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Bevezetés

A Természetvédelmi Vilagszovetség (IUCN) Voros Listdjan jelenleg 226 sulyosan
veszélyeztetett fajt tartanak szdmon, melyek 14%-a kihalassal fenyegetett (1). A legkritikusabb
helyzetekben ezért ma méar nem csupan éléhelyvédelemre, visszatelepitési és tenyésztési
programokra tamaszkodnak, de genetikai eszkdzoket is alkalmaznak. Hasznalatuk kildndsen
fontossa valt a populacidstruktdra, a viselkedésokologia, a szaporodasbiologia, s6t még a
természetvédelmi igazsagugy teriletén is, mivel a molekularis latasmod segitségével
betekintést nyerhetiink egy olyan vildgba, mely a hagyomanyos megfigyelési modszerekkel
lathatatlan marad. Ennek kdszonhetéen a konzervacidogenetika interdiszciplinaris
tudomanyterilette valt (Frankham 2003, Frankham 2005, Selkoe & Toonen 2006).
Napjainkban ennek legfontosabb eszkdzei a mikroszatellitak (SSRs, STRs) és az SNP
vizsgalatok. Habar az elébbiek hasznalataval kapcsolatban tobb bizonytalanséag is felmerdilt
mind a populaciogenetikai és a sziil6-utdd vizsgalatok terén, korlataikat figyelme véve még
mindig széleskoriien elterjedtek (Putman & Carbone 2014, De Barba et al. 2017, Flanagan et
al. 2019).

Jelen tanulmany célja a kék vércse (Falco vespertinus) konzervécidgenetikai és reproduktiv
stratégiakkal kapcsolatos vizsgalata mikroszatellitak segitségével.

A kék vércse egy kis termetii ragadozo madar, melynek él6helyéiil a nagy Kiterjedést fiives
pusztak szolgalnak. Megtalalhat6 egészen Kelet-Eurdpatdl Azsidig; Magyarorszag képviseli a
faj nyugati elterjedési hatarat (2, Palatitz et al. 2018, Purger 1998, Kristin et al. 2017).
Erdekessége, hogy fakultativ kolonialis koltd, tovabba — mint a s6lyomfélék altalaban - nem
épit sajat fészket, helyette rendszerint a varjufélék csaladjaba tartozé fajok (pl.: Corvus
frugilegus, Pica pica, Corvus cornix) fészkeit foglalja el. Jelentds természetvédelmi értékkel
rendelkezik, nem csak Magyarorszagon, de csokkend egyedszama miatt globalisan is (Birdlife
International 2015, 2). A 20. szdzad soran a Karpat-medencében szintén dramai egyedszam
csokkenesen ment keresztiil az akkortajt jellemzé mezdgazdasagi terjeszkedés es varjuirtas
kovetkeztében. Végil 2006-ra a korabbi 2200-2500 koltéparos hazai populécié 500-600 péarra
zsugorodott és egyedei a Dunantulrol teljes egészében eltiintek. A helyzetet tovabb
sulyosbitotta, hogy a koltdparok tobbsége is a kevésbé kedvezd szoliter koltésre kényszerilt
(Keve & Szijj 1957, Fehérvéri et al. 2008, Palatitz et al. 2015). Azota szamos hazai és
nemzetk6zi kezdeményezés latott napvilagot annak érdekében, hogy meggatoljak a tovabbi
egyedszam csokkenést (3). Az elsd, 2006-2009 kozott megvalosuld LIFE program (LIFEOS



NAT/H/000122) keretein beliil mesterséges koltdladak keriiltek kihelyezésre, hogy ismét
biztositsak a faj szdmara kedvezébb kolonialis koltési lehetdségeket és stabilizaljak a
populéaciot. Az intézkedéseknek koszonhetden az egyedszam ismét noni kezdett és jelenleg
1200-1300 pér kolt hazankban (Palatitz et al. 2018). A mufészek-telepek tovabbi eldnye, hogy
jobb lehet6séget nyjt a madarak mintazhatosaga terén, ezaltal populdcidgenetikai és
szaporodasbiologiai kutatasokat téve lehetdvé. Annak ellenére, hogy a kék vércse jol kutatott
faj, genetikai informé&ciok korabban nem &lltak rendelkezése rola.

