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ÖSSZEFOGLALÁS

A molekuláris genetikai módszerek alkalmazása kibővítette az ornitológiai kutatások eszköztárát. Dolgozatunkban a leggyakoribb fel-
használási területeket vesszük számba. Alapvető célunk egy átfogó képet adni a madártani vizsgálatok során jelenleg leggyakrabban alkal mazott
módszerek köréről, és az általuk elérhető eredményekről. Így tárgyaljuk a vizsgálatokhoz elengedhetetlen mintagyűjtési módszerek alkal maz -
ha tóságát, valamint az egyedi azonosítás, ivar-meghatározás, DNS vonalkódolás módszertanát, továbbá a molekuláris módszerek szerepét a
ve szélyeztetett fajok védelme során. Kitérünk az egyes módszerek előnyeire és hátrányaira, és az aktuális trendekre is.  

Kulcsszavak: mitokondriális DNS, genetikai diverzitás, DNS alapú fajazonosítás, hullatott tollak

SUMMARY

Ornithology studies have been extended by molecular genetic techniques. In this paper we are dealing with the most common use of areas.
Our basic aim is to give a comprehensive view of the most commonly used methods in ornithological studies, including the available results
by their use. We also deal with the following areas: an essential step during examination namely the applicability of sample collecting
methods, and the unique identification, also the sex determination, methodology of DNA barcoding, as well as the role of molecular methods
to protect endangered species. We discussed the advantages and disadvantages of the methods, such as the current trend for each method.
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BEVEZETÉS

Amolekulárisgenetikaimódszerekhasználataaz
ornitológiaikutatásokbanviszonylagnagymúltrate-
kintvissza,azonbanamódszerekfejlődéséveléskölt-
ségeikcsökkenésévelalkalmazásikörükjelentősbővü-
lésérelehetszámítani.Ezértcélszerűnektartjukakü-
lönbözőfelhasználásicélokésaleggyakrabbanalkal-
mazottmódszerekáttekintését.Ezenmódszerekneka
talánleggyakoribbfelhasználásiterületeamadárfajok
populációszintűvizsgálata.Eddigelsősorbantermé-
szetvédelmikutatásokélveztekelőnytamadarakese-
tébenis,mivelaszűköserőforrásokataleginkábbve-
szélyeztetettfajokrakellösszpontosítani.Azilyenvizs-
gálatokelsősorbanajelenkorigenetikaistruktúrákra
összpontosítanakafajokhosszútávútúlélésévelkap-
csolatban(Wanetal.2004).Amódszerekszélesebb
körűelterjedésévelnemcsakavizsgáltfajokkörebő-
vülhet(pl.gazdasági,vadgazdálkodási,ökológiaiszem-
pontbóljelentősfajok),hanemszámosolyantanulmány-
baisbevonhatóakazeredmények,melyeknekeredeti
céljanemazegyedekvagypopulációkgenetikaijel-
lemzőinekfeltárása,deremekülkiegészítikamásme-
todikaalapjángyűjtöttadatokat,sokszorújmegvilágí-
tásbahelyezveazeredményeket,ezáltalfeltárvako-
rábbannemismertösszefüggéseket.

MINTAGYŰJTÉSI MÓDSZEREK

Agenetikaivizsgálatokalkalmazásánakegyikelső
éslegfontosabbkérdéseamegfelelőmintavételimód-
szerkiválasztása.Avizsgálatcélja,avizsgáltállatfaj,
arendelkezésreállóforrások,éseszközökközösenha-
tározzákmegavégülalkalmazhatóeljárást.Aminta-

