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Bevezetés és célkitlizés

A természet- és fajvédelmi vizsgalatokban egyre gyakrabban
szerepelnek genetikai moddszerekkel vizsgalhatdé kérdések. Ezek
célja altalaban a populaciok o6sszehasonlitasa, populaciés vagy
egyedi szintl kapcsolataik felderitése, az &llomanyok genetikai
stabilitasanak és szerkezetének felmérése. A mintavétel gyakran
nehézkes, de a modszerek érzékenyebbé valasaval lehetéség nyilt
nem invaziv médon vett mintak felhasznalasra. Annak ellenére, hogy
az ilyen mintakbdl izolalt DNS altaldban erdésen toéredezett, nem
invaziv mintavétel konzervaciébiolégiai szempontbdl elényds, mivel
veszélyeztetett vagy zavarasra érzékeny fajok esetén is
alkalmazhat6. Madarak esetén a vedlett tollak begyijtése a
fészkelési  helyek ismeretében kénnyen  Kkivitelezhetd, és
egybekoéthetd a monitorozasi munkaval, igy altalaban nem jelent
kilon terepmunkat.

A nem invaziv mintakbdl A&ltalaban toéredezett, rossz
min6ségl DNS izolalhatd, igy fontos annak a megallapitasa, hogy a
madartollakbdl kinyerhetd DNS mindsége mennyire kulénbdzik a
hagyomanyos vagy minimdl invaziv médon vett mintdkétdl. Tollak
esetén a leggyakrabban a tollak hegyébdl izolaljak a DNS-t, de nagy
méretl tollaknal erre a tollszar felsé koldoknél talalhaté vérrog is
alkalmas. A tollhegybél izolalt DNS mindségét tekintve mar
bizonyitott, hogy a vedlett tollak allapota dont6, ezért a vizsgalataink
els§ részében a kovetkezd mobdszertani kérdéseke kerestink

valaszokat:



1. Mennyire tér el a nem invaziv médon vett, vedlett tollak felsd
koldokeébdl izolalhatd DNS mindsége a minimal invaziv médon,
szlr6épapirra vett vérmintakbol izolalhatotol?

2. Mennyire befolyasoljak az izolalhatdé DNS min&ségét a tollak
fizikai jellemz8i (mindség, tipus, kor és méret)?

3. Van-e olyan koénnyen vizsgalhaté paraméter, amely alapjan
kovetkeztetni lehet a fels§ koldokbél izolalt DNS

fragmentéltsagara?

A vizsgalathoz a Karpat-medencében koIt parlagi sasok
(Aquila heliaca) Magyar Madartani és Természetvédelmi Egyesilet
illetve a Szlovak Ragadozomadar-védelmi Egyesulet (RPS) altal
begyiijtott, vedlett tollait, illetve az RPS altal a szlovakiai fidkak
gylrlizésekor szir6papirra vett vérmintakat hasznaltuk.

A populacio az 1980-as évek végéig az Eszaki-
kdzéphegységbe visszaszorulva koltétt kis egyedszamban. Az 1990-
es eévekt8l a vadaszat tiltdsdval és a védelmi tevékenység
megindulasaval egy idében allomany terjeszkedni kezdett. A Karpat-
medencei populacié kutatasa tehat egyedilallo lehetéségeket biztosit
arra, hogy egy veszélyeztetett faj terjedését, illetve annak
populaciégenetikai és populaciddinamikai hatasait megvizsgalhassuk
és nyomon koévethessik a Magyarorszagon foly6 intenziv fajvédelmi
tevékenység eredményességét is. Ezért a kutatas masik részében a
DNS-mintak  felhasznalasaval Karpat-medencei parlagi sas
allomannyal kapcsolatos populaciégenetikai és populaciddinamikai

kérdéseket vizsgaltunk:



Mennyire alkalmas a valasztott mintavételi moédszer és a
rendelkezésre allé markerkészlet a Karpat-medencei parlagi
sasok populaciégenetikai, illetve populaciédinamikai

vizsgalatara?

Egységesnek tekinthet6-e a szlovakiai parlagi sas populécio
nuklearis és mitokondrialis markerek alapjan? Megfigyelhet-e

géndramlas a keleti és nyugati terlletek kdzott?

Mekkora az éves mortalitas, illetve ha ez nem vizsgalhato, az
éves cserélédési arany a Magyarorszagon fészkel®

allomanyban?

