunk (1. és 2. tablazat). Az altalunk hasznalt 16kuszok az
Aa02, Aa27, Aa43, AaS56, Aa35, Aa36, Aa39, IEAAAGI12, IEAAAGI3, IEAAAGO4,
IEAAAGO09, IEAAAGI1, IEAAAGI1S (Az IEAAAG innentdl G-vel, az Aa pedig A-val lesz

roviditve.) a Haliaeetus vagy Aquila genusok genomjaira voltak tervezve. (Busch et al., 2005

12



¢s Martinez-Cruz et al., 2002) Ezek az oligonukleotidok a 3' végen fluorescens jelolést

tartalmaztak (FAM-6, VIC, TET)

1. tablazat: PCR mixek és hozzajuk tartozo ciklusok.

Multiplex PCR Szexalas |Tetra 12-13 Tetra 04-09|Tetra 11-15

1dkusz 1 2550F-2718R| G12 (130bp) |Aa02 (160bp) |Aad43 (110bp) | @04 (240bp) | G11(330bp) | Aa35(250bp)
lékusz 2 G13(240 bp) |Ra27 (100bp) |Aa56 (250bp) | G09 (500bp) | G15(110bp) | Aa36(190bp)
lékusz 3 Ra39 (120bp)
Primerek 2 1-1 1-1 1-1 1-1 1-1 1,5-1,5-1,5
E20 10,5 10,5 10,5 10,5 10,5 10,5 14,4
Taq puffer 151 ;7 L o 157 2,5

Taq polimeréz 0,065 0,065 0,065 0,065 0,065 0,065 0,1
MgCl2 0,65 0,65 0,65 0,65 0,65 0,65 1
dNTP 0,65 0,65 0,65 0,65 0,65 0,65 i

DNS templat 1,5 1,5 1,5 1,5 1,5 1,5 1,5
végtérfogat 17 17 17 17 17 17 25

PCR ciklus sex50, pwzw| tetra66-60 | di66-50 | di66-50 | tetra66-60 | tetra66-60 | di66-50

2. tablazat: PCR ciklusok.

PCR ciklus [sex5b0 di6e6e-50 tetra66-60 P2wzw
95°Cc 2¢ 94°Cc 2 94°Cc 2 95°C 3
37 eciklus: |17 ciklus: 17 eciklus: 45 eciklus:
g95°Cc 30v 95°Cc 30v g92°Cc 30v g95°Cc 30v
50°Cc 1 66-50°C touchdown 30" |66-60°C touchdown 30" |56°C 30"
72°C 1 T2=C 30" 72=Cc 30" 72=C 20"
72°c 7' 21 ciklus: 21 ciklus: 72°C 5!
10°Cc 20" 95°C 30"v 92°C 30" 20°c 20"

50°c 30" 60°Cc 30"
T72°C 30" 72°Cc 30"
T72°Cc 5 72°C 5

10°c 20" 20°c 30"

A PCR termékeket agar6oz gél elektroforézis segitségével ellendriztiik (3. abra). Az ellendrzott
mintdkat mixekbe kevertiik. Az egyik mixbe a G12, G13, A02, A27, A43, A56; a masikba
pedig a G04, G09, G11, G15, A35, A36 és A39-es lokuszok termékei keriiltek egyedenként.

3. abra: Gélfoto egy szexalasrol. Az elsé sorban ismert hosszu DNS szakaszok azaz a

»Hlétra' lathaté, a masodikban egy tojo, a harmadik és negyedik sorban egy-egy him

minta PCR-termékei.
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4.4. Mikroszatellita 16kuszok genotipizalasa

Az ellendrzott és mixekbe kevert PCR termékek hosszat kapillaris-elektroforézis segitségével
hataroztuk meg Abi 3130 automata szekvenatorral. A modszer 1ényege, hogy a floureszcensen
jelolt mintdk mellett futnak meghatarozott hosszusagii DNS szakaszok is, igy az eltelt id0 €s a
floureszcencia erdssége alapjan a PCR-termékek hossza pontosan meghatarozhato. A
kapillaris elektroforézisre a Magyar Természettudomanyi Muzeum Molekularis Taxondmiai
Laboratériumaban keriilt sor. Az allélhosszak leolvasiasat a Peak Scanner nevli program
segitségével ketten (Szabd Krisztian segitségével) egymastol fiiggetleniil végeztiik, majd ezek

alapjan hatdroztuk meg a konszenzus genotipust.

4.5. Toll genotipusok egyesitése

A genotipizalds soran az adott évben adott territdriumon talalt tollak genotipusat kaptuk meg.
fgy egy egyed (ha t5bb évben is meg lett mintazva a tolla az adott fészekben) tbbszor is meg
lehet genotipizalva. Ezeket eldszor kézzel, territoriumonként Osszenéztiik és egyesitettiik.
Viszont egyes genotipizaldsi hibdk és nullallélek eléforduldsanak esetén ezek minimalisan
eltéréek lehettek. Ez esetben ellendriztiik a genotipus leolvasasokat és feljegyeztiik az esetleg
igy is megmaradé tobbféle allél lehetdséget adott 1okuszra. Ki kellett hagynunk azokat a koltd

madarakhoz tartozo genotipusokat, amelyeknél nem tudtuk megallapitani a madar ivarat.

4.6. Fészekalj-elemzések

A fészekaljak elemzéséhez a 2011-2013-as adatokat hasznaltuk fel. Azokban a fészkekben,
ahol bizonyos évben nem tudtuk az egyik sziil6t megmintazni (legtobbszor a himet), a
fészekalj-elemzések soran az adott évben megmintazott csalddtagok genotipusai segitségével
tudtunk kovetkeztetni a hianyzd sziilokre, valamint a megmintazott tojo-him-fioka trid
(innentdl csak trid) genotipusa alapjan eldontéttiik, hogy a megmintazott him-e a genetikai
apa. Ezeket kétféleképpen végeztiik el: eloszor kézzel, a mendeli szabalyok alapjan, majd a

Cervus (Kalinowski et al., 2007) szoftver segitségével.

