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Modszerek: mintazas és DNS-kivonas

A 2011-2016-0s terepi években a parlagi sas magyarorszdagi kolt6terileteirdl kb. 200 teritériumbdl
alltak rendelkezésiinkre feln6tt madaraktdl szarmazo vedlett tollmintak (6sszesen kb. 3000 db.), ezek
kozil kb. 1500-bdl vontuk ki (GeneAid és NucleoSpin Tissue (Macherey-Nagel) kit segitségével) a teljes

genomi DNS-t.
Mddszerek: lvar-meghatdarozas és egyedi genotipizalas

A mintakon a CHD1 gének intronjaihoz kot6d6 primerekkel (F2250/R2787, i16F/i16R; Fridolfsson and
Ellegren 1999, Suh et al., 2011) molekularis ivar-meghatdrozast végeztink. Amennyiben egy
territériumbdl tobb tollunk is volt, igyekeztiink mindkét sziil6t6l szarmazdé tollat beazonositani és

genotipizalni.

Ha az adott évben sem a tojotdl, sem a himtdl nem allt a rendelkezéslinkre vedlett tollminta,
akkor két kiilonboz6 fidkajuk hdnaljtolldbdl szarmazd DNS-mintat haszndltuk annak eldontésére, hogy

az adott évben lecserélédtek-e a sziil6k, vagy pedig nem.

A kolt6 madarak egyedi azonositdsahoz lehet6leg minél tobb variabilis 16kuszon kell az

genotipizalast elvégezni, hogy kell felbontast adjon, és a kozeli rokon (pl. szul6-utdd, testvér) egyedek



is elklilonithetéek legyenek. Ezért igyekeztiink minél tébb, sokalléles markert bevonni a vizsgalatba,

tdmaszkodva a korabbi évek tapasztalataira.

A 2011-es mintdk genotipizaldsa sordn 10 mikroszetellita I6kuszt hasznaltunk (IEAAAGO4,
IEAAAGO9, IEAAAG11, IEAAAG12, IEAAAGIL5, Aa02, Aa27, Aa36, Aa39 és Aa56) (Busch et al. 2005,
Martinez-cruz et al. 2002). Ezeken a I6kuszokon 6sszesen 50 allélt taldltunk, de tobb Iokusz variabilitasa
is alacsony volt (csak 2-3 allélt tartalmaztak). Ezért a 2012-es mintaknal mar 14 mikroszetellita markert
vizsgaltuk (az el6bb emlitettek mellett az IEAAAG13, IEAAAG14, Aa35 és Aa4d9 I6kuszokat is), 6sszesen
69 lehetséges alléllel. A 2013-as mintak esetében viszont Ujra csak 13 |dkuszt hasznaltunk, a csupan
két alléles G14-et mell6ztiik. A harom korabbi év adatait feldolgozva a 2014-es és 2015-6s, valamint a
2016-0s évi mintakat els6 kdrben mar csak kilenc l6kuszon vizsgaltuk, kihagyva a genotipizalasi
hibakkal terhelt (aa27, G13, G15, aa56), vagy alig valtozékony (G04) lékuszokat, viszont bevonva a
rétisasra tervezett Hal0O4 és Hall0 markereket (Hailer et al. 2005). Ezzel a markerkészlettel 6sszesen
57 lehetséges allélt azonositottunk. Kérdéses esetekben a korabbi években hasznalt tébbi markerrel is
genotipizaltuk a 2014-2016-os mintdkat, valamint a korabbi évek mintait is igyekeztink djra PCR-ezni
az Ujabban bevont markerekkel, hogy minél biztosabb egyedi azonositast kapjunk (a teljes

markerkészletben 6sszesen 80 allélt talaltunk a populaciéban, Iasd 1. tablazat)

aal2 aa27 aa35 aal3b aa3d9 aad3d aas6eG04 G0O9 G11 G12 G13 G14 G15  Halod Halio

gsszesen |80 allel 7 3 10 6 10 & 6 4 4 4 2 4 2 2 5 5
2014-2016 |57 allél 7 10 6 10 6 4 4 5 5