Ceélkituzések:

Jelen tanulmanyban a LIFE program (A kék vércse védelme a Karpat-medencében,
LIFE11/NAT/HU/000926) altal kezdeményezett populécidstruktira elemzéseket a
potencialisan el6fordul6 alternativ reprodukcids stratégiak feltérképezésével egészitettiik ki. Az
elemzéseket mikroszatellitdk segitségevel vegeztiik, ennck megfeleléen az értekezés

célkitiizései a kovetkez6k voltak:

1. Markerfejlesztés
1.1. Létrehozni egy a kék vércsekre kifejlesztett fajspecifikus mikroszatellitakbol allo

markerkészletet.

2. Populaciostruktara
2.1. Osszehasonlitani a magyar koltéteriiletek genetikai struktarajat
2.2. Osszehasonlitani a Kéarpat-medencében talalhato és egy Karpatokon tuli koltoteriilet
genetikai struktarajat

2.3. Egy romaniai gylilekezdteriileten befogott egyedek populaciohoz rendelése

3. Alternativ szaporodasi stratégiak
3.1. lgazolni az extra-par apasag jelenlétét (extra-pair paternity, EPP)
3.2. lgazolni a fajon beluli fészekparazitizmus jelenlétét (intraspecific brood parasitism,
IBP)

3.3. Egyéb alternativ szaporodasi stratégiak felderitése



Anyagok és modszerek
Mintak

A kék vércse mintak gytijtését az MME/Birdlife Hungary Kék vércse védelmi munkacsoportja
végezte 2008 és 2017 kozott. A szilkséges engedélyeket a magyar hatésagok biztositottak:
OKTF-KP/56-26/2015, PE-KTFO/1867-10/2018, PE-KTFO/1867-11/2018, PE-KTFO/1867-
9/2018.

A markerfejlesztés 29 kek vércse, valamint hat rokon faj (F. peregrinus (n=10), F. tinnunculus
(n=8), F. rusticolus (n=3), F. columbarius (n=1), F. subbuteo (n=1) és F. cherrug (n=1)
egyedeinek vér-, toll- és bérmintai segitségével tortént. A kék vércsék esetében a vérmintak
2008 és 2015 kozott keriiltek begyiijtésre a korabbi LIFE program altal kijel6lt teriiletekrdl. A
rokonfajok toll- és bérmintait a Magyar Termeészettudomanyi Muazeum, az MME Birdlife

Hungary és a Kecskeméti Vadaskert szolgaltatta.

A populécio genetikai vizsgalatok vér- és/vagy tollmintai 120 kék vércse egyedtdl (Niojo=62 €s
Nhim= 58) szarmaztak, melyeket 2015 és 2017 kotott gyiijtottek. Az elemzésekbe dsszesen 21
felnéttet és 99 fidkat/juvenilis egyedet vontunk be. A foldrajzi elhelyezkedésiik alapjan nyolc
magyar és harom roman csoportba soroltuk 6ket. Magyarorszag: Borsodi mezéség (n=10),
Csanadi-pusztak (n=10), Cserebokény (n=10), Hevesi Fuves Pusztdk (n=10), Hortobagy
(n=10), Jaszsdg (n=10), Kiskunsag (n=10), Vasarhelyi-pusztdk (n=10). Romania: nyugati
koltoteriilet (n=10) kdzel a magyar hatarhoz, délkeleti kolénia (n=10) a Karpatokon tul és

délkeleti gyiilekezo teriilet kozel a Fekete-tengerhez (n=20).