Megfeleléek a Magyar Madartani és Természetvédelmi
Egyesiilet altal alkalmazott territoriumtérképezési modszerek a
névekvd parlagi sas allomanyban a territériumok alakulasanak

nyomon kdvetéseére?

Milyen mintdzat figyelhet6 meg az alféldi teriletekre

visszatelepul6 parlagi sasok territérium-valasztasaban?



Anyag és moédszer

Mintagyiijtés és DNS izolalas

A vizsgalathoz az 1997 és 2006 kozott juniusban és
augusztusban a fidkak gylrizésekor a Magyar Madartani és
Természetvédelmi Egyesiilet munkatarsai altal a fészkek aldl gydjtott,
vedlett parlagi sas tollakat, illetve a Szlovak Ragadozémadar-védelmi
Egyesllet munkatarsai altal, szir6papirra gy(jtott, fiokaktdl szarmazo
vérmintakat és feln6tt madaraktél szarmazo vedlett tollakat
hasznaltuk.

A tollak allapotuk alapjan harom mindségi kategodriaba
kertltek. A j6 allapotban levd csévével és fels6 koldokkel rendelkez6k
tollak a jo, sérilt csévével és enyhén sériilt fels6 koldokkel
rendelkezdk a kozepes és a kifejezetten rossz allapotban levé, sériilt
fels6 koldokkel rendelkez6 tollak a rossz kategoriaba kertiltek.

A tollak preparalasakor a fels6 koldokot a cséve alkoholos
tisztitasa utan steril szikepengével vagtuk ki. A DNS-t tollak esetén
kis6zasos protokoll alapjan, a keratin emésztésének el8segitése
érdekében DTT (1,4-ditio-treitol) hozzaadasaval izolaltuk. Vérmintak

esetén a gyartd protokollja szerint jartunk el.
Ivarmeghatarozas

A parlagi sasokra nem jellemz§ ivari dimorfizmus, igy az ivar
meghatarozasahoz molekularis markert, a CHD1 gén W és Z
kromoszomakon talalhato valtozatait hasznaltuk. Az alkalmazott
2550F/2718R primerpar a kétféle kromoszoman kildnbodzé
hosszusagu intronokat tartalmazé szakaszt erésit fel. A pontos méret
fajonként eltér (W: 400-450 bp, Z: 600-700 bp), de a két valtozat kdzt



elég nagy a kiilénbség ahhoz, hogy agaréz gélen a kiilénb6z6 PCR-

termékek szétvalaszthatdak legyenek.
Mikroszatellita fragmensanalizis

Az egyedi DNS-profilokat két dinukleotid (Aa02 és Aa39) és
hat tetranuklotid (IEAAAGO04, IEAAAGO09, IEAAAG1L, IEAAAGL2,
IEAAAG14 és IEAAAG15) mikroszatellita lokusz alapjan hatéaroztuk
meg. A fragmenshosszok pontos meghatarozdsa fluoreszcensen
jelolt primerek segitségével, kapillaris elektroforézissel toértént ABI
PRISM® 310-es és ABI PRISM® 3100-Avant Genetic Analyzer
(Applied Biosystems)  készllékekkel. A  fragmenshosszok
leolvasasahoz GeneScan 3.7 és PeakScanner 1.0 (Applied
Biosystems) programokat hasznaltuk. A DNS-profilokat harom
fuggetlen leolvasas (Kovacs Szilvia, Szabd Krisztian, Vili Néra)
alapjan hataroztuk meg. A preparalaskor minden minta a szarmazasi
helyétél fuggetlen kédot kapott, igy ennek ismerete nélkul hataroztuk

meg a genotipusokat.
Hasznalt programok, szamitasok

Az adatbeviteli hibakat az "MS Microsatellite Toolkit”
programmal  ellen6rizttk. A null allélok el6forduldsanak
valoszinliségét és az esetleges leolvasasi hibakat a "MICRO-CHECKER
2.2.3” programmal vizsgaltuk. Az allélgyakorisagokat és annak a
valészinlségét, hogy két véletlenszerlien kivalasztott minta
megegyezzen (Pl), tovabba a genetikai és foldrajzi tavolsagok
korrelaciojat (Mantel-teszt) a "GenAlEx 6.41” és a "zt1.1” programmal

szamoltuk ki. A Hardy-Weinberg egyensulytdl, illetve a kapcsoltsagi



egyensulytol valo eltérést a "Genepop 4.0.10” programmal szamoltuk

ki. A statisztikai elemzéshez az "R 2.12.1” verzidjat hasznaltuk.
A cserélddési arany szamitasa