gyűjtésimódszerekháromfőcsoportjátVilietal.(2007)
ismerteti.Adestruktívmintavételtgerinctelenszerve-
zetekvizsgálatánálalkalmazzák,enneksoránateljes
egyedetfelhasználják.Kevésbédrasztikusmegoldást
jelentenekanem-destruktívmintavételimódszerek,
mintpéldáulavérvétel,biopszia,nyálkahártyavagyaz
ujjperceklecsípése.Azilyeneljárásoksoránavizsgálni
kívántállatoknagyvalószínűséggeltúlélnek,dejelen-
tős stresszt kell elviselniük, ami tudományetikai és
gyakorlatiokokbóliskifogásolható.Mivelamoleku-
lárisgenetikaimódszereketleggyakrabbantermészet-
védelmiéspopulációgenetikaivizsgálatokbanalkal-
mazzák,nemfogadhatóelazegyedekilyenmértékű
zavarása,esetlegeselhullása.Azilyenkutatásokese-
tébenamegoldástanem-invazívmintagyűjtésimód-
szerekjelentik(Taberletetal.1999,WaitsésPaetkau
2005),melyek soránazállatok távollétében lehet a
mintákhozjutni,olyan,általukhátrahagyottnyomok-
ból,mintaszőr,pikkely,vedletttoll,nyál,ürülék,ved-
lettbőrvagytojáshéj.Amódszerelőnyeiközétartozik,
hogyviszonylagkismennyiségűminta is elegendő
genomiálisDNS-ttartalmazhat,amiavizsgálatokalap-
feltétele.Akismennyiségmiattamintákgyűjtése,tá-
rolása,szállításaiskönnyebbésolcsóbb.Azonbana
módszerhátrányaiiselsősorbanakismintamennyi-
ségbőlfakadnak,ugyanisolyanesetekisgyakranelő-
fordulnak,hogynemmegfelelőaDNSminőségeés/
vagymennyisége, így aminták nagy része nemad
használhatóeredményt,emiattjelentősenmegnőhet-
nekalaborköltségek.Továbbáfennállamintákszeny-
nyeződésének a veszélye is (Taberlet et al. 1999,
McDonaldésGriffith2011).
Amadarakesetébenalegelterjedtebbnem-invazív

mintavételimódszerahullatotttollakonalapul.Amadár-
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tollbóltörténőDNS-izoláláslehetőségeviszonylagré-
gótaadott (Pearceet al.1997,Taberlet et al.1999,
Eguchi2000,Belloetal.2001,Malagóetal.2002).A
tollakgyűjtéselegtöbbszörpihenő-,fészkelő-,etető-
ésitatóhelyekközelébenvégezhetősikerrel.Amód-
szerkezdetialkalmazásakoratollszárpulpáját,illetve
bazálishegyéthasználtákforráskéntaDNS-kivonás-
hoz,deennélazeljárásnálamegbízhatóeredményhez
egyegyedtőltöbb,lehetőlegfrisstollravanszükség
(TaberletésBouvet1991),mivelalegfőbbproblémát
a tollakban található DNS szabad környezetben
történőgyorsdegradációja(mikrobiálistevékenység,
uV sugárzás miatt) jelenti (McDonald és Griffith
2011).ADNS-izoláláshatásfokánakjelentősjavulása
Horváthetal.(2005)módszereáltalvoltelérhető.Ez
atollszárbantalálhatómagvasvörösvérsejtekettartal-
mazóvérrögöthasználjafel,ígyakivontDNSelegendő
a mikroszatellitákon alapuló DNS-ujjlenyomat meg-
határozásához,illetvemitokondriálisDNS-szakaszok
szekvenálásához(Vilietal.2007).Szinténahullatott
tollakonalapulómódszerhátrányaiközöttkellmegem-
líteni,hogygyakorlatitapasztalatainkalapjánbizonyos
esetekbenatollakathátrahagyófajazonosításaisbi-
zonytalanlehet(BagiésKusza2015).Mindentössze-
vetve,ahullatotttollakalkalmazásavalódialternatívát
jelentahagyományos(vér,szövet)mintavételimód-
szerekkelszemben,melyegyúttaljelentősenkibővítet-
teamolekulárisgenetikaimódszerekkelvégzetttermé-
szetvédelmiéspopulációgenetikaivizsgálatokbabe-
vonhatófajokkörét(ritka,érzékeny,nehezencsapdáz-
hatóés/vagyvédettfajok).