Az alternativ szaporodasi stratégiak analizise soran felhasznalt vermintékat 128 fiokatol és 82
adult egyedt6l (48 csalad) gyiijtotték 2008-2015 kozott a Vasarhelyi pusztakrol, a Kords-Maros
Nemzeti Parkbol. A tobbszérosen mintazott eseteket kizarva végul 97 fioka, 75 felnétt, azaz 37

csalad vett részt a vizsgalatokban.

A felnéttek befogasara minden esetben haloval kerllt sor, azonositasuk szines gyiriik
segitségevel tortént. Szocialis sziilonek tekintettiik azokat az egyedeket, melyek rendszeresen
részt vettek a kotlasban (beleértve a himeket is), etetésben, szocidlis parkent viselkedtek es
legalabb kétszer azonositottak Oket egymastol fiiggetleniil az inkubacids- és fiokanevelési
periodus alatt teleszkdp vagy kameracsapda segitségével. Egy-egy sziilépar sikeres befogésa

esetén a fészekben talalhatd 6sszes fioka megmintazasra kerult.



Minden mintat -20°C-on, illetve kirocsévekben etil-alkoholban (96%) taroltunk, szintén
- 20°C- on.

DNS kivonas

A DNS kivonasa a Genomic DNA Mini Kit-tel (Geneaid®, New Taipei City, Taiwan), a gyarto
altal csatolt protokoll szerint tortént. A toll- é¢s bérmintak emésztésének elésegitése 10 ul DTT
(1,4-dithiothreitol, 1M, Weigmann, 1968) hozzaadaséaval tortént, valamint inkubécidjuk
60°C- on tortént egy éjszaka alatt, a bérmintdk esetében 24 oran keresztiil. A vérmintak
inkubacioja 1,5 oraig tartott, szintén 60°C-on. A DNS elualasa 100 pl elualo pufferben tortént,

tarolasuk - 20°C-on valosult meg.

Mikroszatellita markerek

A tanulmanyban rokonfajokbol szarmazo és fajspecifikus markereket alkalmaztunk kilonb6z6
kombinacidkban. Utobbi fejlesztése jelen tanulmanyban tortént az Ecogenics GmbH
segitségével. Az intézmény négy kék vércse egyed mintaja alapjan kilonitette el a lehetséges
markerként alkalmazhatd mikroszatellitdkat. A konyvtar elemzése lllumina MiSeq platformon
tortént Nano 2x250 v2 format (Balgach Switzerland) segitsegével. A jeldltek Kivalasztasat
kovetden PCR optimalizaciot hajtottunk végre a reakcid mixben alkalmazott MgCl, és DNS
mennyiségének, valamint a PCR-ek kondicioinak megvaltoztatasaval. A kezdeti 44 primer
parbdl végul tiz (FalVes 04, FalVes 05, FalVes 13, FalVes 15, FalVes 26, FalVes 28,
FalVes 30, FalVes 31, FalVes 38 és FalVes 43) esetében kerilhetett sor késdbbi
alkalmazasra, tovabbi ketté esetében (FalVes_03 és FalVes_34) csak publikalasra (Magonyi et
al. 2019). A hét rokonfajbol szarmazé marker a kovetkez6 volt: Fnd2.3 (Padilla et al. 2009),
Fr34 (Nesje & Roed 2000), Fp82-2, Fp89, Fp54, Fp92-1 (Nesje et al. 2000) és Fp347 (Nittinger
et al. 2007).

PCR receptek és kondicidk

A markerfejlesztés lokuszait 17 pl-es reakciomixben, simplexként amplifikaltuk, kis
valtoztatasokkal a MgCl»- és primerkoncentracio tekintetében. Az alkalmazott protokollok és

kondiciok megtalalhatok a Magonyi et al. (2019) cikkben.

A rokonsagi vizsgalatok soran harom kiilonb6zé PCR protokollt alkalmaztunk. A protokollok
és kondiciok a rokonfajokbdl szarmazo markerek esetében (Fp89, Fp82-2, Fnd2.3, Fr34, Fp347



és Fp54) megegyeztek a fajspecifikus markerek elsé csoportjara alkalmazottakkal, reakciojuk

simplexben tortént.