Mivel a mintak mindsége eltért, eléfordult, hogy az ismételt
reakciok ellenére az adatsor tartalmazott hianyos éveket, igy
minimum és maximum cserélédési aranyt lehetett megallapitani.
Ezekben az esetekben, ha a hianyz6 év (évek) utan ugyanazt az
egyedet talaltuk, feltételeztiik, hogy a kimaradt években sem volt
valtozas, ugyanis nem volt olyan eset, hogy egy egyed az eltlinése
utan ugyanabbdl a territériumbol kerilt el6. Ha a kimaradt év (évek)
utan Uj egyedet talaltunk, akkor a minimum cserék megallapitasahoz
az észlelt cserét szamitottuk be, mig a maximalis csereszam
megallapitaskor minden kimaradé évet cserének vettink. A
pszeudoreplikacio elkeriilése érdekében mindkét arany
kiszamitasahoz el6szor territériumonként kiszamoltuk a cserék

szamat, majd ezt atlagoltuk.



Eredmények

A DNS minéségére vonatkozé eredmények

A vizsgalat soran 717 tollat és 126 szlr6papirra vett
vérmintat hasonlitottunk 6ssze. A feldolgozott mintak 87,8%-abdl
sikertlt az ivar meghatarozasara alkalmas minéségli DNS-hez jutni.
A sikeresség nem Kkullonb6zott a vedlett tollak és szlrépapirra vett
vérmintak kozott (85,5% és 98,4%). Az ivarmeghatarozasok soran
tollmintak esetén szignifikans eltérés volt a tojoktol és a himektdl
szarmazo tollak aranyaban (90,6% és 9,4%). A fiokamintak esetén a
tojok és himek aranya 1:1 volt (48,8% és 51,2%).

A tollak koranak, allapotanak és tipusanak hatasait kelet-
magyarorszagi fészkek alol gyijtétt mintak (494 j6, 81 kbzepes és 6
rossz minéségl) alapjan vizsgaltuk. A legjobb min&ségli tollak
86,8%-a, a kdzepes min6ségi tollak 81,4%-a, mig a rossz minéségi
besorolasu tollak 33,3%-a adott értékelheté6 eredményt a CHD1-es
lokusz amplifikalasakor.

A fizikai jellemzék hatasait dontési fa mddszerrel (Conditional
Inference Tree) és logisztikus regresszioval elemeztik. Az
eredmények alapjan a CHD1W/Z gén amplifikalhatésagat a vizsgalt
valtozok kozul szignifikansan csak a toll mindsége befolyasolta,
illetve szignifikans interakcid volt a toll minésége és tipusa kdzott. Az

elemzés alapjan a tébbi paraméternek nem volt hatasa.
Az adatok mindsége és a markerkészlet érzékenysége

Az adatsor ellenérzésekor egyik lokuszon sem talaltunk
dadogasra vagy allélkiesésre utalé jelet. Az IEAAAG09-es és az
Aa39-es lokusz valdszinlleg null alléleket tartalmaznak. Az ebbdl

adodo torzitas elkerlilése érdekében ezeken a lokuszokon csak a
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heterozigéta genotipusokat vettiik figyelembe az elemzések soran. A
fennmaradé hat lokuszon egyenként és a lokuszokat egyiitt vizsgalva
is fennallt a Hardy-Weinberg egyensuly és a kapcsoltsagi
egyensulytél sem talaltunk szignifikans eltérést. A tapasztalt
allélgyakorisagok alapjan annak valdszin(isége, hogy két
véletlenszerlien kivalasztott egyed genotipusa megegyezzen (PI)
3,28 x 10° volt, ami a mintaszam (n = 137) alapjan elég kicsi az

egyedi szintl azonositashoz
A szlovakiai allomany genetikai szerkezete

A szlovakiai parlagisas-populacié  elteriedése  nem
egyenletes, a két allomanyt nagyjabdl 150 km valasztja el egymastol.
A vizsgalat soran 43 egyed mikroszatellita markereken alapulé DNS
profilja és mitokondridlis haplotipus meghatarozasa (utébbi Kovacs
Szilvia vizsgdalata) alapjan a keleti és nyugati allomany kozott

marginalisan szignifikans eltérést talaltunk.
A territériumtérképezési médszer ellenérzése