EGYEDI AZONOSÍTÁS

Amadártanikutatásokegyikalapvetőeszközeaz
egyedijelölés,melylehetővétesziakésőbbivizsgála-
tokat,adatfelvételeket.Ezeketajelöléseketáltalában
különbözőeszközök(gyűrűk,krotáliák,chipek)segít-
ségéveloldjákmeg.Azegyedekjelöléseszükségessé
tesziamadarakbefogását,amijelentősstresszeljáraz
állatszámára.Ezentúlafelhelyezetteszközökzavar-
hatjákazállatot,példáulhátránytisjelenthetszámukra
menekülésvagypárválasztássorán.Továbbiproblémát
jelentajelölésekelvesztése,vagykopása.Amolekulá-
risgenetikaimódszerekrészbenkitudjákküszöbölni
ezeketaproblémákat,mivelazegyedekelevejelöltek,
ígyajelölésnemjelenttovábbiterhet,azaznembefo-
lyásoljaazegyedtúlélését,ésaznemveszikel.Termé-
szetesenatévesazonosításokatezzelamódszerrelsem
lehetteljesenkizárni(Vili2013).Amolekuláristechni-
kákfejlődésévelagenetikaimódszerekalkalmassá
váltakazegyedekazonosítására(Morinetal.1994)is.
Afejlődésfolyamatos,ígyegyrebővülarendelkezésre
állóeszközökköre (Vilietal.2007).Kezdetbenaz
rFlP(restrictionFragmentlengthPolymorphism)és
rAPD(randomAmplifiedPolymorphicDNA),mód-
szereketrészesítettékelőnyben,demanapságegyrein-
kábbkiváltjaőketadirekt-szekvenálás,illetveaDNS-
ujjlenyomatkészítésemini-ésmikroszatellitekvizsgá-
lataalapján(Sunnucks2000).Amini-ésmikroszatel-
litekanukleárisDNSnemkódolórégióibantalálható
2–6bázispárosnukleotidismétlődések.Azismétlődő
szakaszhosszaalapjánlehetnekdi-,tri-,tetra-,penta-
éshexanukleotidok.Nagyszámuk,hosszbelipolimor-

fizmusukésjellemzőenjóamplifikálhatóságukmiatt
ezeketalókuszokatrégótafelhasználjákegyediszintű
azonosításra(Jeffreysetal.1985).Amódszerazonala-
pul,hogyazegyesmikroszatellitaszakaszokhossza
egyedenkéntváltozólehet,ígytöbbilyenszakasztvizs-
gálva,abázispárokbanmegadotthosszukegyedrejel-
lemzőmintázatot jelent (Vili 2013).Mivel aDNS-
profilegyedijelölésnektekinthető,ésazadottpopulá-
cióbólévrőlévrestandardmódonlehetmintákatvenni,
ezértamódszeralkalmasajelölés-visszafogásosvizs-
gálatokhozhasonlóanakárazegyedekhosszútávú
nyomonkövetéséreis(lukacs2005,lukacsésBurnham
2005,PeakallésSmouse2006).Ígypopulációolyan,
másmódonnehezenbecsülhetőparamétereiisvizs-
gálhatóváválnak,mintpéldáulazegyedszám,amor-
talitás,vagyamigráció(Vilietal.2007).Afentiekből
következik,hogyamódszerelsősorbanafajvédelmi
programok esetében jelent hasznos eszközt.Az így
nyertadatoksegítikahatékonyprogramokkidolgo-
zását,deamárfutóprojektekmonitorozásáraisfel-
használhatóak,ezáltalmégidőbenvégrehajthatóakaz
esetlegesenszükségesséválómódosítások.