A potencidlis sziillok koziil a LOD illetve Delta értékek alapjan valasztottunk. A LOD érték
annak a hanyadosnak a logaritmusa, amely szdmlaldjaban annak a valoszintisége van, hogy az

adott egyed a leszarmazott igazi apja vagy anyja, a nevezdjében pedig annak a valoszinlisége,
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hogy barmely masik egyed az igazi sziild. Ez az érték lehet pozitiv, ha az adott egyed
valoszinilibb, hogy az igazi sziilo, minthogy nem; valamint lehet negativ, ha valoszinlibb, hogy
nem 0 az igazi sziil. A Delta érték a legvalosziniibb és a masodik legvaldsziniibb sziild6 LOD
értékének a kiilonbsége. A programmal szamitott becslések kiértékeléséhez a LOD és Delta

értékeket egyarant figyelembe vettiik.

4.7. Alléldiverzitas

Az alléldiverzitas vizsgalathoz 18 fészekalj allt rendelkezésre (olyan fészek, ahol adott évben
mind az apa, mind az anya, valamint egy vagy tobb fidka is meg lett genotipizalva). Az anyai
¢s apai eredetli allélek diverzitasanak kiszamitdsdhoz ki kell kovetkeztetniink a fidkak és
legalabb egyik sziilojiik segitségével, hogy melyik alléleket kaptdk a tojotol és melyikeket a
himtdl (3. tablazat). Ezt kézzel, a mendeli szabalyok alapjan végeztiik el. Abban az esetben,
amikor ezt nem tudtuk pontosan eldonteni, az adott 16kuszt kihagytuk. Mivel a testvérek
genotipusa nem fiiggetlen, a tobb fidkas fészkekbdl véletlenszerlien valasztottunk ki egy
fiokat. Ezt otszor csindltuk meg, igy 6t mintat kaptunk, melyek 18—18 fidkat tartalmaztak.
Ezekben a mintdkban egyik fidka sem testvére a masiknak. Mind az 6t minta alapjan
kiszamoltuk a Cervus segitségével az alléldiverzizas mérdszamait, a vart heterozigdciat €s az
atlagos 16kuszonkénti allélszamot. Az apai és anyai eredetii allélek diverzitdsat randomizécios
(permutacios) teszttel hasonlitottuk Ossze, amelyet az R (R Development Core Team, 2008)

nevl szoftverrel végeztiink.

3. tablazat: példa a fiokak apai és anyai eredetii alléljeire. A szamok az allélhosszakat

jelolik.
him 109 109 | 260
tojé 109 109 | 256 117
fioka

apai eredetl allélek 154 128

anyai eredetl allélek
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4.8. Tulélési valosziniiségek becslése

A tulélési valdszinliségek becsléséhez a 2000-2006 (Vili 2013), valamint a 2011-2013 kozott
gyljtott tollak alapjan azonositott genotipusokat hasznaltuk fel. Ez 6sszesen 10 évet olel fel

egy négy éves megszakitassal. Evente egy mintavételi alkalom volt.

A vizsgalt parlagisas- populaciot nyitottnak kell tekinteniink, mivel a kutatasban 10 év adatait
hasznaltuk fel, amely alatt szamottevd populdcioméret-valtozas kovetkezhetett be, igy
elméletileg lehetséges a be- €s kivandorlas, valamint a sziiletés és a haldlozés is. A nyitott
populédcidos metodusok koziil a csak €16 visszafogdsra hagyatkozdé Cormack-Jolly-Seber

modellt alkalmaztuk (Amstrup et al., 2005).

r1r 7

A legb6vebb modellekbdl indultunk ki mindig, amelyeknél kiilon tulélési valdszintiségeket
becsiilt a szoftver csoportonként és mintavételi alkalmanként. Ezt a legbdvebb modellt a
MARK alapjan phi(g*t)p(g*t)-vel jeloltik. A paraméterek a "phi", mint ttlélési valosziniiség
¢s "p", mint fogdsi valoszinliség. Ebben a jelolésben a "g" mutatja a paraméterek
csoportfliiggését, "t" az idofiiggését, a "*" pedig az interakciot. Ha a paraméterekre konstans
becslést (egyetlen becslés az Gsszes mintavételi alkalomra €s csoportra) kaptunk, azt "."-tal
jeloltiik. Kétféle csoportbeosztast hasznaltunk: az egyikben a himek és a tojok, a masikban a

mérgezésnek kitett és nem kitett él6helyek talélési valoszintiségeit becsiiltiik.

A koltohelyeket két csoportra osztottuk: azokra amelyek 15km-es kornyezetében 2000-2006
vagy 2011-2013 iddintervallumokban bizonyitottan sasmérgezés tortént (territériumok 38%-
a), és azokra ahol nem tudunk ilyen eseményrdl (territériumok 62%-a). Az ehhez sziikséges
adatokat (56 sas mérgezési adat) Dedk Gabor (személyes kozlés) szolgaltatta, a Helicon Life+

palyazat altal finanszirozott adatgytijtésbol.

Modellszelekcios metodusként az altalanos Akaike-féle informacio kritériumot (AIC)
hasznaltuk (Amstrup et al., 2005). Ennek az értéke egyféle kompromisszumot képez a
likelihood (L) és a paraméterszam (P) kozott. Segitségével megvizsgaltuk, hogy az adataink
alapjan fenndll-e a fliggés a latszolagos tulélési valoszinliség és az ivarok illetve élohelyek

kozott.
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5. Eredmények

5.1. Altalanos eredmények

A 2011-2013-as évek alatt 135 territériumrdl gyljtott 362 toll alapjan 133 tojo, 58 him és 44
fioka genotipust készitettiink el. A 44 fioka 18 territoriumrdl szdrmazott, Gsszesen 27
koltésbol. A korabbi mintazasok (2000-2006-os évek) 47 territériumrdl szarmazd adatat

hasznaltuk még fel, amely 72 toj6 és 7 him genotipust foglalt magéba.

5.2. Mikroszatellita lokuszok

A vizsgalt 13 mikroszatellita I0kuszt a 2011-2013-as adatok alapjan értékeltiik. Ebbol harmat,
az A27, G12 és G13-as 1okuszt ki kellett hagynunk, mivel a kolté madarak tollainal ezek a
l6kuszok csak kevés esetben szaporodtak fel és genotipizalasuk is pontatlan volt. A tobb és
jobb DNS-t tartalmaz6 fidkatollakra viszont miikodtek: az A27-es 10kuszon harom, a G12-

esen kettd, a G13-ason pedig négy kiilonbozo allélt detektaltunk.

