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Arapapagaj mikroszatellita-markerek
rokon fajok kozotti tesztelése

Orkényi Zoltan*, Szabé Krisztian

OSSZEFOGLALAS

A papagajfajok szabadon él16, ill. fogsagban tartott populaciéinak monitorozasahoz
szUkség van megfelels felbontast add genetikai markerek alkalmazasara, amelyek
de novo kifejlesztése azonban kdltséges. Ehelyett érdemes a mar meglévd, kozel
rokon fajokra kifejlesztett "cross-species" markereket hasznalni. A szerz8k célja
egy olyan mikroszatellita-markerkészlet kialakitasa volt, amely eredményesen
alkalmazhaté az Araformak (Arinae) alcsaladba tartozo fajokban. Enhez tiz, kék-
sarga ara (Ara ararauna) és sargaszarnyl ara (Ara macao) fajokra tervezett lokuszt
teszteltek 12 papagajfaj 149 egyedén, amelyek tobbnyire polimorfnak bizonyultak,
igy a legtobb megvizsgalt fajban alkalmasak genotipizalasra. A tesztelt markereket
alkalmazva megallapithatd, hogy az A. ararauna, A. macao és A. chloropterus fajok
magyarorszagi tenyészallomanyai nem beltenyésztettek.

SUMMARY

Background: In the last few decades, microsatellites have become the most
widely used genetic markers in genotyping. As an alternative to their expensive de
novo marker development, cross-species utilisation of microsatellite primer sets
features a highly cost-effective solution. The success of this method depends
on several factors, one of which is probably the evolutionary distance between
the source species and the target species.

Objectives: The authors present a cross-species amplification study in Arinae
parrots. First, they tested whether microsatellite markers originally developed
for Ara ararauna and Ara macao are applicable to a wider range of parrot taxa.
Moreover, using the tested markers, they assessed the extent of inbreeding in
Hungarian captive-bred populations of three Ara species.

Materials and Methods: Published PCR protocols were available for all markers
in the original species. After performing conventional PCR reactions, products
were visualized on agarose gel. This step was followed by capillary electrophoresis
to determine exact amplicon sizes and thus, to identify alleles in each species.
Results and Discussion: The majority of the loci were successfully amplified in
most of the species, showing high variability even in the most distantly related
taxa. The ratio of closely related individuals in the tested three Ara species was
relatively low, with no sign of inbreeding in any of the bred populations, maybe
due to the incidental international import of birds to the local aviculture.
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ROKON FAJOK KOZOTTI TESZTELESE

A papagéjalakiak (Psittaciformes) a madarak osztalyanak egyik igen valtozatos
rendjét képviselik. TObb, mint 400 faj tartozik k6zéjik, amelyeket a legfrissebb
filogenetikai vizsgalatok harom csaldadsorozatba (Strigopoidea, Cacatuoidea és
Psittacoidea) osztanak [1, 2]. Jelenleg éI8 fajaik kdzel harmada valamelyik fenye-
getett kategériadba tartozik a Természetvédelmi Vildgszovetség (IJUCN) Voros Lis-
tdjan [3]. Ezt az is indokolja, hogy fajaik szama gyorsabban apad a tobbi, hasonld
madarrendben megfigyeltekhez képest [4]. Fenyegetett helyzetik elsGsorban
antropogén hatdsokra vezethetd vissza. Ezek k6zott szerepel a folytonos élGhely-
pusztitds, ami tulnyomoédan a fészkelésre alkalmas faodvak, valamint a megfeleld
taplalkozdhelyek szamanak csokkenéséért felelds [5, 6]. A természetes él6helyek
kultGrnovény-Ultetvényekké torténd atalakitasa miatt pedig szamos papagajfaj
természetes étrendje mellett az itt termesztett kultGrndévényeket is dézsmalja.
E jelenség sokszor olyan konfliktushoz vezet gazda és allat k6zott, amely nem
ritkdn a madarak kildvésével végzddik [7, 8].