IVAR-MEGHATÁROZÁS

Alegtöbbmadárfajesetébenkönnyűfeladatane-
mekfelismerése,azonbansokolyanfajvan,aholaz
ivaridimorfizmusnagyonkicsi,vagynemisfigyelhe-
tőmeg.Esetlegolyanfiatalegyedekképezikavizsgá-
lattárgyát,aholezekanemijellegekmégnemfejlőd-
tekki.Ezekbenazesetekbensegítségülhívhatjuka
molekulárismódszereket. Ivar-meghatározásra több
molekulárismódszeralkalmazható,példáulakaryo-
tipizálás,rAPD,rFlP,AFlP,hibridizálás,deamini-
ésmikroszatellitlókuszokvizsgálatais.Madaraknála
tojó a heterogametikus (Wz ivari kromoszómákkal
rendelkező),mígahímahomogametikusivar(zzkro-
moszómák).ÍgyaWkromoszómavagyaWkromo-
szómáraspecifikusszekvenciákkimutatásaalkalmas
azivar-meghatározásra(Vilietal.2007).Griffithsés
Tiwari(1995)írtaleazelsőWkromoszómáhozkötődő
géntmadarakban,melyaCHD1W jelöléstkapta.Eza
génfelelakromo-helikázDNS-kötőfehérjekódolásá-
ért,ésalegtöbbfajbanelőfordul.MígaCHD1W gén
csaktojókbanfordulelő,azkromoszómántalálható
CHD1Z jelűváltozatamindkétivarbanmegtalálható.
Ezekagénekazivarikromoszómákrekombinálódó
pszeudoautoszomálisrégióinkívülhelyezkednekel,
ezértelégkonzervatívakahhoz,hogyalkalmasakle-
gyenekazivarokazonosítására.EllegrenésSheldon
(1997),valamintCeritésAvalus(2007)isösszehason-
lítottaakülönbözőmódszereket.Mindkétszerzőpáros
arraamegállapításrajutott,hogyazivarikromoszó-
mákontalálhatóCHD1W ésCHD1Z génekvizsgálata
jelentialegmegbízhatóbbésleggyorsabbmódszert.

DNS-ALAPÚ FAJAZONOSÍTÁS

Afajokazonosításánakegyviszonylagegyszerű
módjaaDNS-barcoding(nevezikmégazéletvonal-
kódjánakis).Alapelveegyszerű:egyolyanDNS-sza-
kasztkellválasztani,amelyjelentőseneltérafajokkö-
zött,demeglehetősenkisvariabilitássalrendelkezik
egyfajonbelül.Ennekaszakasznakavizsgálatávalel-
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végezhető a vizsgált egyedek faji hovatartozásának
megállapítása.Amadarak(ésáltalábanagerincesfajok
esetében)amitokondriálisDNScitokróm-oxidázI-es
(CoI)régiójának650bázispár-hosszúságúszakaszát
használjákerreacélra.Amódszersokesetbennagyon
leegyszerűsítette a taxonómiaimunkát, de ennek is
vannakkorlátai,ígyahagyományosfajmeghatározási
módszereketnemlehetteljesenkiváltanivele.Kritika
ériamódszert,mertcsupánegyetlenrégióvizsgálata
alapjánvonlekövetkeztetéseket.Ezpéldádulújfajok
esetén nem feltétlenül elegendő, de akár a véletlen
folytánislehetnekegyezésekkétfajközöttavizsgált
szakaszon.ugyanígyproblémákatvetfelazintrogresz-
szióésahibridizációkérdéseis.HebertésGregory
(2005)észak-amerikaimadárfajokvizsgálatasoránki-
mutatta,hogyazesetek96%-ábanazonosíthatóvoltaz
egyedfajihovatartozásaDNS-vonalkódolással.ugyan-
akkorazisigaz,hogyezeknagyrészehagyományos
módszerekkeliselkülöníthetőlenne.Afennmaradó4%
esetébenazonbanafajkizárólagaDNS-szekvencián
alapuló azonosítása sokak szerint elfogadhatatlanul
magashibaarányhozvezethet.Megkellazonbanemlí-
teni,hogyazismertéskutatottrendszertanicsoportok
esetébenatévedéslehetőségesokkalkisebb.Ahatáro-
zásbelibizonytalanságokelsősorbankevésbékutatott,
esetlegmégnemleírtfajok/rejtettfajokesetébenjelen-
tősek.Azadatbázisokfejlesztésévelabizonytalanság
mértékeiscsökkenthető(MeyerésPaulay2005).Baker
etal.(2009)megállapításaiszerintisazolyan,rendszer-
tanilagkiforrottcsoportokban,mintazemlősökvagya
madarak, a fajok többsége jól elkülöníthetőezzel a
módszerrel.
Madarakatérintőbarcodingvizsgálatokatleggyak-