A populécidgenetikai vizsgalatok soran a rokonfajokbol szarmaz6 markerek amplifikacioja két
mixben tortént. Mix1 tartalmazta Fp89, Fr34 és Fp54 markereket, Mix2 az Fp92-1, Fp347 és
Fnd2.3 markereket, mig az Fp82-2 amplifikalasa simplexben tértént. A fajspecifikus markerek
- FalVes_15 és FalVes 26 - amplifikacidja szintén simplexben, a Magonyi et al. (2019)
cikkben leirtak szerint tortént, mig a FalVes_31 és FalVes_28 amplifikécidja ezuttal duplexben.
A rokonfajokbol szarmazo markerek mindkét mixe esetében megegyeztek a PCR kondiciok, a

fajspecifikus markerek esetében ettdl eltérét alkalmaztunk.

Azokban az esetekben, amikor molekuléris ivarhatarozasra volt szikség, a CHD1 gén
(chromodomain helicase DNA-binding) 16-os intron szakaszat hasznaltuk (Fridolfsson &
Ellegren 1999, Suh et al. 2011). A PCR termékeket 2%-0s gélen futtattuk elektroforézis

segitségével.
Programok és statisztika

A félrevezeté komplex motivumokat tartalmaz6é mikroszatellitak kisziirése és a szekvenciak
ellenérzése a MEGA 7 segitségével tortent (Kumar et al. 2016).

A PCR termékeket kapillaris elektroforézis segitségével analizaltuk a standard GS500LIZ bels6
méretstandard segitségével (Applied Biosystems, USA). A fragmenthosszok meghatarozésa a
Peak ScannerTM Software v.1.0 (Applied Biosystems, Foster City, CA) segitségével tortént. A
leolvasott csucsok validalasa 30 kék vercse egyed kulon plate-en torténd Gjra genotipizalasaval

tortént, a leolvasasokat minden esetben két személy végezte, egymastol fliggetlendl.

A nullallélek jelenlétét Micro Checker v.2.2.3 programmal (van Oosterhout et al. 2004)
detektaltuk. Az alapstatisztikékat (Na, He, Ho és PI) GenAlEx v.6 (Peakall & Smouse, 2012)
makroval adtuk meg. A Hardy-Weinberg egyensulytol (HWE) valo eltérést és a I6kuszok kozott
eléforduld lehetséges kapcsoltsdgi egyensulytalanségot (linkage disequilibriumot, LD) az
Arlequin 3.5.2.2 (Excoffier & Lischer 2010) szoftverrel tesztelttk.

A koltéteriiletek kozotti genetikai differencialodas becslésére az Fst (Weir & Cockerham,
1984) értékeket szintén Arlequin 3.5.2.2 (Excoffier & Lischer 2010) segitségével adtuk meg.

A genetikai struktdrat Structure v.2.3.4 (Stanford University, USA, 2012) szoftverrel
abrazoltuk. A mintavételi teruleteket bemutatd térképet a QGIS 3.4.15 (http://ggis.org)

programmal készitettlk.


http://qgis.org/

A sziil6-utdd vizsgalatokban az elemzések manuélisan és a Cervus 3.0 (Kalinowski et al. 2007)
szoftver segitségéevel torténtek. A program a LOD (log of overall likelihood ratio) pontok
kalkulaciojan alapszik, melyek segitsegével a szoftver statisztikai teszteket készit a sziil6-utod

vizsgalatokhoz.

Eredmeények és megvitatasuk
Markerfejlesztés

A sikeresen alkalmazott miifészek kolonidk létrehozasa elott a kék vércsék megbizhatod
mintazasa problematikusnak bizonyult. Egyedil a monitoring adatok, vagy azok kombinéacidja
a rokonfajokbol szarmazdé markerekkel nem tudott elegendd informacidval szolgalni a
populécidstruktira elemzésehez és a rokonsagi kapcsolatok vizsgélatahoz. Kovetkezésképpen
fajspecifikus markerek fejlesztésére volt sziikség.