A papagajok szinpompas tollaik, kivald hangutanzo képességik és megkapé ter-
mészetik miatt népszerl hobbiallatnak szamitanak, azonban a kereskedelemben
kaphatd egyedeknek csupén elhanyagolhatd része szarmazik tenyésztett alloma-
nyokbdl, nagyobb részik illegalis befogasbdl és kereskedelembdl eredeztethetd
[8-11]. Szintén az ember felelds egyes idegenhonos invazids fajok papagajok élé-
helyére t6rténd behurcolasaért, amelyek gyakran a bennszUlott fajok predatoraiva
avagy kompetitoraiva valnak [12].

A molekularis 6koldgia fejlédése nagyban hozzajarult ahhoz, hogy még jobban
megismerhessik mind a vadon éI3, mind a fogsagban tartott papagajok fajait. A
genetikai markerek segitségével pontos filogenetikai fakat készithetlnk, nyomon
satis. Tovabba lényeges egyedi és populacids szintl informéacidkat kaphatunk az
allatokrdl, amelyek fontosak lehetnek a fajok védelméhez, vagy éppen bdvithetjlk
dltaluk a rég kihalt papagajfajokrdl szerzett ismereteinket is [13].

Ahhoz, hogy az egyes fajok populaciéi képesek legyenek valtozd kdrilmények
kozott is fennmaradni, elengedhetetlen, hogy kell6 mérték{ genetikai variabilitas-
sal rendelkezzenek. Ennélfogva a konzervacidbioldgia egyik legfontosabb célja a
genetikai diverzitasnak a fajok, ill. populacidk k6zotti és azokon bellli felmérése.
Ehhez ma mar szdmos molekuldris mddszer all rendelkezésre, amelyek kézul az
egyik legelterjedtebb a mikroszatellita-markerek alkalmazasa [14].

Ezen DNS-régidk, egyéb néven STR-ek (short tandem repeats) vagy SSR-ek
(simple sequence repeats) olyan repetitiv DNS-szakaszok, amelyeken belil
bizonyos, 1-6 nukleotid hosszlUsagl motivumok ismétiddnek. A legtdbb él8lény
genomjaban nagy szamban fordulnak el8, és nagy mutacids ratajuknak készénhe-
téen toébb alléllel rendelkeznek egy adott populdciéban (az egyes allélok legtobbszor
a szekvenciaban megfigyelhetd ismétlédések szdmaban kildnbodznek). Ezért jéval
kevesebb lokusz hasznalata is elég lehet egyedi vagy populacids szintl kllonbsé-
gek detektaldsara, szemben a kevésbé polimorf genetikai régidk alkalmazéasaval.

Az autoszomas STR-ek biparentalisan, rekombinalédva 6roklédnek, igy job-
ban hasznalhatdk leszarmazasi vagy populacidgenetikai vizsgalatokban, mint a
haploid és uniparentalis lokuszok. Mivel altalaban rovid szakaszok, olyan ese-
tekben is sikeresen azonosithatdak, amikor mindossze csekély mennyiségi (Gn.
low-copy number) vagy fragmentalt DNS-minta all rendelkezésre.

A populacidk genetikai diverzitasanak, esetleges beltenyésztettségének felmé-
résére gyakran hasznalnak mikroszatellita-markerek genotipizaldsaval nyert adato-
kat [15-17]. Papagajokat érint8 genetikai valtozatossagot monitorozé vizsgalatokra
a kovetkezd okok miatt lehet szUkség: a tenyésztSk kivancsiak allatallomanyuk
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genetikai mindségére és beltenyésztettségének mértékére; a veszélyeztetett fajok
visszatelepitési programjainak részeként a visszajuttatandé allomany ellendrzése
céljabdl;ill. annak megallapitasara, hogy egy fogsagban tartott dllomany egyedei
valéban legélis mddon, regisztralt tenyészetekbdl szarmaznak, vagy illegalisan
befogott madarakbdl [15, 16].