rabbanazzalacéllalfolytatnak,hogyegymeghatáro-
zottterület(ország,régió,város)madárközösségét
leírják,esetlegmúzeumigyűjteményeketvizsgálja-
nakáltala(Schindeletal.2011,lijtmaeretal.2012,
Aliabadianetal.2013),deamáremlítetttaxonómiai
munkábanishasznoseszköznekbizonyulaleszárma-
zásiviszonyoktisztázásábanésakorábbibesorolások
felülvizsgálatakor(Hebertetal.2004,KhanésArif
2013,rudnicketal.2007,Ferrietal.2009).Nagyle-
hetőségeketrejtmagábanamódszeratermészetvédel-
mikárokazonosításában(mérgezésvagyorvvadászat
esetébenabizonyításkor),vagypéldáullehetővéteszi
arepülőgéppelütközőmadárcsapatokfajiszintűazo-
nosításátis,ígylehetővétéveahatékonyellenintézke-
désekkidolgozását(Doveetal.2008).

VESZÉLYEZTETETT FAJOK VÉDELME

Akorábbifejezetekbenmárutaltunkrá,hogyamo-
lekulárisgenetikaimódszerekegyiklegfontosabbfel-
használásiterületeazornitológiánbelülavédettfajokat
érintőkutatásokésvédelmiprogramok.Hakispopu-
lációkegymástóltávolhelyezkednekel,ésnemjönlét-
reközöttükmigráció,akkorgenetikailagizolálódnak,
ésfelbomlikadinamikusmetapopulációsszerkezet,
amitermészetvédelmiszempontbólrendkívülhátrá-
nyos(StandovárésPrimack2001).Agenetikaiállapot
minélpontosabbismereteasúlyosanveszélyeztetett
fajokpopulációibanjelentősensegíthetiahatékonyfaj-
védelmimunkát,hiszenapopulációsszerkezet(gén-
áramlás,metapopulációk,genetikaisodródásrévén)

alapvetőenmeghatározzaafajoktúlélésiesélyeit,ésígy
befolyásolhatjaazalkalmazandóvédelmistratégiátis
(Vilietal.2007).Amolekulárisgenetikaimódszerek
megkerülhetetleneszközeilettekaveszélyeztetettfa-
jokvédelménekis,mivelezeksegítségévelgyorsanés
pontosanmegállapíthatóakülönbözőpopulációkge-
netikaipolimorfizmusaésapopulációkközöttigén-
áramlásmértéke,felderíthetőazadottpopulációpopu-
lációgenetikaitörténete,melyekalapjántervezhetővé
válikagénmegőrzésimunka.Anapjainkbanleggyak-
rabbanalkalmazottmódszerakizárólaganyaiágon
öröklődőmitokondriálisDNSkontrollrégiójánakvizs-
gálata, amit számos gerinces fajnál használtákmár
fajonbelülipopulációsösszehasonlításokra(rawlings
ésDonellan2002,lietal.2004,Martínez-Cruzetal.
2004).Szinténeztamódszerthasználjákafajokutolsó
eljegesedésalattirefúgiumterületeinekazonosítására,
azonnantörténtkiáramlásokirányánakésidőbelisé-
génekrekonstruálására.Egymásikgyakranalkalmazott
módszeramikroszatellitmarkerekhasználata.Amikro-
szatellitvizsgálatazadottlókuszonjelenlévőismétlő-
dőelemekvarianciájáthasználjafel.IsmertmégSSr
(simplesequencerepeats)névenis(ouborgetal.2010).
Számostanulmánybanalkalmaztákezeketamarkere-
kettermészetvédelmi-genetikaiösszefüggésbenage-
netikaivariáció,anépességszerkezete,agénáramlás
mértékénekbecslésére,valamintademográfiaitörténet
ésahibridizációseseményekfeltárására(Verardietal.
2006,Aspietal.2009,WheeldonésWhite2009).
EgyregyakrabbanalkalmazottmódszerazSNP-k