4. tablazat: allélok szama (k), adott lokuszra genotipizalt egyedek szama a 191-bél (N),
megfigyelt (Hops) és vart heterozigocia (Hgy,), PIC érték, HWE tesztelésének eredménye
(NS = nem szignifikans, S = szignifikans, NT = nem tesztelt [Bonferroni korrekcidval]),

nullallélek gyakorisaga (F[Null])

Lokusz | k N HObs HExp PIC HWE F(Null)
AO02 6 186 | 0,833 0,774 0,736 NS -0,0408
A43 5 143 | 0,469 0,475 0,446 NS -0,0085
A56 6 140 | 0,407 0,401 0,381 NS -0,0128
G04 4 190 | 0,263 0,253 0,241 NT -0,0168
G09 4 183 | 0,536 0,58 0,528 NS 0,0418
G11 1 185 | 0,681 0,706 0,654 NS 0,0157
G15 2 185 | 0,232 0,276 0,237 NS 0,0846
A35 | 10 143 | 0,804 0,827 0,803 NS 0,0136
A36 | 7 185 | 0,73 0,774 0,739 NS 0,0285
A39 | 6 151 | 0,583 0,786 0,749 S 0,1483

Az A02, A43, A56, G04, G09, G11, G15, A35, A36 és A39-es lokuszok amplifikalasa és

genotipizalasa a vizsgalathoz megfeleld szinti volt. A 191 ko6ltdé madar 10 lokuszos
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genotipusa alapjan az atlagos allélszdm 16kuszonként 5,4. Az esetek 88,53%-aban meg tudtuk
hatdrozni az alléleket. Az atlagos vart heterozigdcia 0,5852; valamint az atlagos PIC érték
0,5514. Két véletlenszertien kivalasztott koltd madar genotipusa (PI érték) 4x107
valészinliséggel egyezik. Az A39-es €s G15-6s lokuszokra a nullallélok becsiilt gyakorisaga
magasabb, mint 0,05; igy azokra nullallél gyanija meriilt fel, nem megbizhatéak rokonsagi
viszonyok vizsgalatira. Igy a fészekalj-elemzéseknél nem vettiik figyelembe a kiilonbséget,
ha csak ezeken a lokuszokon volt kiilonbség két genotipus kozott. A 1okuszokra vonatkozo

tovabbi értékek a 4. tablazatban lathatok.

5.3. Becsiilt sziiloi jelenlétek

18 territoriumon tudtunk elvégezni anyasagi, apasagi, vagy sziildpar-vizsgalatot. A kézi,
mendeli szabalyokon alapul6 vizsgalat soran 12 olyan sziil6 jelenlétére tudtunk kovetkeztetni
(4. és 6. abra, 5. tablazat), amelyeket az adott évben nem mintaztunk. A Cervus program
segitségével csak nyolc becsiilt sziiloi jelenlétet talaltunk (6. tabldzat). Ezt a nyolc adatot a
kézi szamitasokkal is megtalaltuk. Igy kézi szamitassal néggyel tobb becsiilt sziil6i jelenlétet
kaptunk. Ebbdl az egyik anyasagi vizsgélatbol szarmazik, ahol a program két fidka és egy him
alapjan egy valotlan, messzi territériumban €16 tojot adott ki eredményiil. A maradék harom

jelenlétre pedig sziilopar-vizsgalatnal nem tudtunk kovetkeztetni a programmal.

5. tablazat: 2013-as fiokak és biztos anya, valamint 2011-es him genotipus alapjan a

2011-es him a becsiilt apa 2013-ra (SZ-01-es territorum)

115 117
117 117

109 109

327 335|109 109
109 109
109 109
jo

him 2011-bél
biztos anya | 154 154|112 116
fickal1 |154 112

i6 ‘ hianyzik i6

ficka 2 154 116 116] 253 261

Az 6. tablazatban négy fidka anyasagi vizsgalatdnak eredménye lathat6. Harom fidka testvér
(A354, A355 és A356), akiknek a legvalosziniibbre becsiilt anyjuk azonos. Erre a becsiilt
anyara elég magas LOD és Delta értékek jottek ki az elfogadashoz. A negyedik fidka (1262)
két legvaldszinlibb becsiilt anyjanak alacsony LOD és Delta értékei vannak, valamint a
fiokatol elég tavoli territoriumbol valok. Igy erre a fidkara egyik becsiilt anya sem redlis, a

valés anyatdl valdszintlileg nem gytjtottiink tollat.
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6. tablazat: anyasagi vizsgalat ismert apa mellett; minden fiokara a két legvalésziniibb

becsiilt anya, és a triora vonatkozo értékek lathatok. A zoldeket elfogadtuk anyanak.

(1.=10kusz)

fiokalD apalD becsilt anya ID trié 6sszehasonlitott . trio nem egyezd 1. trio LOD trio DELTA
1262 hv03_1h be?1_3t 7 1 2.57515963762897E+0000 4.69380552717813E-0002
1262 hv03_1h hs22_3t 7 1 2.52822158235719E+0000 0.00000000000000E+0000
A354 be05 23h be05_2t 7 0 1.10365069204030E+0001 4.64851741721635E+0000
A354 be05_23h co?_1t 7 0 6.38798950318665E+0000 0.00000000000000E+0000
A355 be05_23h be05_2t 7 0 9.57642410909463E+0000 4.64851741721636E+0000
A355 be05_23h co?_1t 7 0 4.92790669187828E+0000 0.00000000000000E+0000
A356 be05_23h be05_2t 7 0 4.56513519963087E+0000 6.97287074008422E-0001
A356 be05 23h BeD6_2t 7 0 3.86784812562245E+0000 0.00000000000000E+0000

Az egyik apasagi vizsgalatndl (HS-13-as territérium) kicserélodést talaltunk mindkét
modszerrel (4. abra). Ennél a territoriumnal 2012-ben megtalaltuk a him sziild tollat, 2012 és
2013-ban pedig a tojé tollat. A tojo mindkét évre ugyanazt a genotipust mutatta. A
vizsgalathoz egy fidka genotipusat hasznaltuk 2013-bol. A Cervus a 2012-es himhez negativ
LOD értéket adott, vagyis valdszinli, hogy nem az a him a valodi apa 2013-ban. Kézi
szamitassal pedig hét Osszehasonlithatd lokusz koziil harmat taldltunk amely nem
Osszeegyeztethetd a triora.