A PCR-primereket altaldban a repetitiv régiékat hatarold (Un. flanking) DNS-sza-
kaszokhoz tervezik [18], amelyek kbzel rokon fajok esetében a mikroszatellitaknal
gyakran konzervaltak. Ez a tulajdonsag teszi lehetévé, hogy egy adott fajra kifej-
lesztett primerpar alkalmazhatd lehet kdzel rokon fajok esetében is [19-21]. Ez4ltal
lehetdvé valhat, hogy ezen ,fajok k6zotti” vagy »cross-species” markerek haszna-
lata a koltséges, munka- és id8igényes de novo mikroszatellitamarker-fejlesztés
alternativaja legyen. Mar szdmos kutatast végeztek a mikroszatellita-markerek
»Ccross-species” alkalmazhatdsaganak tesztelésére, amelyek segithetnek abban,
hogy milyen tényez8ket érdemes figyelembe venni annak érdekében, hogy egy
adott fajban leirt markerkészlet mas faj egyedein is sikeresen m{ikodjon [14, 19-24].
A fajok kozotti amplifikacid sikerességét, ill. a detektalt polimorfizmmust szamos
tényez8 befolyasolja: (1.) Altalaban negativan hat a sikerességre az Gn. "forras" fajok
(source species; amelyekre az adott primert kifejlesztették) és a kereszt-teszte-
lésben résztvevd fajok, mas néven célfajok (starget” species) kozotti filogenetikai
tavolsag. (2.) Minél nagyobb fokl variabilitas figyelhet8 meg egy adott mikorsza-
tellita lokusznal az eredeti fajban, a célfajok annal nagyobb kdrében detektalhatd
polimorfizmus. (3.) Ha a forras- és célfajban egymastél fliggetlenll (homoplaziasan)
kialakultak a PCR primerek bekotését lehetdvé tevd genomi régidk, akkor az aspecifi-
kus »PCR-mitermékek” felszaporodasat okozhatja, és ezaltal a marker célfajban vald
alkalmazasat is megneheziti. Ezekkel ellentétben a lokusz ismétldd6é motivumanak
tipusa (pl. di-, tri-, vagy tetranukleotid), ill. struktirdja (pl. tokéletes, tokéletlen
vagy 6sszetett) nem befolyasolja a célfajokban az amplifikacid sikerességét [22].

Munkank célja egy olyan mikroszatellita-markerkészlet kialakitasa volt, amely
alkalmas lehet finom felbontasl genetikai adatok generalasara (pl. populacié-
genetikai vagy igazsagugyi vizsgalatokban) az Arinae alcsalddba tartozé fajok
szélesebb skaldjan. Enhhez tiz, egy-egy arafajra specifikusan kifejlesztett mik-
roszatellita-marker variabilitdsat teszteltlink 12 rokon papagajfajban. Emellett a
tesztelt markerek segitségével megvizsgaltuk harom kedvelt arafaj magyarorszagi
tenyészallomanyanak genetikai diverzitasat és esetleges beltenyésztettségét.

A keresztamplifikacidkat az Arinae alcsalad egyes fajain végeztik, magyar tenyész-
ték madaraibdl szarmazé toll- és vérmintakon, amelyeket az Allatorvostudomanyi
Egyetem Zooldgiai Tanszékén m(ikod6 AQUILABOR szolgaltatd laboratériumba kildtek
molekularis ivarmeghatarozas céljabdl. Az egyes mintak vizsgalatba térténd bevalo-
gatasanal a kdvetkez8 szempontokat tartottuk szem el6tt: (1.) Mindegyik faj az Arinae
alcsalad tagja legyen, de (2.) lehet8leg minél nagyobb taxondémiai skalat fedjenek
le a mintak. (3.) Minden fajbél alljon rendelkezésre kell8en nagy mintaszam. (4.) Az
egy fajba tartozdé mintak lehetdleg kilonbozd tenyésztdktdl szarmazzanak, ezzel
elkerlilendd, hogy a vizsgalt egyedek rokonsagban alljanak egymassal. A felsorolt
kritériumok betartasaval kilenc nem 12 fajanak 149 egyedén végeztik el az analiziseket.
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Vizsgalatunkhoz sargaszarnyUl araban, ill. kéksarga araban leirt mikroszatellitdkat
valasztottunk [25, 26]. Ezen markerek ismétlddd motivumaikat tekintve egysé-
gesen dinukleotid ismétlédéseket tartalmaznak, és tobbnyire 100-300 béazispar
hosszUsagl PCR-termékeket adnak.