(single nucleotide polymorphism) vizsgálata. Az
SNP-kgyakorlatilagpontmutációk.EgyDNSszekven-
cia-variációtjelent,melyakkorjönlétre,haegynuk-
leotidagenombanmegváltozik.AzSNP-ksegítségé-
velahagyományosanhasználtmikroszatelliteknélés
AFlP-néljóvalreprezentatívabbképetkaphatunkaz
egyedek,apopulációk,vagyakárametapopulációkge-
netikaiváltozatosságárólis.Ezlehetővéteszi,hogy
részletesebbképetalkossunkavizsgáltpopulációde-
mográfiájáról,agénáramlásról,abeltenyésztettségről
ésapopulációtörténetéről,továbbáapopulációkkö-
zöttigenetikaitávolságokról(ouborgetal.2010).
Báramostbemutatottmódszerekeredményesal-

kalmazásáraszámospéldaszolgáltmár,állandóvita
tárgyátképezi,hogycsupánegy,esetlegnéhánymar-
kerfelhasználásávalhitelesképetkaphatunk-eavizs-
gált faj vagy populáció változatosságáról. logikus
következtetés,hogytörekednikellalehetőlegtöbbmar-
keralkalmazására,deaforrásokvégességenemteszi
eztlehetővé.Ezértfolyamatosankeresikaleginkább
megbízhatómódszereket.összehasonlítótanulmányo-
katvégeztekpéldáulmikroszatellitekésSNP-kfel-
használásával,azeredményekpedigellentmondásosak.
Mígazatlantilazac(Salmosalar)esetében(ryynänen
etal.2007)erőskorrelációmutatkozottakétmarker
között,ugyaneznemvoltkimutathatóafarkasok(Canis
lupus) ésazészak-amerikaiprérifarkasok(Canis latrans)
esetébenazegyedekszintjén(Välietal.2008).ugyan-
akkorazutóbbivizsgálatbanmárkimutathatóvolta
korreláció,haapopulációkszintjéntörténtazössze-
hasonlítás.láthatótehát,hogynemlétezikuniverzális
marker.Azaktuálisanalkalmazandómarkerkiválasz-
tásakorfigyelemmelkelllenniazadotttaxonómiaicso-
portraésvizsgálnikívántszerveződésiszintreis.

39

BagiZ-KuszaSz:Layout 1  3/23/16  1:49 PM  Page 3



Aliabadian,M.–Beentjes,K.K.–roselaar,H.V.B.–Nijman,V.–
Vonk,r.(2013):DNAbarcodingofDutchbirds.zooKeys.
365:25.

Aspi, J.–roininen, E.–Kiiskilä, J.–ruokonen, M.–Kojola, I.–
Bljudnik, l.–Pulliainen,E. (2009):Genetic structureof the
northwesternrussianwolfpopulationsandgeneflowbetween
russiaandFinland.ConservationGenetics.10.4:815–826.

Bagiz.–KuszaSz.(2015):TollbóltörténőDNSizolálásaDebreceni
EgyetemÁllatgenetikailaboratóriumában.[In:BodnárK.B.–
Erdőszs.Nemzetköziösszefogásajövőagrárkutatásáért.]88.

Baker,A.J.–Tavares,E.S.–Elbourne,r.F.(2009):Countering
criticisms of singlemitochondrialDNAgene barcoding in
birds.MolecularEcologyresources.9.s1:257–268.

Bello,N.–Francino,o.–Sánchez,A.(2001):IsolationofgenomicDNA
fromfeathers.JournalofVeterinaryDiagnosticInvestigation.13.
2:162–164.

Cerit,H.–Avalus,K.(2007):Sexidentificationinavianspecies
usingDNAtypingmethods.World’sPoultryScienceJournal.
63.1:91–99.

Dove,C.J.–rotzel,N.C.–Heacker,M.–Weigt,l.A.(2008):using
DNAbarcodestoidentifybirdspeciesinvolvedinbirdstrikes.
TheJournalofWildlifeManagement.72.5:1231–1236.

Eguchi,T.–Eguchi,y.(2000):HighyieldDNAextractionfrom
the snake cast-off skin or bird feathers using collagenase.
Biotechnologyletters.22.13:1097–1100.

Ellegren,H.–Sheldon,B.C.(1997):Newtoolsforsexidentification
andthestudyofsexallocationinbirds.TrendsinEcology&
Evolution.12.7:255–259.

Ferri,G.–Alu,M.–Corradini,B.–licata,M.–Beduschi,G.(2009):
SpeciesidentificationthroughDNA“barcodes”.GeneticTesting
andMolecularBiomarkers.13.3:421–426.