1. tdblazat: A molekularis egyedi azonositdshoz hasznalt mikroszatellita markerek és
allélszamaik

Modszerek: Tulélésbecslés

A genotipusok alapjan megszerkesztettiik minden évre a jelenlét-hiany tablazatunkat, ami
megmutatja, hogy az adott évben a madar genotipusa el6fordult-e a kéltépopulacidéban (1), vagy pedig
nem (0). A modellekben szerepl6 hét év sordn felhasznalt kélt6 himek és tojék jelenlét-adatait a 2.
tdblazat mutatja. A himek vedlett tollait kisebb valdszinlséggel talaljuk meg a fészkek alatt, mint a
tojokét, mivel a him joval kevesebb id6t tolt a fészek kdzelében, igy kevesebb himet sikerilt egyedileg

azonositani a koltéterritériumokbdl az egyes években.

2. Tablazat: A fogas-visszafogas modellek tulélés-becsléshez felhasznalt himek és tojok szama
éves bontasban.

2010 2011 2012 2013 2014 2015 2016
him 6 39 38 39 31 40 31
tojo 26 90 71 80 94 106 105
Osszesen 32 129 109 119 125 146 136




A kolt6é egyedek vedlett tollakbdl, genetikai alapon vald azonositasat jelolés-visszafogasként
értelmeztiik és ennek megfelel6en elemeztiik, abbdl a célbdl, hogy éves tulélési valdszinliségeket
becsiljink. Egy adott egyed vedlett tollbdl valé azonositasat az els6 alkalommal jel6lésnek, a tovabbi
alkalmaknal visszafogasi eseménynek tekintettiik. Ha egy egyedet nem sikerilt egy adott évben
megmintdzni, de a korabbi évekbdl ismertiik az adott territériumhoz tartozé rezidens genotipusat és a
fiokak genotipusa alapjan bizonyitani tudtuk, hogy az el6z6 években megmintazott rezidens egyed a
fészekben meggylrlzott fidkdk szilGje, akkor ugy tekintettiik, mintha a kordbbi évekbdl ismert
rezidens egyedet visszafogtuk vagy visszalattuk volna. Ezt a fidkakbol kovetkeztetett jelenlétet , becsiilt
jelenlétnek” neveztiik, és a fogastorténetekben nem kilonboztettik meg a vedlett toll alapjan
megallapitott jelenléttdl. Az intenziven mintazott 2011-2016 éveket megel6z6 2010-es év adatait is
belevettiik a fogastorténetekbe, mert igy néhany madarral megndévekedett a jelolt egyedek szama,
amelyek visszafogasi adatait felhaszndlva tudjuk megbecsiilni a 2011-2016 években a parlagi sasok

tulélési valdszinlségeit.

A jel6lés-visszafogas adatokbdl nyert fogastorténetekhez a nyitott populdcidkra alkalmas
Cormack-Jolly-Seber modellt illesztettiik (Amstrup et al. 2010) a MARKS.1 szoftver segitségével (White
& Burnham 1999). A jelolés-visszafogdsos elemzés altalanositott linedris modell paramétereiként
képes becsiilni az éves tulélési valdszinlségeket kilon-kilén minden egyéves idGintervallumra, és a
modell tovabbi paramétereiként becsli az egyes évekre a fogasi valdszinliségeket is. Azonban az utolsé
intervallum tulélési valdszinlisége nem becsiilhetd az utolsd éves fogdsi valdszinlségtdl fliggetlenil, a
madszer az utolsd évben visszafogott jelolt egyedek alapjan csak a két valdszinliség szorzatat tudja
becsiilni. igy az utolsé idészak him és tojé tulélési valdszinliségeit csak akkor tudjuk megbecsiilni, ha a
fogasi valdszinlséget egyéb informacidk, pl. a mintavétel intenzitdsa alapjan megbecsiiljik és a
modellben fix paraméterként allitjuk be. A fix paraméteres modellek masik elénye, hogy csdkken a
modellben becsiilendé paraméterek szdma, a kevesebb paraméter pedig pontosabban becsiilheté.