A felhasznalt markerek amplifikacidjat a publikacidkban leirt, vagy némileg
mébdositott (pl. touchdown) PCR-programokkal végeztiik, majd a kapott terméke-
ket agardz-gélelektroforézis segitségével ellendriztik. A forward iranyl primerek
fluoreszcens jeloléssel voltak elldtva, lehetdvé téve a keletkezett PCR-termékek
kapillaris-elektroforézissel toérténd vizualizacidjat, ezaltal az allélméretek pontos
meghatarozasat [27].

Az agardz-gélelektroforézis alapjan pozitivnak bizonyult PCR-termékek kapilla-
ris-elektroforézise ABI 35000x| szekvenator segitségével tortént. Az egyes allélek
azonositasat (vagyis az amplikonok pontos méreteit) az OSIRIS program segit-
ségével allapitottuk meg [28]. Az esetleges genotipizalasi hibak detektaldsa az
ML-Relate és Micro-Checker szoftverek bevonséaval tortént [29, 30].

Azon fajok (Ara macao, Ara ararauna, Ara chloropterus) esetében, ahol kell6 mennyi-
ségl, a hazai tenyészalloméanyt megfelelden reprezentalé mintaval rendelkeztlnk,
a beltenyésztettséget is felmértik. Ehhez megallapitottuk a rokon és nem rokon
madarak aranyat (ML-Relate programmal; [29]), a megfigyelt (H ) és a vart hete-
rozigécia (H_) értékét (Arlequin hasznalataval; [31]), valamint a beltenyésztettségi
index (F_) értékeket (Fstat programmal; [32]).

Szinte az dsszes megvizsgalt fajban és az dsszes vizsgalt markerben sikeres amp-
lifikacio tortént a PCR soran, mindossze két fajnal nem kaptunk egy; ill. két lokuszon
terméket. A tobbi esetben viszont legalabb egy allélt sikerllt detektalni markeren-
ként. Az esetek tlinyomd hanyadaban lokuszonként legalabb két allélt detektalni
tudtunk, azaz viszonylag tag taxondmiai keretek kdzott variabilisnak bizonyultak a
vizsgalt markerek. A 12 fajbdl 6tben talaltunk legalabb egy monomorfnak mutatkozd
markert. Az egyes fajokban a 10 lokusz atlagos allélszama 2,1 és 9,8 k6z6tt mozgott.
A részletes ,cross-species” adatokat az 1. és 2. tdbldzat tartalmazza.

A Micro-Checker program alkalmazasaval nem sikerllt kimutatni ,dadogas”
vagy »large allele dropout” miatti genotipizalasi hibadkat egyik fajban és egyik
lokuszban sem. Null-allélek el6forduldsa viszont tdbb esetben is gyanithatd volt.

Két fajnal (Ara ararauna és Ara chloropterus) a medfigyelt heterozigécia (H )
nagyobbnak adddott a Hardy-Weinberg-egyenslly esetén varthoz (He) képest,
mig az Ara macao-ban is csak igen kevéssel volt kisebb a H_, mint a H_. Ez jél
jelzi, hogy nincs beltenyésztettség egyik vizsgalt faj hazai allomanyaban sem. A
beltenyésztettségiindex (F‘S) értékeiis ezt tdmasztottak ald, amelyek vagy negatiy,
vagy igen kis (F_ = 0,022) értékeket mutattak. A vizsgalt mintak k6zott a rokonoknak
tekinthetd (szul8-utdd, testvér vagy féltestvéri viszonynak megfelel§ kategdridjd)
egyedek mindharom fajnal jelentds kisebbségben voltak, amely 6sszhangban van
a beltenyésztés kis fokaval, és a mintak genetikai fliggetlenségét is alatamasztja.
A null-allélek jelenléte sem befolyasolta az analizist (a homozigdtaknak a valdsa-
gosnal nagyobb ardnya okozhat beltenyésztettségre hasonlité értékeket), ugyanis
csak az Ara macao-nal taladltunk egy valdészinlsithet8en null-alléles lokuszt. A
beltenyésztettségi vizsgalat eredményeit a 3. tdbldzatban foglaltuk 6ssze.
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1. TABLAZAT. A vizsgdlt Ara ararauna markerek »cross-species” alkalmazhatésdga a célfajokban