A PCR optimalizaciét kovetéen 44 primer parbol 12 bizonyult elég polimorfnak és
amplifikalodott megbizhatdan. A kés6bbi populaciogenetikai és alternativ szaporodasi stratégia
elemzésekben ezek koziil tizet hasznaltunk sikeresen, mig tovabbi kett6t (FalVes 03 és

FalVes_34) kizartunk nehezen értelmezheté eredmények miatt.

A l6kuszonkénti allélszam 6 és 26 (atl. 13,4) kdzott volt. Az atlagos varhato6 heterozigécia 0,82
(0,59-0,93), mig az atlagos megfigyelt heterozigocia 0,69 (0,31-0,93) volt. Szignifikans LD
fordult el6 FalVes 13 és FalVes_26 (p=0,0064) kozdtt, &m Bonferroni korrekcié utan a
szignifikancia megsziint (korrigalt alpha = 0,0011). A FalVes_04, FalVes_30 és FalVes_43
szignifikansan eltért a HWE-t61 és a Micro Checker is nullalléleket detektalt ezeken a
markereken (Fnui= 0,177-0,232). A probability of identity (PI) 8,2 x 107 volt, mig ugyanez
testvérek esetén (Plsibs) 2,8 x 10°. Mind a tiz 0j marker, valamint a FalVes_03 sikeresen
keresztamplifikalt a hat rokonfajban (F. peregrinus, F. tinnunculus, F. rusticolus, F.
columbarius, F. subbuteo és F. cherrug), kiilondsen a F. peregrinus és a F. tinnunculus esetén.
A populéciéstruktara elemzésekben négy fajspecifikus markert a rokonfajokbol szarmazé
markerekkel kombinalva hasznaltunk 120 egyed genotipizalasara. A FalVes_31 kivételével
nem voltak HWE-ban és nullallélek jelenlétét mutattdk. A teljes markerkészletre kapott
eredmények igazolasa érdekében az elemzeseket megismételtiik a legproblematikusabb két
marker — FalVes_15 és Fp92-1 (P>0.1) a rokonfajok markerei koziil — Kizarasaval, ami

valtozatlan eredményt hozott.



Az alternativ szaporodasi stratégiak vizsgalataiban mind a tiz markert teszteltik az eredeti 210
egyeden, habar a késébbickben a FalVes 04-et, FalVes 15-6t és a FalVes_43-at kizartuk
nullallélek jelenléte és az eletroferogramon megjelend bizonytalan csicsok miatt. A FalVes_26
és a FalVes_28 esetében szintén nullallélekre utalo jelek jelentkeztek, de az allélek sokasaga és
a megbizhaté amplifikacio miatt nem kertltek kizarasra. Végil az eredményeket a Cervus
szoftver segitségével ellendriztiik. A manudlis elemzések sordn alkalmazott, minimum két
I6kuszon tapasztalt eltéréssel szemben itt egy 16kuszon tapasztalt eltérésre volt sziikség, hogy

egy paron Kkivdli fertilizaciot validnak tekintstnk.

A fent emlitett elemzéseken tal markereink hasznalhatok a természetvédelmi igazsagulgy
teruletén is, mivel a tesztelt rokonfajok kozott tobb is széles korben hasznélt a solymaszatban.
Néhany markert mar sikeresen alkalmaztunk a vandorsélyom esetében egy a magyar hat6sagok
altal jelentett, nem publikalt tigyben.