Ezért a modellt két f6 valtozatban készitettik el:

(i) A fogasi és tulélési valdszinlségeket ivartdl és id6t6l (évtdl) fligg6 paraméterként
allitottuk be, illetve
(ii) A fogasi valdszinlségeket fix paraméterként allitottuk be, (a modelltél flggetlendil, a

mintavétel intenzitdsabdl becsiilve), a tulélési valdszinliségeket pedig ivartdl és id6tdl
(évtdl) fligg6 paraméterként allitottuk be.

A masodik modellben hasznalt fix fogdsi valdszinlségeket az adott évben megmintadzott
egyedek szamdnak és a mintavételi terlletre esd territériumok szdmanak (lehetségesen
megmintazhatod fészkek szdma) hanyadosaként szamitottuk ki. A lehetséges megmintazhaté fészkek

szamat, a megmintazott egyedek szamat és a fogasi valdszinliségeket a himekre és a tojokra kiilon-
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kilon évenként a 3. tablazat mutatja. Mivel a himek vedlett tollait kisebb valdszintiséggel talaljuk meg
a fészkek alatt, igy vannak olyan territdriumok, ahol a vizsgalati idGszak alatt nem sikeriilt egyetlen egy
him tollat sem azonositani. Ez okozza, hogy a megmintazhato fészkek szama a himeknél kisebb, mint a

tojoknal.

A mintazhatd fészkek szamanak évenkénti Ujraszamoldsara azért volt sziikség, mert a
populdcié folyamatosan névekedett az elmult hét évben, egyre tobb fészek volt a mintateriileten, ezért
a fogdsi valdszinlségek is kiilonboztek az egyes években. Az utolsé évben, bar a mintaelemszdm nem
csokkent jelentésen a kordbbi évekhez képest, a kolt6populdcié novekedése miatt a fogasi
valdszinliség lecsokkent és ezt az (i) modell (teljesen id6fliggé Cormack-Jolly-Seber modell) nem tudja
figyelembe venni, mert az utolsé id6szakra csak a fogdsi és tulélési valdszinlségek szorzatat tudja
megbecsiilni. A fix fogdsi valdszinlségek beallitdsdval azonban az utolsd évben is pontos becslést

kaptunk a tulélésre az (ii) modellben.

3. Tablazat: A lehetségesen megmintdzhatd fészkek szama a himekre és a tojdékra, a
megmintazott egyedek szdma, illetve az ezek alapjan szamolt fogdsi valdszinlségek.

2010 2011 2012 2013 2014 2015 2016

mintazott him 6 39 38 39 31 40 31
mintazott tojé 26 90 71 80 94 106 105
0sszes mintazhatd him 73 83 83 85 87 95 98

0sszes mintazhato tojo 106 126 129 132 139 156 178
fogasi valoszinliség him | 0,082 | 0,458 | 0,458 | 0,447 | 0,356 | 0,421 | 0,316
fogasi valoszinliség tojé | 0,245 | 0,714 | 0,55 0,606 | 0,676 | 0,679 | 0,59

Mivel (i) és (ii) egymasba agyazott modellek, kozottik, illetve a kevesebb paramétert
tartalmazo (id6fuggetlen, ivarfliggetlen) valtozataik kozott AIC alapd modell-szelekcidt végeztiink

(Hurvich & Tsai 1995).

Eredmények:

A 2010-2011 id&szakra nem kaptunk értékelhetd tulélés-becslést a kis egyedszam miatt, ezért

ezt az évet nem tuntettlk fel az dbrakon, csak az intenziven mintazott 2011-2016-0s iddszakot.