2011 2012

HS-13] 2011 2012 2013 HS-09 2013

him RS13.2h CSERE! him —
tojo hs13_23t hs13 23t tojé Becsiilt jelenlét
fioka A37T ficka

4. abra: Kicserélodés a HS-13-as territoriumon, valamint 2013-as becsiilt him jelenlét a

HS-09-es territoriumon

5.4. EPF események

Ahol rendelkezésiinkre allt adott fészekaljbol az anya, apa és fiokak genotipusa, ott
megvizsgaltuk, hogy a rezidens him -akinek a tollat begytjtottiik- volt-e a genetikai apa. Ezt
Osszesen hat territériumon tudtuk megvizsgalni. Ebbol a kézi, mendeli szabalyokon alapuld
szdmitasok és a Cervus altal adott becslések alapjan négy territoriumon azt taldltuk, hogy a
szocialis apa a legvaldszinlibb genetikai apa egyben, azaz a tojo6 a himhez hiliségesnek
bizonyult. Egy esetben nem tudtunk donteni, mert kevés adat allt rendelkezésiinkre. Itt
ugyanis a szocialis apa genotipusabdl csak két 16kuszt sikeriilt genotipizalni. Egy esetben

pedig (NK-Ol-es territérium) az adataink alapjan EPF eseményt taldltunk. Itt a kézi
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szamitasndl mindkét fidka alapjan a trid kilenc Osszehasonlithaté lokusza koziil hat
Osszeegyeztethetetlen volt (7. tdblazat). A két fidkara 6sszesen hét nem egyezd 16kuszbol csak
az A39-es nem ad megbizhatd eredményt, mivel nullallél gyants. A tobbi 16kusz az F(null)
érték alapjan megbizhatéan haszndlhaté rokonsag vizsgalatdra. A program pedig a
megmintazott (szocialis) apara mindkét megmintazott fidka alapjan negativ LOD értéket adott
ki. Azonban nem zarhatjuk ki, hogy az eset hatterében az all, hogy egy, a territériumon

atrepiild himtdl szarmazik a toll és nem a rezidens himtél.

7. tablazat: a szocialis apa, a biztos anya és a fiokak genotipusai az NK-01-es

territoriumon. A piros nyilak az EPF-re utal6 l6kuszokat jelolik

489 489
489 489

tt

szocidlis apa 154
biztos anya 152 154|1
fioka 1 157 152
fioka 2 154 :
egyre jo | egyre jo | hianyzik

t

5.5. Az anyai és apai eredetii allélek diverzitasa

Az adataink alapjan a himek altal adott allélek vart heterozigocidja 0,56+0,004 és
lokuszonkénti atlagos allélszama 3,54+0,06; a tojoké pedig 0,546+0,0066, illetve 3,58+0,058.
A randomizacios teszt eredménye szerint az ivarok kozotti kiilonbség egyik mérdszamra sem
szignifikans (a vart heterozigdciara p=0,1075; a lokuszonkénti atlagos allélszamra pedig

p=0,6986).

5.6. Tulélési valosziniiségek

A 2000-2006-0s adatokbol 47 (Vili 2013), a 2011-2013-as gytijtésbol 127 territérium adata
allt rendelkezésiinkre. Ezekbol 6sszesen 185 tojo és 64 him fogastorténetet tudtunk elkésziteni

a talélési valosziniiségek és a fogasi valoszinliségek becsléséhez.

El6szor csak a paraméterek ivar- és idofliggését vizsgaltuk. A legbdvebb modell, amelyikben

a paraméterek mind ivar-, mind pedig idofliggdek, megfelelt a GOF teszteknek, azaz
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megfelelden illeszkedett a modell az adatokhoz. Az eredményeket korrigalva a kapott 1,67 c-
hat értékkel, harom legjobb modellt (phi[.]p[g*t], phi[.]p[g] ¢€s phi[g]p[g]) kaptunk
eredményiil. Ezek koziil az egyiknél a fogasi valdszinliségek ivar és idofiggdek (5. dbra), a
tulélés pedig konstans. A masik kettdnél az egyedek fogasi valoszinlisége ivarfliggd, valamint
az egyiknél a talélés konstans, a masiknal ivarfiiggd. Mivel a harom modell k6z6tt nem volt
kettonél nagyobb AIC kiilonbség, ezért atlagoltuk oket. Mivel ezek koziil kettd konstans €s
egy csoportfiiggd becslés a talélési valdszinliségekre, ezért kijelenthetd, hogy az adataink
alapjan statisztikailag nincs szignifikans kiilonbség az ivarok talélése kozott Az atlagolés utan
kapott becslések a 8. tablazatban lathatok. A tojok tulélési valdszintségére 0,88+0,02 (becsiilt
¢rték+SE); a himekére 0,90+0,07 becslést adott a szoftver. Az 5. abran latszik, hogy az
intenzivebben mintdzott évek esetében (2011-2013) pontosabb becslést kaptunk a fogési
valdészinliségekre, kisebbek a konfidencia intervallumok. A himek fogési valdsziniiségei elég
alacsonyak, igy a megbizhatobb becslés érdekében elvégeztiik az elemzést csak tojokra. Igy

kevesebb becsiilt paraméter mellett pontosabb becsléseket kaptunk.