Griffiths,r.–Tiwari,B.(1995):SexofthelastwildSpix’smacaw.
Nature.375:454.

Hebert,P.D.–Gregory,T.r.(2005):ThepromiseofDNAbarcoding
fortaxonomy.Systematicbiology.54.5:852–859.

Hebert,P.D.–Stoeckle,M.y.–zemlak,T.S.–Francis,C.M.(2004):
IdentificationofbirdsthroughDNAbarcodes.PloSBiology.
2.10:e312.

Horváth,M.B.–Martínez-Cruz,B.–Negro,J.J.–Kalmár,l.–Godoy,
J.A.(2005):AnoverlookedDNAsourcefornoninvasive
geneticanalysisinbirds.JournalofAvianBiology.36.1:84–88.

Jeffreys,A.J.–Wilson,V.–Thein,S.l.(1985):Individual-specific
‘fingerprints’ofhumanDNA.Nature.316:76–79.

Khan,H.A.–Arif,I.A.(2013):CoIbarcodesandphylogenyofdoves
(Columbidaefamily).MitochondrialDNA.24.6:689–696.

li,M.–Wei,F.–Goossens,B.–Feng,z.–Tamate,H.B.–Bruford,M.
W.–Funk,S.M.(2004):Mitochondrialphylogeographyandsub-
specificvariationintheredpanda(Ailurusflulgens):implica-
tionsforconservation.MolecularPylogeneticsandEvolution.
36.1:78–89.

lijtmaer,D.A.–Kerr,K.C.–Stoeckle,M.y.–Tubaro,P.l.(2012):
DNABarcodingBirds:FromFieldCollectiontoDataAnalysis.
[In:Kress,W.J.–Erickson,D.l.(eds.)DNABarcodes:Methods
andProtocols–MethodsinMolecularBiology.]HumanaPress.
858:127–152.

lukacs,P.M.(2005):Statisticalaspectsofusinggeneticmarkersfor
individualidentificationincapture-recapturestudies.Doktori
(PhD)értekezés.ColoradoStateuniversity.Colorado.uSA.

lukacs,P.M.–Burnham,K.P.(2005):reviewofcapture–recapture
methodsapplicabletononinvasivegeneticsampling.Molecular
Ecology.14.13:3909–3919.

Malagó,W.–Franco,H.M.–Matheucci,E.–Medaglia,A.–Henrique-
Silva,F.(2002):largescalesextypingofostrichesusingDNA
extractedfromfeathers.BMCBiotechnology.2.1:19.

Martínez-Cruz,B.–Godoy,J.A.–Negro,J.J.(2004):Population
genetics after fragmentation: the case of the endangered
Spanishimperialeagle(Aqila adalberti).MolecularEcology.
13.8:2243–2255.

McDonald,P.G.–Griffith,S.C.(2011):Topluckornottopluck:
thehiddenethicalandscientificcostsofrelyingonfeathersas
aprimarysourceofDNA.JournalofAvianBiology.42.3:
197–203.

Meyer,C.P.–Paulay,G.(2005):DNABarcoding:errorratesbased
oncomprehensivesampling.PloSBiology.3.12:2229.

Morin, P.A.–Moore, J. J.–Chakraborty, r.–Jin, l.–Goodall, J.–
Woodruff,D.S.(1994):Kinselection,socialstructure,geneflow,
andtheevolutionofchimpanzees.Science.265.5176:1193–1201.

ouborg,N.J.–Pertoldi,C.–loeschcke,V.–Bijlsma,r.K.–Hedrick,
P.W.(2010):Conservationgeneticsintransitiontoconservation
genomics.TrendsinGenetics.26.4:177–187.

Peakall,r.–Smouse,P.E.(2006):GENAlEX6:geneticanalysisin
Excel.Populationgeneticsoftwareforteachingandresearch.
MolecularEcologyNotes.6.1:288–295.