N = mintaelemszam, N_= allélszam, H = megfigyelt heterozigécia. A null-alléleket tartalmazé lokuszok félkévéren, csillaggal )
vannak jeldlve. A félkovérrel kiemelt harom Ara faj szerepet a beltenyésztettség-vizsgalatban. A szirke celldkban a forrasfajok
eredeti publikacidiban [26] szerepld értékei vannak feltiintetve

TABLE 1. Cross-species performance of the tested Ara ararauna STR markers in the related parrot species

(N = sample size, N, = observed number of alleles, H_ = observed heterozygosity). Loci containing null alleles are marked with
asterisk (*) and bold. The three Ara species marked bold were included in the inbreeding study. Values in the gray cells refer to
the values described in the original publications [26]

Kéksarga ara

(Ara ararauna) N, E m 8
49 Ho 0,88 0,87 0,62
Kéksarga ara N 10 8 10
(Ara ararauna) a
20 H, 0,85 1 0,9
Zoéldszarnyu ara
(Ara chloropterus) N, 4 ! m
21 H, 0,75 0,9 0,75
Sargaszarnyu ara N 10 10 7
(Ara macao) a
17 H, 0,88 0,75 0,81
Maracana-ara
(Primolius maracana) N, > / >
10 H, 0,5 0,8 0,7
SarganyakU ara
(Primolius auricollis) Al 4 / 3
10 H, 0,5 0,9 0.3
Jandaya-aratinga * *
(Aratinga jandaya) N, 1 4 3
10 H, 0 0,5 0,5
Eszaki torpeara o
(Diopsittaca nobilis) N, 2 3 >
10 H, 0,71 0,63 0,75
Aranyhomlok( aratinga
(Eupsittula aurea) N, 6 & 3
9 H, 0,78 0,78 0,13
Molina-papagaj * *
(Pyrrhura molinae) N, 6 9 !
1 H, 0,55 0,73 0
Rozsdassapkéas papagaj N 6 1* 1%
(Pionites leucogaster) a
10 H, 0,9 0 0
Bronzszarnyl papagaj N 2% 5 _*
(Pionus chalcopterus) a
10 H 0 0,33 -

Sargahomlok(d amazon N
(Amazona ochrocephala) a

" H 0,73 o 0,78
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2. TABLAZAT. A vizsgdlt Ara macao markerek ,cross-species” alkalmazhatésdga a célfajokban

N = mintaelemszam, N_ = allélszam, H_ = megfigyelt heterozigdcia. A null-alléleket tartalmazdé lokuszok félkovéren, csillaggal (*)
vannak jeldlve. A félkovérrel kiemelt harom Ara faj szerepet a beltenyésztettség-vizsgalatban. A szlrke cellakban a forrasfajok
eredeti publikacidiban [25] szerepld értékei vannak feltiintetve

TABLE 2. Cross-species performance of the tested Ara macao STR markers in the related parrots species

(N = sample size, N, = observed number of alleles, H = observed heterozygosity). Loci containing null alleles are marked with
asterisk (*) and bold. The three Ara species marked bold were included in the inbreeding study. Values in the gray cells refer to
the values described in the original publications [25]