4,1 0

him
1.00m — tojd

0,90

0. 20m

O, 70m

0. 50m

0.50m

O, 40

Fogdsi valdsziniiségek

0. 20

0,20

0,10

0,00

1 =2 = < S5 =] 7 =

0

10 11

Mintavételi alkalmak

5. abra: phi(.)p(g*t) modell fogasi valésziniiségei mintavételi alkalmakra és ivarokra

bontva konfidencia intervallumokkal
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8. tablazat: talélési valosziniiségek (phi) és fogasi valosziniiségek (p) ivaronként illetve

mintavételi alkalmanként

him phi tojo phi
becslés 0,905084 0,8766864
unconditional SE| 0,0682114 0,0243736
himp 1 him p 2 himp 3 him p 4 himp 5 himp6 himp 7 himp8 him p 9
becslés 0,127836 0,3492116 0,3065422 0,127836 0,1697904 0,1748809 0,127836 0,1708289 0,1598229
unconditional SE| 0,0867124 0,3511238 0,3388827 0,0867124 0,1195308 0,1320322 0,0867124 0,0771294 0,0656926
tojop 1 tojo p 2 tojop 3 tojo p 4 tojop 5 tojop 6 tojop 7 tojop 8 tojo p 9
becslés 0,4608952 0,5265635 0,5461094 0,4700534 0,4845113 0,3950058 0,5066198 0,4674919 0,5036144
unconditional SE| 0,1105954 0,1262634 0,1439 0,0690267 0,0662501 0,1657533 0,0920573 0,0576512 0,0709621

A csak tojokra iranyuld becslés legbdvebb modellére (phi[t]p[t]) a GOF tesztek megfeleltek,
az 1,44 c-hat értékkel korrigdltunk. A kapott legjobb modellnél (phi[.]p[t]) a talélés konstans,
a fogasi valészintség pedig 1dofliggd. A tojok tulélési valdszinliségére kapott becslés

0,87+0,02. A tovabbi becslések a 9. tablazatban lathatok.

9. tablazat: tojok tulélési valosziniiségei (phi) és fogasi valosziniiségei (p) mintavételi
alkalmanként
tojo phi tojop 1 tojo p 2 tojéo p 3 tojop 4 tojo p 5 tojop 6 tojop7 tojop 8 tojop 9

becslés| 0,8672572 0,3958691 0,6932717 0,7822999 0,438643 0,5054501 0,0983029 0,06081072 0,4292745 0,5971403
SE 0,0240517 0,1927019 0,1612518 0,1189197 0,1076161 0,1052304 0,0567626 0,1305844 0,072249 0,0783148

A becsiilt sziiléi jelenlétek segitségével boviiltek a fogastorténetek (6. abra), igy jobb
becsléseket kaphatunk. Mivel foleg him parlagi sasok jelenlétére sikeriilt kovetkeztetni és a
himek fogasi valdszinlisége volt nagyon alacsony, igy ismét mindkét ivarra elvégeztik a
vizsgalatot. A legbdvebb modell megfelelt a GOF teszteknek, az 1,67 c-hat értékkel
korrigaltunk. Mivel nem volt koztiik kettonél nagyobb AIC kiilonbség, két legjobb modellt
(phi[g]p[t] €s phi[.]p[t]) kaptunk. Mindkettonél idofiiggd a fogasi valoszinliség, valamint az
egyiknél a tulélés ivarfiiggd, a masiknal konstans. Mivel a két modell kozel egyforman jo, igy
atlagoltuk dket (10. tdblazat). A himek tulélési valdsziniiségére a kibdvitett fogastorténetekkel
mar sokkal pontosabb becslést kaptunk: 0,85+0,06. Mivel a himek fogastorténete kiegésziilt,

igy a szoftver a két ivarra mar k6zos fogasi valoszintiségeket becsiilt.
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6. abra: fogastorténetek becsiilt jelenlétekkel és anélkiil

10. tablazat: tulélési valosziniiségek (phi) ivaronként és visszafogasi valosziniiségek (p)

mintavételi alkalmanként a becsiilt sziil6i jelenlétekkel egyiitt

him phi tojo phi
0,850343 0,8736601
0,0627798 0,0248116

p1l p2 p3 p4 p>5 p6 p7 p8 p9
0,3577662 0,7132719 0,7846408 0,3753244 0,4675155 0,1100036 0,5386572 0,4080635 0,5515895
0,1915591 0,1653659 0,1232212 0,1036269 0,1050698 0,0609598 0,1350127 0,06867 0,0726953

becslés
unconditional SE

becslés

unconditional SE

Az élohelyekre vonatkozd becsléseket a megbizhatobb eredmények érdekében a tojokra
végeztiik. A legbovebb modell megfelelden illeszkedett az adatokhoz, az 1,39 c-hat értékkel
korrigaltunk. A két legjobb modell (phi[g]p[t] €s phi[.]p[t]) kozott nincs kettd AIC kiilonbség,
igy egyforméan jonak szamitanak. Mivel az egyiknél a tulélés csoportfiiggd, a masiknal
konstans, igy kijelenthetjiik, hogy az adataink alapjan statisztikailag nincs szignifikans
kiillonbség a kétféle élohely tulélési valdszintségei kozott. Mindkettonél idofliggd a fogasi
valészinliség. A két modellt atlagoltuk, a becslések a 11. tablazatban lathatok. Az adataink
alapjan a mérgezésnek kitett él0helyek tulélési valdszintisége 0,86+0,03; a mérgezés altal nem

befolyasolt élohelyekre pedig 0,87+0,03.

11. tablazat: élohelyenkénti tulélési valosziniiségek (phi) és mintavételi alkalmanként
fogasi valdésziniiségek (p) (él6hely 1=mérgezésnek Kkitett élohelyek; élohely

2=mérgezésnek nem Kkitett él6helyek)

€l6hely 2 phi
becslés 0,8611568 0,8708588
unconditional SE| 0,0302749 0,0255458

pl p2 p3 p4 p> pe p7 p8 p9
0,3962781 0,6936541 0,7827917 0,4386002 0,5054257 0,0982908 0,607767 0,4290219 0,5969172
0,1896608 0,1585186 0,1168562 0,1058077 0,1034802 0,0558177 0,1284742 0,0710339 0,0770322

becslés
unconditional SE
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6. Diszkusszio

Az altalunk hasznalt 10 mikroszatellita 10kusz (A02, A43, A56, G04, G09, G11, GI15, A35,
A36 és A39) megfeleldé markerkészletnek bizonyult a megmintazott parlagi sasok egyedi
azonositasara. Ezt bizonyitja a koltd madarakra Cervus 3.0 szoftverrel becsiilt PI=4x107,
amely a mintaszam (191) alapjan elegendden kicsi az egyedi azonositashoz. Valamint a
vizsgalatok soran felhasznalt 10 lokusz atlagos vart heterozigdcidja (0,5852) és PIC értéke
(0,5514) is elég magasnak bizonyult. A 0,5 PIC érték feletti 10kuszok (Sharma et al., 2009)
informativnak szamitanak. Egy korabbi parlagi sasokon végzett kutatas (Rudnick et al., 2005)
kicsit magasabb vart heterozigocidju (0,68) és atlagos lokuszonkénti allélszamu (7,9)
mikroszatellita alléleket hasznalt. Az A39-es és G15-6s lokuszokra a nullallélok becstilt
gyakorisdga magasabb, mint 0,05; igy azokra nullallél gyanuja meriilt fel, nem megbizhatéak
rokonsagi viszonyok vizsgilatara. Igy a fészekalj-elemzéseknél nem vettiik figyelembe a
kiilonbséget, ha csak ezeken a lokuszokon volt kiilonbség két genotipus kozott. A tobbi
lokuszon a becsiilt nullallél gyakorisag elhanyagolhat6, valamint a HWE is fenn all. A negativ
nullallél gyakorisdgok hatterében az all, hogy nagyobb lett a megfigyelt, mint a vart
heterozigdcia (Amer et al., 2005).