A vizsgalat soran 6sszesen 46 territériumban hataroztuk meg
legalabb két egymast kdvetd évben az egyedek DNS-profiljat. Ez az
adott id6szakban aktiv fészkek kdézel 60%-at jelenti. A vizsgalt
id6szakban a tojék (parok) 20 alkalommal ugyanazt a fészket
hasznaltdk az egymas utani években, mig 42 esetben fészkel6helyet
valtottak. A DNS alapjan azonositott egyedek a terepi mddszerekkel
meghatarozott territériumon belll maradtak vagy eltlintek, azaz a
vizsgélat soran nem volt olyan eset, amikor a genetikai azonositas
ellentmondott volna a terepi adatok alapjan torténé territérium

besorolasnak.
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A tojok cserélédési aranya

153 tojo genotipizalasa alapjan az atlagos éves minimum
cserélédési arany 27,2%, a maximum 35,5% volt. A hegyvidéki
territériumok esetén az arany alacsonyabb (21.2-28.3% a
hegyvidéken, 29.3-38.0% a siksagon), de a kllénbség statisztikailag

volt szignifikans.
A terjedési mintazat vizsgalata

A vizsgalat soran 108 ujonnan létesilt fészkelés adatait
elemeztik. A legtdbb uj territérium a meglevék kdzé ékelédott be, de
néhany a korabbiaktol jelentés (akar 90 km-re) létesilt. A
fészektavolsagok eloszlasa nem folyamatos, igy feltételezhetd, hogy
nincs egységes fészekvalasztasi stratégia.

Annak  ellen6rzésére, hogy az U] territriumok
elhelyezkedése 0Osszefligg-e az egyedek rokonsagi fokaval (a
kozelebbi rokonsagban levé egyedek kozelebb foglalnak fészket)
Mantel-tesztet végeztink. A korrelacidos koefficiensek alapjan az
egyedek foldrajzi helyzete nem fligg dssze a rokonsagi viszonyaikkal,
tehat a tapasztalt mintazat nem magyarazhaté az egyedek kozti

rokonsaggal.
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Megbeszélés
A mintak tipusanak és a tollak fizikai jellemzéinek hatasa

A mintak tipusat tekintve nem talaltunk kulénbséget a felsd
koldokben fennmaradé vérrogbdl kinyert DNS minésége és az
invaziv vagy minimal invaziv médon vett vérmintakbdl izolalt DNS-ek
amplifikalhatésaga kdzott. Tovabba, korabbi tollhegybdl izolalt DNS-
ek minéségével kapcsolatos vizsgalatokhoz hasonléan azt talaltuk,
hogy a vizsgalt paraméterek koézil csak a toll mindsége volt
szignifikans hatassal a DNS min&ségére akkor is, ha a DNS-t a toll
fels6 koldokébdl izolaltuk. Habar statisztikailag nem volt kimutathato,
de a kdézepes min8ségl tollak esetén a fedétollakbdl, illetve masod-
és harmadrend( karevez6kbdl jellemzéen rosszabb mindségli DNS-t
lehetett izolalni.

Tehat a sotét és szaraz korlilmények kozott tarolt, j6 és
kézepes min6ségl tollakbdl kinyert DNS alkalmas a parlagi sas
allomanyok egyedi szintl populaciégenetikai felmérésére. A terepen
begyijtott tollakat postan, rovid id6 alatt el lehet juttatni a mintakat
feldolgoz6 laboratériumokba, igy a helyi szakemberek bevonasaval

jelentésen csdkkenthetdk a vizsgalatok koltségei
A szlovakiai allomany genetikai szerkezete

A vizsgalat sordn a féldrajzi akadalyokkal szétvalasztott
szlovakiai allomanyt vizsgaltuk. A mikroszatellita lokuszok
allélgyakorisagainak eloszlasat és a mitokondridlis haplotipusokat
figyelembe véve margindlisan szignifikans elkllonulést talaltunk a
keleti és nyugati allomany kozott. Azonban a teljes Karpat-medencét

vizsgalva a populaciot egységesnek kell tekinteni, annak ellenére,
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hogy a keleti és a nyugati koltéallomanyok szubpopulaciéknak

tekinthet6k, melyek kdzott limitalt a génaramlas.
A terepi territériumtérképezés ellenérzése