Pearce,J.M.–Fields,r.l.–Scribner,K.T.(1997):NestMaterials
asaSourceofGeneticData forAvianEcologicalStudies
(MaterialdelNidoComoFuenteparaobtenerDatosGenéticos
enEstudiosEcológicos).JournalofFieldornithology.471–481.

rawlings,l.H.–Donellan,S.C.(2002):Phylogeographicanalysis
ofthegreenpython,Morelia viridis,revealscrypticdiversity.
MolecularPylogeneticsandEvolution.27.1:36–44.

rudnick,J.A.–Katzner,T.E.–Bragin,E.A.–DeWoody,J.A.(2007):
Speciesidentificationofbirdsthroughgeneticanalysisof
naturallyshedfeathers.MolecularEcologyNotes.7.5:757–762.

ryynänen,H.J.–Tonteri,A.–Vasemägi,A.–Primmer,C.r.(2007):
Acomparisonofbiallelicmarkersandmicrosatellitesforthe
estimationofpopulationandconservationgeneticparameters
inAtlanticsalmon(Salmo salar).JournalofHeredity.98.7:
692–704.

Schindel,D.E.–Stoeckle,M.y.–Milensky,C.–Trizna,M.–Schmidt,
B.–Gebhard,C.–Graves,G.(2011):Projectdescription:DNA
barcodesofbirdspeciesintheNationalMuseumofNatural
History.SmithsonianInstitution.uSA.zooKeys.152:87.

StandovárT.–Primackr.B.(2001):Atermészetvédelmibiológia
alapjai.NemzetiTankönyvkiadó.Budapest.542.

Sunnucks,P.(2000):Efficientgeneticmarkersforpopulationbiology.
TrendsinEcology&Evolution.15.5:199–203.

Taberlet,P.–Bouvet,J.(1991):ASinglePluckedFeatherasaSource
ofDNAforBirdGeneticStudies.TheAuk.108.4:959–960.

Taberlet,P.–Waits,l.P.–luikart,G.(1999):Noninvasivegenetic
sampling:lookbeforeyouleap.TrendsinEcologyandEvolution.
14.8:323–327.

Väli,Ü.–Einarsson,A.–Waits,l.–Ellegren,H.(2008):Towhatextent
domicrosatellitemarkersreflectgenome–widegeneticdiversity
innaturalpopulations?MolecularEcology.17.17:3808–3817.

Verardi,A.–lucchini,V.–randi,E.(2006):Detectingintrogressive
hybridization between free‐ranging domestic dogs andwild
wolves (Canis lupus) by admixture linkage disequilibrium
analysis.MolecularEcology.15.10:2845–2855.

ViliN.–Kalmárl.–KovácsSz.–HorváthM.(2007):Aparlagisasge-
netikaiváltozatossága.[In:Forról.(szerk.)AKárpát-medence
állatvilágánakkialakulása.]MagyarTermészettudományiMú-
zeum.Budapest.303–310.

40

AGrÁrTuDoMÁNyI KözlEMÉNyEK,2016/69.

IRODALOM

BagiZ-KuszaSz:Layout 1  3/23/16  1:49 PM  Page 4



AGrÁrTuDoMÁNyI KözlEMÉNyEK,2016/69.

41

Vili,N.(2013):Applicabilityofdegradedbiologicalremainsin
conservationgeneticstudiesofbirds.CasestudyoftheEastern
ImperialEagle(Aquila heliaca) populationoftheCarpathian
Basin.Doktori(PhD)értekezés.SzentIstvánEgyetem.Gödöllő.

Waits,l.P.–Paetkau,D.(2005):Noninvasivegeneticsamplingtoolsfor
wildlifebiologists:areviewofapplicationsandrecommendations
foraccuratedatacollection.JournalofWildlifeManagement.69.
4:1419–1433.

Wan,Q.H.–Wu,H.–Fujihara,T.–Fang,S.G.(2004):Whichgenetic
markerforwhichconservationgeneticsissue?Electrophoresis.
25.14:2165–2176.

Wheeldon,T.–White,B.N.(2009):Geneticanalysisofhistoric
westernGreatlakesregionwolfsamplesrevealsearlyCanis
lupus/lycaon hybridization.Biologyletters.5.1:101–104.

BagiZ-KuszaSz:Layout 1  3/23/16  1:49 PM  Page 5



BagiZ-KuszaSz:Layout 1  3/23/16  1:49 PM  Page 6