Mivel a parlagi sasok mintavételezése kora nyaron, a fidkdk par hetes kordban torténik,
altalaban az anyatol tudunk nagyobb valoszinliséggel vedlett tollat szerezni, mivel 0O
tartdzkodik tobbet a fészekben. A himek tollait nehezebb megtalalni, mivel kevesebb idot
toltenek a fészeknél, gyakran egy messzebb elhelyezkedd kiiild fan tartozkodnak. Ezt
igazoljak a himek alacsony fogasi valészintiségei is. Igy elég fontos gyakorlatban hasznalhaté
eredmény, hogy a himek jelenlétére a mar megmintazott tojé és fiokak alléljainak segitségével
kovetkeztetni tudunk. Minél tobb fidka all rendelkezésiinkre, anndl nagyobb biztonsaggal
allapithatjuk meg a becsiilt apat. A Cervus szoftvert foleg az anyasagi és apasagi
vizsgalatoknal talaltuk eredményesnek az adatainkkal. A becsiilt anyak és apak sokszor
elérték a kritikus Delta értékeket, valamint ha tobb fioka allt rendelkezésiinkre egy fészekbdl,
sok esetben ugyanaz a legvaldsziniibb becsiilt sziild jott ki a testvérekre. Ezekben az
esetekben a dontéshozasnal még figyelembe kell venni, hogy a becsiilt madar milyen messzi

territoriumbol szdrmazik. Az adatainkbdl nem sikeriilt a szoftverrel sziiléparokra becsiilniink.
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A fészekalj-elemzések soran taldltunk olyan territoriumokat, amelyek tovabbi mintavételezés
soran kiilonos odafigyelést igényelnek. Ilyen territérium példaul az NK-Ol-es, ahol a
genotipusok alapjan a him nem lehet sziildje a fészekben mintazott fiokaknak Ez akar EPF
eseményre is utalhat. Itt két fioka alapjan is a tri6 kilenc 6sszehasonlithatd 16kusza koziil hat
Osszeegyeztethetetlen volt. Természetesen nem tudjuk kizarni annak a valdszinliségét, hogy az
egyetlen évben (2013) talalt him toll (amirdl tgy gondoljuk, hogy a territoriumon koltd
szocidlis apa vedlett tolla) nem a rezidens himtdl szarmazik, hanem egy odalatogatd (akar
immatur) egyedtdl és a genetikai apat nem tudtuk megmintazni. Annak a valdsziniisége, hogy
egymas utani két évben ugyanattol az odalatogatd himtdl szerziink tollat az ott €16 genetikai
apa helyett, elhanyagolhat6. Ezért, ha a kovetkezd évben (2014) is taldlunk tollat ugyanazon a
territériumon ugyanattél a mar 2013-ban megmintazott himt6l, biztosak lehetiink a 2013-as
EPF eseményben. Hasonldéan érdemes nagy intenzitdssal him tollat keresni a HS-13-as
territoriumon, ahol az adataink alapjan him csere-eseményt talaltunk. Toj6 tollakat az adataink
alapjan a HV-03-as territériumon lenne fontos taldlni, mivel mind him-, mind fidka-

genotipusok rendelkezésiinkre allnak korabbi évekbdl.

A parlagi sasok hosszl életliek és szocidlisan monogamok koltési idészakban és koltési
1d6szakok kozott is (Rudnick et al., 2005). A himnél ezen feliil elég nagy sziildi1 raforditast
figyeltek meg (Rudnick et al.,, 2005), példaul sokszor szallit a fiokdknak ételt. Ezen
tulajdonsagok alapjan a "longevity" és "paternal care" hipotézisek (Neudorf, 2004) nulla,
vagy nagyon kevés EPF-re toleransnak josoljak a fajt. Mi hat esetb6l 6tben tudtunk
kovetkeztetésre jutni a parhtiség kérdésében. EbboOl négyszer taldltuk a territdriumon
megmintazott himet a fidkak genetikai apjanak. Egy alkalommal talaltunk az adataink alapjan
EPF-re utalé genotipusokat. A kazahsztdni parlagi sasoknal (Rudnick et al., 2005) 86
koltésbol szarmazo 166 fidka alapjan taldltak 3 EPF gyanus eseményre bizonyitékot. Ezeknél
a szocialis sziilok egy-egy lokuszon nem egyeztek a fiokdkkal, igy tigy gondoltak, hogy
betudhatok nullalléleknek és genotipizalasi hibdknak. Nalunk ett6l tobb, mindkét fioka
alapjan hat 16kuszos eltérés mutatkozott, amelyek koziil csak egy lokusz esetében
feltételezhetd a nullallélek zavard hatdsa, igy esetiinkben az adott him minta és a fiokak
rokonsaga kizarhatd. Viszont a him genotipus szarmazhat egy odalatogaté himtdl is, igy
tovabbi informacié sziikséges az EPF esemény biztos kijelentéséhez. Egy masik modszerrel is
vizsgaltuk a parlagi sasok szaporodasi rendszerét, a fiokak anyai és apai eredetli alléljai
diverzitdsanak 0Osszehasonlitdsdval. A randomizacids teszt eredménye sem az atlagos

lokuszonkénti allélszam (p=0,6986), sem a vart heterozigocia (p=0,1075) esetében nem volt
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szignifikans. Mivel az adataink alapjan a fiokak apai és anyai eredetli alléljainak diverzitasa
nem kiilonbozik, arra kovetkeztetiink, hogy nincs a populacidban interszexudlis szelekcid, a
tojok és himek hliségesek egymashoz. Sajnos az EPF és alléldiverzitas vizsgalathoz kevés
adatot tudtunk felhaszndlni, igy ezek az eredmények nem tekinthetdk véglegesnek, tovabbi
adatgytjtés sziikséges. Osszegezve, a magyarorszagi parlagi sasok megfigyelt viselkedésiik,
hosszu életiik, valamint az eddigi adataink alapjan genetikailag monogamnak tekinthetdk és

maximum nagyon csekély EPF-re toleransok.