Egy kazahsztani, stabil parlagi sas populaciéban korabban
mar nagyfoku territérium- és parhliségét mutattak ki, azaz a vizsgalt
id6szakban nem talaltak territériumot valté egyedeket, sem extra-par
utédokat. A Karpat-medencei adllomany azonban terjeszkedik, ezért
ellendriztik, hogy a terepi szakemberek altal alkalmazott
territériumtérképezési modszer képes-e kovetni a territoérium-
rendszer alakulasat.

A vizsgalat soran nem volt olyan eset, amikor a genetikai
azonositas, illetve a toll szarmazasi helyeként megadott territérium
kozott ellentmondas lett volna. Az Gjra megtalalt egyedekhez tartozo
tollak kovetkezetesen az eredeti territériumhoz rendelt, akar tjonnan
épitett fészek aldl keriltek el6. Két olyan eset volt, hogy egy
azonositott tojé késébb mas territériumbdl kertlt eld, de ezekben az
esetekben az eredeti territérium megsziint, vagy Uresen maradt.

Az eredmények alapjan megallapithatd, hogy territériumok
létez6 egységek, amelyek alapvet6 elhelyezkedése az ott koltd tojo
(par) eltlnése utan sem valtozik. Tovabba a terepi monitorozasi
modszerek alkalmasak mind az Uj fészket készitd parok, mind az (j
territériumot  foglaldé parok azonositasara, és a fészkek

territériumokba torténd sorolasara egy terjeszkedé populacioban is.
A tojok éves cserélddési aranya a magyarorszagi allomanyban

A vizsgalat soran nem lehetett minden mintabdl értékelhetd

eredményt kapni, igy minimum és maximum cserélédési aranyt
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allapitottunk meg, a minimum arany 27,2% a maximum arany 35,5%
volt. Ez joval magasabb annal, ami a hazai allomany folyamatos
terjeszkedése mellett, illetve irodalmi adatok alapjan varhatd lenne,
ugyanis nagy testl és hosszu életli ragadozémadarak kozt
kifejezetten alacsony éves cserélédési arany jellemzé (6-12%). Egy
korabb ilyen jellegli vizsgalatban egy stabil, kazahsztani parlagi sas
populaciénal 16%-os éves populaciés veszteséget becsiltek.

Az utébbi években tavvezetékek altal okozott karok mellett a
célzott és véletlen mérgezés is egyre tdbb esetben bizonyitott oka a
madarak elhulldsdnak. A tetemeket azonban csak ritkan lehet
megtalalni, ezért a genetikai azonositasok soran csak az elt(inést
tudjuk biztosan észlelni.

Mivel a nagy cserél6dési arany ellenére folyamatos az
allomany terjeszkedése, valészinli, hogy a populaci6 még nem
hasznal ki minden alkalmas és rendelkezésre allo teriletet a Karpat-
medencében. Masrészt feltételezhetd, hogy nagyon jelentés szamu
kéborl6 egyed van jelen, amely be tudja tdlteni a meguresedd

helyeket.
A terjedési mintazat

A Karpat-medencében a parlagisas-allomany az 1990-es
évek elején, az emberi zavaras csokkenésével az alfdldi teriletek
felé kezdett terjeszkedni, kezdetben lassan, késdbb exponencialis
utemben. A fészkek elhelyezkedését vizsgalva kiderilt, hogy legtébb
Uj fészkel6 par a meglevd territoriumok kdzé ékelédik, de néhanyan
(27 év alatt 10 eset) a tdbbiektél messzire, akar 90 km tavolsagban
valasztanak fészket, majd id6vel kéréjik ujabb parok érkeznek, és

feltdltik a kimaradé helyeket.
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Az U] fészkek és a hozzajuk legkdzelebb esé territérium azévi
fészkei kdzt mért tavolsagok, illetve ezek logaritmusanak eloszlasa
sem folytonos ezért feltételezziik, hogy a populaciéban két stratégia
van jelen. Ezek egyike, hogy a parok a fajtarsak altal mar hasznalt
tertleten valasztanak fészkelGhelyet, igy kisebb kockazatot vallalnak,
amihez kisebb, de biztosabb nyereség tarsul. A masik stratégiat
kovetd parok nagy kockazatot vallalnak, mert nem biztos, hogy a
terllet alkalmas lesz fészekrakasra. A nyereséguk viszont nagyobb
lehet, mert eleinte kisebb befektetéssel tudjak védeni a terletiket,
és ha elegend6 taplalék all rendelkezésre, nagyobb eséllyel tudnak
fiokakat nevelni.