Sargaszarnyu ara

N 14 13 18 13 16 22 15
(Ara macao) a
40 H, 0,95 0,85 1 0,85 0,7 0,95 0,95
Keksarga ara N 15 13 4 7 8 13 10
(Ara ararauna) a
20 H, 0,89 0,95 0,53 1 0,9 0,9 0,9
Zoéldszarnyld ara
(Ara chlolopterus) N, 12 10 ° / 12 10 10
21 H, 0,95 0,9 0,85 0,92 0,81 0,95 0,95
Sargaszarnyu ara N 10 9 12 9 10* 10 10
(Ara macao) a
17 Ho 1 0,76 1 0,83 0,69 0,82 0,88
Maracana-ara N 7 7 3 4* 9 7 4
(Primolius maracana) a
10 Ho 0,8 0,9 0,3 0,3 0,9 0,78 0,8
Slargalnyaku laral N 6 5 6* o* 6 5 3
(Primolius auricollis) a
10 H, 0,7 0,7 0,6 0,5 0,7 0,7 0,3
Jandaya-aratinga * *
(Aratinga jandaya) N, ° 10 1 > 3 10 4
10 Ho 0,9 1 0 0,8 0,2 1 0,6
Eszaki térpeara
(Diopsittaca nobilis) N, ® ® 2 / 2 / 4
10 Ho 1 0,88 0,13 1 0,43 0,88 0,38
Aranyhomloku aratinga N 5* o* 5* 5* 8 9 7
(Eupsittula aurea) a
9 H, 0,44 0,67 0,7 0,4 0,9 0,8 0,89
Molina-papagaj N 1* 4 5 5 9 4 1*
(Pyrrhura molinae) a
11 H, 0 0,82 0,55 0,64 1 0,82 0
Roz_sda_ssapkas papagaj N 7 12 1* 6 2 10 4
(Pionites leucogaster) a
10 Ho 0,9 1 [0} 0,7 0,3 0,9 0,6
Bronzszarnyl papagaj N o% 6* * o% 2% a* %
(Pionus chalcopterus) a
10 H, 0,1 0,22 0 0 0,5 0,17 -
Sargahomlokd amazon N 1* o* 3 10 -* o* 1*

(Amazona ochrocephala)
11 H 0 0,64 0,8 1 - 0,89 0]
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3. TABLAZAT. Beltenyésztettségi mutatdk a vizsgdlt hdrom Ara fajban

(N = mintaszdm, H_ = medfigyelt heterozigbcia, H_ = vart heterozigdcia, F, = beltenyésztettségi koefficiens)

TABLE 3. Inbreeding indicators in the three studied Ara species

(N = sample size, H, = observed heterozygosity, H, = expected heterozygosity, F

Kéksarga ara
(Ara ararauna)

Zoldszarnyl ara
(Ara chloropterus)

Sargaszarnyl ara
(Ara macao)

20

21

17

= inbreeding coefficient)

is

0,88 0,83 -0,064 13% 0
0,87 0,84 -0,036 12% 0
0,84 0,86 0,022 20% 1

Kutatasunk egyik célkitlizése volt, hogy megvizsgaljuk, hogy Ara macao és
Ara ararauna fajokra kifejlesztett mikroszatellita-markerek ,cross-species”
alkalmazhatdésaga hogyan alakul az Arinae alcsaladbdl valasztott papagajfajok
korében. A tesztelt lokuszok nem mutattak jelentds fajspecificitast, hanem
széles rokonsagi kdrben sikeresen keresztamplifikalhatdk voltak, rdadasul a
célfajok jelentds hanyadaban polimorfnak mutatkoztak, azaz legalabb két
(de a legtdobb esetben tobb) alléllel birtak.