Szamos sas faj koltd egyedeire becsiilték mar meg a tulélési valdszinliséget. Az ibériai sasra
(Aquila adalberti), amelyet sokaig a parlagi sas spanyol alfajanak tekintettek, 0.918-0.986
kozotti értéket becsiiltek (Ortega et al., 2009). A héjasasra (Aquila fasciata) pedig phi=0,87
pontbecslést adtak (Herndndez-Matias et al., 2011). A kazahsztani parlagisas-populécio koltd
madaraira ezekhez hasonlo eredményt talaltak, az atlagos 16%-os kicserélddési rata alapjan
phi=0,84-t becsiiltek (Rudnick et al., 2005). Egy masik kazahsztani vizsgalatban (Katzner et
al., 2006) pedig 0,90+0,02 tulélési valdsziniiséggel szamoltak a modellezés soran. Mi ezekhez
hasonlod, a himekre 0,85+0,06 (becsiilt érték+SE); tojokra pedig 0,87+0,03 értéket kaptunk a
becstilt sziiléi jelenlétek segitségével. A tojokra tobbféleképpen is 0,87 korili talélési
valoszinliség jott ki, igy ez egy robusztus becslés. Az ivarok tulélése kozott nem tudtunk
biologiailag relevans vagy statisztikailag szignifikans kiilonbséget kimutatni (2>AAIC). A
himekre kapott tulélés becslés a tojokéhoz képest pontatlanabb, mert a fogasi valdszintiségiik
sokkal alacsonyabb. A himekre altaldban 0,2 alatti fogési valdsziniliséget becsiiltiink, mig a
tojokra ez az érték altalaban 0,5 kortli lett. A becsiilt sziildi jelenlétek segitségével a himek
visszafogdsa megnétt, igy a MARK a két ivarra mar kozos becslést adott a fogasi
valoszintiségekre. Igy a himek jelenlétére vald kovetkeztetés a fidkak és anydk segitségével
hasznosnak bizonyult. A becsiilt fogasi valdszintiségek alapjan elmondhato, hogy az 2011—
2013-as évek mintavételezése elég eredményes volt a tojok szempontjabol, de a him tollakat a

nehézségek ellenére érdemes volna intenzivebben keresni.

Megvizsgaltuk a mérgezés hatasat is a parlagi sas populdcionkra. Két részre osztottuk a
territériumokat: amelyek maximum 15km-es tdvolsdgaban mérgezés tortént az Erintett
években és ahol nem. Az adataink alapjan a kétféle élohely madarainak talélése kozott nincs
szignifikans kiilonbség (2>AAIC). A kiilonbség iranya megfelel a vartnak, de mértéke
bioldgiailag nem relevans ¢€s statisztikailag sem szignifikans: a mérgezésnek kitett élohelyekre

az éves tulélés 0,86+0,03; a mérgezés altal nem befolyasolt éldhelyekre 0,87+0,03. A jelenlegi
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adataink alapjan arra kovetkeztetiink, hogy a mérgezés nem befolyasolja nagy mértékben a
magyarorszagi parlagi sasok tulélését. Sajnos Osszesen csak 56 sas mérgezési eset alapjan
tudtuk csoportositani az ¢éléhelyeket, igy a kapott eredmények nem tekinthetdk véglegesnek.
Ugy gondoljuk, hogy érdemes volna folytatni a vizsgalatot tobb egyeddel és mérgezési
adattal.

Osszegezve, az adataink alapjan a magyarorszagi parlagi sasok genetikailag monogamnak,
vagy kevés EPF-re toleransnak mondhatok. A hazai sasok tulélése nem kiilonbozik
ivaronként, valamint nem befolydsolt er6sen a mérgezés altal. A legpontosabb, robusztus
becslés az éves tulélésre 0,87+0,03. Erdemes volna folytatni a vizsgalatot t5bb év és egyed

bevonasaval, hogy pontosabb eredményeket kapjunk a fajrol.
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9. Summary

The Imperial eagle (Aquila heliaca, SAVIGNY, 1809) is a territorial, socially monogamous
raptor. Although the number of mating pairs are increasing in Hungary, we found it important
to provide information for protection of the species, so we analysed their genetic mating
system in a three year period and their probability of survival with data from ten years and
135 territory. Like most raptors, it is challenging to capture and band Imperial eagles, thus we
used molecular techniques to identify them. As DNA source, we collected feathers directly
from chicks (on monitoring occasions) and we also collected naturally shed feathers from
adults. With the DNA retrieved from feathers we genetically sexed them and we amplified 13
micosatellite loci, from which 10 were suitable for identification. Where father, mother and
offspring genotypes were available, we examined EPF's. From five analysed cases we found
one that could refer to EPF. We used randomisation test on diverstiy of the offspring's alleles
given by the father and mother which did not show significant differences in expected
heterozygosity or mean number of alleles per locus. To sum up, our data on allele diverstiy
and EPFs implied that the Hungarian Imperial eagle is genetically monogamous or it is
tolerant to very low number of EPF occasions. In the past three years we could identify 191
adult eagles with 438 encounters (encounter means that we collected feathers from an
individual in a certain year and in encounter history it will stand as a "1"). Though we could
not collect feathers from all adults present at the time, we used parentage analysis to identify
missing paternal encounters. With maternity, paternity and parent pair analysis we could
identify 12 adults, from whom we could not collect feathers in the respective years but their
genotypes were available from other years. With the help of these adult male encounters, the
male capture probabilities increased, so we received more accurate survival probabilities for
them. The mark release recapture study showed that the Hungarian Imperial eagle's yearly
survival probability is 0,87+0,03, which is not affected by gender or poisoning. Our results
provide missing information on the Hungarian Imperial eagle population: survival
probabilities and mating system. Furthermore, parentage analysis and examination of the
effect of poisoning on survival provide results that can be important for protection in practice

and can help organize field studies and monitoring.
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Témavezetoi nyilatkozat

Alulirott Dr. Koévér Szilvia kijelentem, hogy Gyarmati Adam »Magyarorszagi parlagi sasok
(Aquila heliaca) tilélési valoszinliségei és szaporodasi rendszere mikroszatellita allélek
alapjan” c. szakdolgozatanak tartalmat ismerem, az abban foglaltakkal egyetértek, és a
dolgozatot benyujtasra, illetve védésre alkalmasnak tartom.