A populacié kis egyedszamrdl indult Ujra terjedésnek, igy
feltételezhetd volt, hogy a terjedési mintazat az egyedek rokonsagi
kapcsolatait tukrézi. Azonban a foldrajzi és a genetikai tavolsagok
kozt nem talaltam korrelaciot, igy ez a lehet6ség kizarhaté.

Elképzelhet6, hogy a fiatalok a kéborlassal toltétt éveik alatt
meggy6z8dnek egy-egy terllet alkalmassagarodl, és kés6bb oda
térnek vissza. Ezt a feltételezést korabban a spanyol parlagi sasnal
mar bizonyitottdk. Ennek, illetve ezzel 6sszefliggésben a fiatal
madarak kirepulés utani helyhlségének vizsgélata jelenleg is folyik.
Az eddigi eredmények alapjan a fiokak nagyon kis hanyada tér
vissza és kolt a Karpat-medencében. Az eddig vizsgalt tobb mint 200,
2004 és 2007 kozott kirepult fioka kézul a 2011-ben Magyarorszagon
fészkeld populacidoban eddig 12 egyedet talaltunk meg, igy egyelére
a kirepulés és koltés helye kdzotti tavolsag statisztikailag nem

értékelhetd.
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Uj tudomanyos eredmények

Moédszertani eredmények

1. A vedlett tollakbdl izolalhatdé DNS min&ségének 6sszahasonlitasa
mas, invaziv vagy minimal invaziv moddszerrel vett mintakkal
kimutatta, hogy a nem invaziv médon vett mintak alkalmazhatésaga

nem rosszabb a szlrépapirra vett vérmintakéval.

2. A tollak fizikai jellemzbinek (mindéség, kor, tipus, méret)
Osszevetése az izoldlt DNS min6éségével. A toll min&sége
elsédleges az izoldlhat6 DNS fragmentaltsagat tekintve,
ugyanakkor a j6 min6ségl tollak esetén a cséveatmérd szerint is

kllénbség tapasztalhaté.

3.Az alkalmazott moddszerek és markerek  megfelel6ek

populaciégenetikai vizsgalatok végzésére.

Populaciégenetikai és populaciédinamikai eredmények
1. A szlovakiai populacio keleti és nyugati allomanya kozt nuklearis és
mitokondrialis markerek alapjan a kis fdlrajzi tavolsag ellenére

limitalt génaramlas figyelheté meg.

2. A terepi megfigyeléseket alapul vevd territdriumtérképezési
modszerek és a territériumok beosztdsanak egyedi genotipusok
alapjan torténé ellenérzése kimutatta, hogy a hasznalt modszer
alkalmas az Uj territériumok, valamint a meglevd territériumok Uj

fészkeinek azonositasara.
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3. A Karpat-medence novekvd allomanyaban a tojokra vonatkozo
éves atlagos cserél6dési arany minimuma 27,7%, maximuma
35,5%.

4. A korabban a koézéphegységekbe szorult parlagi sasok alfoldi
teruletek felé torténd terjedési mintdzatanak vizsgdlata kimutatta,
hogy az Uj parok nagy valoszinliséggel két stratégia szerint
foglalnak territériumot. A terjedés nem folyamatos, hanem altaldban
a parok a meglevd territoriumok kézé, vagy a kozelbe fészkelnek,
mig mas parok a tdbbiektdl jelentds tavolsagra foglalnak fészket és

idével a koztlk levé terlleteken is uj territériumok alakulnak.

5. A kétféle fészekfoglalasi stratégia altal kialakitott mintazat nem

feleltetheté meg a madarak rokonsagi viszonyainak.

6. A vizsgalatok eredményeként létrejott adatbazis és génbank
felhasznalhaté hosszutavu populaciégenetikai és fiatalkori
helyhliséget ("natal philopatry") vizsgalo kutatasok

megalapozasara.
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