Osszegezve elmondhatd, hogy markereink alapul szolgaltak a faj védelmét célzd védelmi
tevékenységnek és lehetévé teszik a faj potencidlis alkalmazhatésagat, mint a sziil6i
gondoskodas, parvalasztas és a kolonialis koltés modellfajat. Korlataikat is figyelembe véve a
markerek elésegitették a populaciostruktira, a szaporodasi rendszer vizsgélatat, valamint

minden olyan jovébeli kutatast, ahol egyedi azonositasra szilkség lehet.
Populacidstruktira

A kék vércsék globalis elterjedéséhez viszonyitva a magyarorszagi koloniak kozel
helyezkednek el egymashoz, mig a vizsgalt roman koltéteriiletet a Karpatok valasztja el toliik.
Az elemzésben 120 egyedet tiz mikroszatellitaval (hat rokonfajbol, négy fajspecifikus)
genotipizaltunk annak érdekében, hogy feltérképezzik a Karpat-medencei teriletek

populécidgenetikai strukturajat, valamint 6sszevessiik azt a roman koltoteriiletével.

Az Arlequin 3.5.2.2. szignifikdns LD-t talalt tobb I6kusz kozoétt, tobb terlleten is, am
konzisztencia nelkil. Az Fp92-1 (p= 0,000428), FalVes 15 (p=0,00001199), FalVes 26
(p=0,0003471) és FalVes 28 (p=0,00227) szignifikansan eltért a HWE-t6l. Az Fp92- 1
(Frun=0,2097), Fp89 (Fnui=0,086), FalVes 15 (Fnui=0,142) FalVes_26 (Fnui=0,099) és a
FalVes_28 (Fnuni=0,065) esetében a Micro Checker v.2.3.3. null allélekre utalo jelet talalt. A
markerkészlet Pl értéke 2,3x10! és 3,6x10°10 kozott volt. A legmagasabb megfigyelt
heterozigociat (Ho=0,71) a hortobagyi kolonidkban, mig a legmagasabb allél diverzitast (A=7,2)

a Csanadi-pusztakon talaltuk. A fajspecifikus markerek esetében a talalt allélek szdma 11-39



(atl. 21,25 + 12,23) volt. Osszesen az atlag 13.9 + 9.95 volt, mig a teriiletenként talalt atlagos
allélszam 6,56 * 0,4 volt.

Az Arlequin 3.5.2.2. AMOVA tesztje szerint a molekularis variabilitas 15,44%-a egyedek
kozotti, 84,31%-a egyedeken belilli és csupan 0,24%-a szarmazik populaciok kozotti
variabilitasbol. Kovetkezésképpen a becsult Fst értéke 0,00247 (p=1) volt, mig az F1s=0,1548
(p=0). A paronkénti Fst értékek kozil egy sem volt szignifikans. A Mantel-teszt eredménye
sem mutatott korrelaciot a paronkénti Fst ertékek és a paronkénti foldrajzi tavolsagok kozott
r=-0,188313 (p=0,795).

Hasonloképpen az Fst értékeket alapul vevo Structure v.2.3.4 (Stanford University, USA, 2012)
szoftverrel végzett analizis sem tudta elkiiloniteni a koltdteriileteket. A lehetséges populaciok
szamat (K) 1 és 10 kozé allitottuk be és a legmagasabb valdszintiségi értéket K=1 esetén kaptuk.
Mivel a magasabb mintaszam fényt deritett a nullallélek gyakoribb jelenlétére mind a
rokonfajok, mint a fajspecifikus markerek esetében, a limitaciokat figyelembe véve
megismételtik a vizsgalatokat a legproblematikusabb markerek (Fp92-1 and FalVes 15,
P>0.1) nélkll. Ezattal az AMOVA halvany kilénbséget mutatott (2,7% - 3,5%) harom
magyarorszagi kolonia kdzott, mig a Mantel-teszt most sem jelezte a foldrajzi tavolsag szerepét
(r=-0,199337, p=0,759). A Structure szoftver tovabbra sem mutatott elkilondlést, valamint a

legmagasabb valoszintiségi értékeket ezlttal is K=1 esetén kaptuk.