Budapest, 2014. aprilis 24.
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Dr. K6vér Szilvia
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HuVetA - SZIA
ELHELYEZESI MEGALLAPODAS ES SZERZOI JOGI NYILATKOZAT*
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A mii megjelenési adatai:.. ) UPRFPEST,. <C: IO
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Jelen megallapodas elfogadasdval a szerzd, illetve a szerz6i jogok tulajdonosa nem
kizar6lagos jogot biztosit a HuVetA és a SZIA szamdra, hogy archivélja (a tartalom
megvaltoztatasa nélkill, a megdrzés és a hozzaférhetéség biztositasanak érdekében) és
masolasvédett PDF forméra konvertdlja és szolgdltassa a fenti dokumentumot (beleértve
annak kivonatat is).

Beleegyezik, hogy a HuVetA és a SZIA egynél tobb (csak a HuVetA és a SZIA
adminisztratorai szamara hozzéaférhetd) masolatot taroljon az On éltal 4tadott dokumentumbdl
kizéar6lag biztonsagi, visszaallitasi és megorzési célbél.

Kijelenti, hogy a 4tadott dokumentum az On miive, és/vagy jogosult biztositani a
megallapodasban foglalt rendelkezéseket arra vonatkozéan. Kijelenti tovabba, hogy a mii
eredeti és legjobb tudomasa szerint nem sérti vele senki mas szerz6i jogat. Amennyiben a mil
tartalmaz olyan anyagot, melyre nézve nem On birtokolja a szerz6i jogokat, fel kell tiintetnie,
hogy korlatlan engedélyt kapott a szerzdi jog tulajdonosatdl arra, hogy engedélyezhesse a
jelen megéllapodasban szereplé jogokat, és a harmadik személy altal birtokolt anyagrész
mellett egyértelmiien fel van tiintetve az eredeti szerz6 neve a miivon beliil.

A szerz6i jogok tulajdonosa a hozzaférés korét az aldbbiakban hatdrozza meg (egyetlen, a
megfelelé négyzetben elhelyezett x jellel):

engedélyezi, hogy a HuVetA-ban/SZIA-ban térolt miivek korlatlanul hozzaférhetévé
véljanak a vilaghalon,

a Szent Istvan Egvetem belsé halézatara (IP cimeire) korlatozza a felt6ltott
dokumentum(ok) elérését,

a SZIE Allatorvos-tudoméanyi Konyvtarban taldlhato, dedikalt elérést biztositd
szamitogépre korlatozza a feltoltott dokumentum(ok) elérését,

csak a dokumentum bibliografiai adatainak és tartalmi kivonatanak feltéltéséhez jarul
hozza (korlatlan hozzaféréssel),

* Jelen nyilatkozat az 5/2011. szami, A Szent Istvdn Egyetemen folytatotr tudomdnyos publikacios tevékenységgel kapcsolatos
adatbazis kialakitasdrél és alkalmazdsdrél cimi rektori utasitashoz kapesolodik, illetve annak alapjian készalt.



Kérjiik, nyilatkozzon a négyzetben elhelyezett jellel a helyben hasznalatrol is:

X Engedélyezem a dokumentum(ok) nyomtatott valtozatinak helyben olvasasat a
kényvtarban.

Amennyiben a feltsltés alapjat olyan mi képezi, melyet valamely cég vagy szervezet
tamogatott illetve szponzoralt, kijelenti, hogy jogosult egyetérteni jelen megallapodassal a
miire vonatkozoan.

A HuVetA/SZIA iizemeltetsi a szerzd, illetve a jogokat gyakorlé személyek és szervezetek
iranydban nem véllalnak semmilyen felelésséget annak jogi orvoslasara, ha valamely
felhasznalé a HuVetA-ban/SZIA-ban engedéllyel elhelyezett anyaggal torvénysérté modon
visszaélne.

Budapest, 2014, év ......0% ... h6 . 4. F.nap

T aldirgs
szerzd/a szerz6i jog tulajdonosa

A HuVetA Magyar Allatorvos-tudomdnyi Archivum — Hungarian Veterinary Archive a
Szent Istvin Egyetem Allatorvos-tudomanyi Konyvtdr, Levéltar és Muzeum dital miikodtetett
szakteriileti online adattdr, melynek célja, hogy a magyar dllatorvos-tudomany és -torténet
dokumentumait, tuddsvagyondt elektronikus formdban Osszegyiijtse, rendszerezze, megorizze,
kereshetévé és hozzdférhetévé tegye, szolgdltassa, a hatdlyos jogi szabdlyozdsok figyelembe
vételével.

A HuVetA a korszerii informatikai lehet6ségek felhaszndldsdval biztositia a konnyi,
(internetes kereségépekkel is miikods) kereshetoséget és lehetdség szerint a teljes szoveg
azonnali elérését. Célja ezek révén

- a magyar dllatorvos-tudomdny hazai és nemzetkozi ismertségének nivelése;

- a magyar dllatorvosok publikdcidira torténd hivatkozdsok szamdnak, és ezen
keresztiil a hazai dllatorvosi folydiratok impakt faktordnak novelése;

- az Allatorvos-tudomdnyi Kar és az egyiittmiikodé partnerek tuddsvagyondnak
koncentrdlt megjelenitése révén az intézmények és a hazai dllatorvos-tudomany
tekintélyének és versenyképességének novelése;

- a szakmai kapesolatok és egyiittmiikodés elésegitése,

- a nyilt hozzdférés tamogatdsa.

A SZIA Szent Istvin Archivam a Szent Istvin Egyetemen keletkezett tudomdnyos dolgozatok
tdra.