Madarakban a mikroszatellita-markerek ,cross-species” alkalmazhatdsaga
dllatcsoportonként eltérd siker( lehet. Ezt tdmasztja ald egy 2007-es tanul-
many [33], amiben a keresztamplifikalhatd lokuszok ardnya csaladokon belil,
nemek kdzott nagyjabdl 60% volt, ezekbdl 55% polimorfizmust is mutatott.
igy egyaltalan nem szamit meglepdnek, hogy taxonémiailag sokkal szlkebb,
alcsaladszintl keresztamplifikacidoknal ilyen nagy aranyban taladltunk poli-
morfizmmust mutatd markereket. Amikor jakéban (Psittacus erithacus) leirt
mikroszatellitakat teszteltek afrikai, amerikai és ausztraliai papagajfajokon,
azt tapasztaltadk, hogy a megvizsgalt 32 faj (22 kiildnb6z8 genuszbdl) 71%-anal
sikeresnek mutatkozott a keresztamplifikacié. A 12 lokuszbdl pedig legaldbb
hétnél (58%) polimorfizmust is regisztraltak, nemcsak az afrikai, hanem ame-
rikai és ausztral papagajok korében is, amelyek fejilédése kdriulbelll 30,6, ill.
41,4 millié éve valt el afrikai rokonaikétdl [34].

A keresztamplifikacid sikere, valamint a forras- és célfajok evollcids szét-
valdsanak ideje kozotti viszonyt sok allatcsoportban kimutattak (madarakban
kildnosen széles fajspektrumot vizsgalva) [19, 22, 23], igy a genetikai tavolsag
dltaldnosan hasznos eldre jelz8je lehet a ,cross-species” tesztek sikerének
[19, 22, 35].

Hasonldéan a mi eredményeinkhez, a forras- és célfajok kozti filogenetikai
tavolsag novekedésével a null-allélek gyakorisdganak gyors Gtem( emelkedé-
sét is megfigyelték [36], amely jelenség ugyanlgy okozhatja a (megfigyelhetd)
variabilitas csdkkenését, limitalva a markerek alkalmazhatdésagat a forrasfajtol
tdvolabb esd fajokban.

Vizsgalatunkban valdszinlsithet8en azért voltak sikeresek a keresztamplifi-
kacids tesztek, mivel a kis evollcids tavolsag miatt a célfajokban is be tudnak
kotni a forrasfajra tervezett primerek. Rdadasul valdszinlleg a lokuszok ismét-



ARAPAPAGAJ MIKROSZATELLITA-MARKEREK
ROKON FAJOK KOZOTTI TESZTELESE

|6d8 motivumokat tartalmazd részeiben sem tortént jelentds differencialédas,
amely a variabilitasbeli kilonbségek fokozott mértékét okozta volna a forras- és
célfajok kozott. A célfajok polimorfizmusanak magas foka mindazonaltal annak
eredménye is lehet, hogy az esetleges m(itermékeket tévesen valddi allélként
azonositjuk, amely egy lehetséges genotipizaladsi hiba a mikroszatellitdknal.
Ezt csak a kapott PCR-termékek szekvenaldsaval lehet kisz(rni, amelyre jelen
munkank keretei k6z6tt nem kerllt sor. Osszefoglalasként ugyanakkor kijelent-
hetd, hogy a tesztelt markerek alcsaldd szintl ,cross-species” alkalmazasra
nagy valdszinlséggel megfelelnek.

A fogsagban tenyésztett allatok kérében gyakran el6fordul a beltenyésztett-
ség, ami az egyedek fitneszcsokkenését okozhatja (ninbreeding-depression”),
ha nem is mindig oly er8teljesnek mutatkozva, mint vadon él§ fajtarsaiknal
[37]. Ezért is volt érdekes kideriteni, hogy néhany el8szeretettel tartott papa-
gajfaj esetén szamithatunk-e az emlitett negativ hatasok feltinésére hazai
viszonylatban. A vizsgalt markerek segitségével végzett variabilitdsvizsgalat
egyik Ara fajpan sem detektalt szdmottevd beltenyésztettséget. Ennek hat-
terében az allhat, hogy a hazai tenyészt8k kiterjedt nemzetkdzi kapcsolataik
révén sok tenyészmadarat kulfoldrdl szereznek be.

A kutatas az Allatorvostudomanyi Egyetem Zoolégiai Tanszékén miikddé AQUILA-
BOR szolgaltaté laboratérium finanszirozasaval zajlott. A beklldott mintak nélkul a
vizsgalat nem valdésulhatott volna meg, ezért kdszonet illeti az vizsgalatba bevont
madarak tulajdonosait is.
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