Mivel a faj hosszu tava vonuld, tébb ezer kilométert képes repiilni és ek6zben szamos foldrajzi
akadalyt lekizdeni, ugymint a Foldkozi-tenger vagy a Szahara (Palatitz et al. 2018). A
korabbiakban kb. 3500 egyedre becsuleték az egyedek szamat a legnagyobb magyarorszagi
gyiilekezotertileten (Borbath & Zalai 2005), mig 2014-ben 11 600 egyedet szdmoltak a Karpat-
medencében az 8szi gyiilekezési iddszakban (Palatitz et al. 2015). Figyelembe véve a faj
jelenlegi, hazai egyedszamat (1200-1300 par) és az alig tébb roman koltépart (1300-1600),
feltételezhetd, hogy Magyarorszag az 6szi vonuldsi Utvonalnak is része lehet (Palatitz et al.
2018). Tovéabba figyelembe véve azt a tényt, hogy tavasszal Nyugat-Afrikan keresztll térnek
Vvissza, valoszintisithetd, hogy a Karpat-medence mind az észi, mind a tavaszi itvonalnak része
(Palatitz et al. 2018). Ezen eredmenyek hangsulyozzak a térség konzervaciobiologiai
jelentéségét, hasonldan a prérisdlyom esetéhez (Doyle et al. 2018).

Osszegezve az AMOVA eredményei szerint a populaciok kozotti variabilitas csupan 0,24%-a
a teljes a variabilitasnak, azt jelezve, hogy a talalt allélgyakorisdgok hasonléak a mintazott
tertleteken és nem talaltunk genetikai strukturaltsagot. A Mantel-teszt soran nem talaltunk

szignifikans dsszefliggest, igy feltételezhetd, hogy sem a Karpatok, mint potencialis barrier,

8



sem a mintazott terlletek kozotti foldrajzi tavolsag nem akadalyozza a génadramlast. Az
eredmények azt jelzik, hogy a kék vércsék egyetlen szaporodasi kdzosseéget alkotnak a
mintazott tertileten belul, igy a nemzetkdzi fajvédelemi programoknak a populéciot, mint
egységes egészt kell kezelniiik. Eredmeényeink ugyanakkor megerdsithet6k volnanak tovabbi
genetikai markerek bevonasaval, illetve keletebbi koltéteriiltek mintazasaval egy esetleges
kés6bbi tanulméanyban.

A populéciéhoz rendelést nem lehetett végrehajtani a karpat-medencei és a romaniai

koltotertilet kozotti genetikai kiillonbségek hidnyaban.

Alternativ szaporodasi stratégiak

Bar a ragadozo madarak jellemzéen monogamok, sokuk alternativ szaporodasi stratégiakat
alkalmaz, megfigyelések szerint a kék vercsek is (Negro et al. 1996, Rosenfield et al. 2015).
Mivel az életmenet-stratégidk és a szaporodasi rendszer kulcsfontossagi tényezok a
fajvédelemben, ismeretiiknek els6dleges szerepe van a hatékony védelmi intézkedések
megtervezésében (Sutherland 1998, Caro 2007, Pryke et al. 2012, Garnier et al. 2012).

Eredményeink 171 egyed (74 felnétt, 97 fidka, 37 csalad) hét fajspecifikus és 6t rokonfajbol

szarmazd markerrel végzett genotipizalasan alapulnak.

A PI értéke a teljes, 12 l6kuszos markerkészletre vetitve P1=9,8x101° és testvérekre Plsigs=
1,4x 10°. A Kizarasi valOszintiségek: ismeretlen sziilék esetében EP1=9.3x10*, amikor az
egyik sziil§ biztosan ismert EP2=9x10®, és EP3=9x10 sziildparokra (GenAIEx 6.4, Peakall &
Smouse 2012). A megfigyelt heterozigécia (Ho) 0,738 (0,415-0,915) volt, mig a vart
heterozigdcia (He) 0,745 (0,445-0,922). A homozigotak tulstlya miatt a Micro Checker egy
I6kuszt talalt (FalVes_26 — Fnui=0,1058) nullallél gyanusnak. A Cervus 3.0 (Kalinowski et al.
2007) szoftver megerdsitette, hogy a szocidlis sziiloként kezelt parok minden esetben egyeztek
a genetikai sziil6kkel is, kivéve azokat az eseteket, melyeket manualisan is EPP-ként, kvazi-
parazitizmusként (QP), vagy IBP-ként azonositottunk.