A modell-szelekciéd eredményeit a 4. tdblazat mutatja, ennek alapjan a tobbi modellnél
szignifikdnsan jobbnak bizonyult a fix fogasi valdszinlségeket tartalmazé (ii) modell valtoztai kozil a
phi(g+t)p(fix) (Delta AlCc=5.829), mint az (i) fogdsi valdszinliségeket becsiilenddé paraméterként
tartalmazé modell barmelyik valtozata. Az (i) valtozatai kozil a phi(g+t)p(g) volt a legjobb és a

phi(g)p(g) a masodik legjobb, de tdmogatottsaguk nem kiilonbo6zo6tt szignifikdnsan (Delta AlCc<2).



4. tablazat: Modell-szelekcié eredménye: A harom legtamogatottabb modell AlCc és Delta AlCc

értéke.

Model AlCc Delta AlCc
{Philg+) pfd} 1345 55875 0.0000
{Philg+t) pia)} 1351.4265 5.8250
{Phi{g) pla)} 1353.1052 7.E077
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fogasi valdszinlség ivaronként eltér, de az id6ben allandd. A phi(g)p(g) modellben a phi és a p is

ivaronként eltér, de az id6ben allandé.

A modell-szelekcidban a fent részletezett harom legjobb modell egyike sem tartalmazott

interakciot az idé és az ivar kdzott, vagyis a himek és a tojok tulélésének évek kozotti valtozasa hasonlé

iranyd volt. A himek tulélésére vonatkozd becslések bizonytalanabbak, a nagyobb konfidencia-

intervallumok oka, hogy még a becslilt jelenlétekkel egyitt is jéval kevesebb him fogastorténetet

tudtunk késziteni, mint tojot. A phi(g+t)p(g) modell az utolsé évre nem képes a tulélést megbizhatdan

becsiilni, ezért ebbdél a modellbdl csak 2015-ig kaptunk becsléseket (5. tablazat, 1-2. abra).

5. tdblazat: A két legjobb modell altal becsiilt tulélés (phi) értékek és azok konfidencia-
intervallumai (C/) tojokra és himekre a kiilonb6z6 években.

Modell Ivar | érték | 2011/2012 | 2012/2013 | 2013/2014 | 2014/2015 | 2015/2016
him | phi 0,751 0,843 0,86 0,839 0,854
a 0,597- 0,673- 0,663- 0,647- 0,521-
phi(g+t)p(fix) _ : 0,86 0,934 0,951 0,937 0,969
tojo | phi 0,844 0,906 0,917 0,904 0,913
a 0,746- 0,791- 0,795- 0,766- 0,679-
0,909 0,961 0,97 0,964 0,981
him phi 0,709 0,837 0,831 0,841 nem becsllheté
a 0,555- 0,667- 0,63- 0,627- nem becsllheté
phi(g+t)p(g) _ . 0,826 0,929 0,935 0,944 : _
tojé | phi 0,837 0,915 0,912 0,917 nem becsllheté
a 0,746- 0,812- 0,803- 0,772- nem becsllheté
0,899 0,964 0,964 0,973
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Osszefoglalva, a jel6lés-visszfogdsos elemzésben legjobban illeszked6 modellek szerint az
ivarok tulélése kiilonbozik, minden modell szerint a tojoké magasabb, az atlagos kilonbséget a
phi(g)p(g) modell mutatja, miszerint a tojoké 0.892 (konfidencia-intervallum, Cl: 0.855-0.920), a
himeké pedig 0.810 (Cl: 0.720-0.875), az id6fligg6 phi(g+t)p(fix) és phi(g+t)p(g) modellekben is

hasonlé kiilonbség latszik az ivarok kézott (1-2. dbra).

Mindkét id6fliggé modell a 2011-2012 idészakra 7-12%-kal alacsonyabb tulélést becsiil, mint
a késébbi évekre. Az ivarok kozotti kiilonbséget a tulélésben okozhatja, a him és a tojé eltérd
viselkedése a koltési id6szakban, példaul a him tobbet mozog, nagyobb terlletet jar be, igy jobban
kitett az esetleges veszélyeknek. A 2011-2012-es év alacsonyabb tulélését pedig magyardzhatja, hogy
ebben az id6szakban nagy volt a mérgezéses esetek szama, amit a késGbbi években sikerilt

visszaszoritani.
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