Eredmények tekintetében alacsony EPP-ratat talaltunk (a fészkek 2,7%-at a fiokaknak 2,06%-
at érintette), ami illik a slyomfélék esetében eddig tapasztaltakhoz (Swatschek et al. 1993,
Warkentin et al. 1996, Korpimaki et al. 1996, Negro et al. 1996, Villarroel et al.1998, Alcaide
et al. 2005), valamint szintén alacsony IBP értéket (a fészkek 3,7%-a, a fiokak 1.03%-a).
Emellett megtalaltuk a kvazi-parazitizmus els6 esetét solyomféléknél és az els6 poligamiat a

kék vércséknél.



Tekintettel arra, hogy minden alternativ stratégia esetén csupan egy-egy érintett fészket
talaltunk, ezen jelenségeket csupan bemutatni tudjuk, néhany gondolattal kiegészitve a

szaporodasi rendszert vizsgald késobb tanulmanyokra tekintettel.

Figyelembe véve a tényt, hogy csupan a sikeres IBP-ket tudtuk detektalni, de a fajra jellemz6 a
tojasok fészekanyagba torténd eltemetése, illetve a fészekbdl valo kigorgetése is (Palatitz et al.
2018), feltételezhetjlk, hogy a sikertelen probalkozasok szama ennél nagyobb lehet, azaz az
IBP valdban lehetséges stratégia, nem csupan a véletlen miive. Ezt timogathatja a megfigyelt
fixalt fészekalj is, mely tulajdonsdg egyébként nem jellemz6 a s6lyomfélékre, de szerepe lehet

az extra-par fiokak nevelésének elkertilésében.

Ugyanakkor figyelembe kell venniink az emberi beavatkozas hatdsat is, mivel a kihelyezett
miifészkek konstrukcidjukban lényegesen eltérnek a természetes fészkekt6l. Bragin et al.
(2017) tanulméanyaban mar megfigyelték, hogy korabbra tolodik a tojasrakas, és az erd6szélekre
kihelyezett koltéladak esetében magasabb a fibkaveszteség is.

A koradbban bemutatott poligamia esete szintén jelezheti a zart koltdlada hatdsat a szaporodasi
rendszerre, ugyanis a megfigyelt him két olyan fészekben etetett parhuzamosan, melyek

egyazon fan helyezkedtek el, am nyilasuk az ellenkezd irdnyba nézett.

Mindent figyelembe véve, tovabbi kutatdsokra van sziikség a termeészetes koltételepekrol,
mivel jelenleg csak kimutattuk az EPP, QP és IBP jelenlétét, de az nem tudtuk megerésitent,
hogy rejtett stratégiarol van-e sz0, vagy az amugy sikeres, kolt6ladakbol kialakitott mesterséges
koloniak mellékhatasarol. Utobbi esetben a fajra jellemzd parvalasztasi és utodgondozasi
rendszer megvaltozhat az emberi beavatkozasok eredményeképpen, hosszi tavu
kdvetkezmeényeket okozva. Egy lehetséges forgatdkonyv szerint a tojok egyre magasabb
aranyban eléforduld dezertaldsa is bekovetkezhet, mig a lecsokkent fészekaljméret alacsony

szaporodasi sikert okozva a populacié dinamikajat is megvaltoztathatja.

A héttérben megh(z6do mechanizmustol eltekintve, jelen értekezés el6szor szamol be IBP-r6l,
QP-rél ¢és poligamiarol a kék vércséknél, ndvelve ezzel azon fajok listajat, ahol ezeket a
jelenségeket megfigyelték. Tovabbi kutatasok alapjaként szolgalva eredményeink segithetik a
szaporodasi rendszer, az életmenet-stratégiak és a fajvédelem kozott fennallo kapcsolat jobb

megertését.
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