Valasz Dr. Varga Zoltan Sandor véleményére

Koszondm szépen a Tisztelt Birdlo rendkiviil alapos, konstruktiv és tdmogato biralatat. Halas
vagyok, ahogy az elért eredményeim fontossagat, valamint ezeket a nagykozonség szamara
elérhetévé tévd természetfilmjeinket méltatta. Teljesen egyetértek Professzor Urnak azzal a
megjegyzésével, miszerint a modern genomika vilagdban sem vesziti el fontossagat a terepi
biologia. S6t, véleményem szerint az egyre modernebb technoldgidk sok izgalmas modszerrel
(és kihivassal) hodithatjak meg a biologia irant érdeklddo fiatalokat.

Az alabbiakban pedig részletesen valaszolok a nyilvanos vitara felvetett kérdéseire.

1. A szerz6 konkrét vizsgalatokban megmutatta, hogy a nagy variabilitasu
mikroszatellitak alkalmasak a populaciokon beliili genetikai variabilitas, illetve a
rokonsagi viszonyok feltarasara. Mennyiben tekinti ezeket a mikroszatellita
kapcsolatos multbeli (pl. utolso jégkorszak alatt vagy azota végbement) valtozasokat
részleteiben is jobban megismerhessiik? (Utalva arra, hogy az arapapagajok
tribuszaval kapcsolatban emliti, hogy ezeknek a Neotropiszban végbement adaptiv
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Nagyon koszondm ezt a mélyrehatd, az evolucidbiologia és a konzervaciogenetika
idéskalainak Osszehangolasat érintd, alapvetd fontossagli kérdést. Professzor Ur kivaléan
ravilagitott arra a klasszikus moddszertani dilemmara, amellyel a populaciégenetikusok
szembesiilnek, amikor a jelenkori 6koldgiai folyamatokat probaljak elvalasztani az evolicids
1éptékii eseményektol.

A kérdésre vélaszolva, a mikroszatellita (STR) lokuszok alkalmazhatdosdgat a multbeli
demografiai valtozdsok rekonstrukcidjdban sajnos erésen korlatozottnak, de bizonyos
modellezési keretek kozott értékes kiegészitd eszkozok lehetnek. A mélyebb értékeléshez
érdemes szétvalasztani a markerek bioldgiai korlatait és a modern statisztikai lehetdségeket.

A mikroszatellitak legfobb erénye az egyedi azonositasban a rendkiviil magas mutacios rata,
ami egyben a legnagyobb hatranyuk is, ha mély evoluciés idében vizsgalodunk. A
mikroszatellitadk mutacioi tobbnyire a Iépcsdzetes mutacios modell (stepwise mutation model)
szerint zajlanak. Ahogy azt az id6léptékek ¢és markerek kapcsolatat vizsgald alapmiivek is
részletesen levezetik (pl. Ellegren, 2004), hosszi evolicids id6 alatt ez elkeriilhetetleniil
mutaciés homoplézidhoz vezet. Vagyis egymastol fiiggetlen evolucidés vonalakon is
kialakulhatnak azonos hosszisagl (méretii) allélok (Estoup et al., 2002). Ez a jelenség feliilirja
¢és felismerhetetlenné teszi a mélyebb multbeli filogenetikai jeleket. A mikroszatellitak
nagyfokt variabilitdsa miatt rendkiviil nehéz megkiilonboztetni, hogy a fajok kozotti
allélmegosztas a kozelmultbeli génaramléas (hibridizacid) vagy a kozos 6s (ancesztralis
polimorfizmus) eredménye-e.

Bér a fajképzddési események finom felbontdsara a mikroszatellitdk a homopldzia miatt
alkalmatlanok, az utols6 jégkorszak alatti és az azt kovetd posztglacialis populacidodinamikai
valtozasok vizsgélatdra korlatozottan hasznalhatok. A modern koalescens (Osokre
visszatekintd) modellezési technikdk, mint a kozelité Bayes-féle szamitasok, lehetdvé teszik
komplex demografiai szcenaridk tesztelését (Beaumont, 2010). A mikroszatellita adatok
alapjan szimulalhato, hogy egy recens populacids palacknyak-effektus, izolacio vagy expanzid
mikor kovetkezett be, igy kimutathatéak a jégkorszak alatti refugiumok nyomai is. Ahogy a



dolgozatomban is bemutattam, a mikroszatellita alapt tdjgenetikai vizsgéalatok jol azonositjak
a foldrajzi akadalyok géndramlast korlatozo hatasat, kozvetett bizonyitékot szolgaltatva a
tajképi szintli mikro-evolucios folyamatokrol.
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a mikroszatellitak tehat onmagukban mar nem elegendéek. Ahogy arra a disszertaciom jovobeli
kutatasi iranyokrol szolo fejezeteiben is utalok, a megoldast a genomszintli pontmutaciods
(SNP) markerek ¢€s a teljes genom szekvenalasi (WGS) adatok jelentik. A SNP-k mutacios
ratdja nagysagrendekkel alacsonyabb, a homopldzia esélye minimalis, és a genombol
kinyerhetd tobb tizezer vagy millid6 SNP marker lehet6vé teszi a mély evolicids szétvalasok és
a jelenkori 6kologiai izolacid egyidejii, pontos és egymastol fiiggetlen modellezését. Jelenlegi,
az Ausztral Kutatasi Tanacs altal tamogatott DECRA kutatdsaim sordn mar ezen genomszintii
megkozelitéseket alkalmazom, amelyekkel hatékonyan hidalhatjuk 4t a Professzor Ur altal
emlitett 6kologiai és evolucids idoléptékek kozotti szakadékot.

2. A szerz6 Schweizer munkaira hivatkozva emliti, hogy az Indomalaji térség
papagajokkal tortént kolonizacioja tobb izben is végbement az utobbi 28 millio év
alatt. Mennyiben érintették ezek a folyamatok Uj-Guineat, illetve mennyiben
jarultak hozza ahhoz, hogy ez a szubkontinens értéki sziget faj-sokféleségi
forropontta valhasson?

Az Indomalaj térség kolonizacioja és Uj-Guinea biodiverzitasi forropontta vélasa a papagajok
biologiai folyamatok dsszefonddéasat. A Schweizer és munkatarsai altal leirt 28 millié évvel
ezel6tti (késd-oligocén) kolonizacios hulldmok megértéséhez érdemes Uj-Guinea szerepét
térben és evoluciods id6ben kettévalasztani.

Amikor az Ausztrdlidbol az Indomaldji térség fel¢ tartd korai kolonizacids hulldmok
megindultak (kb. 28 millio éve), Uj-Guinea a mai massziv, szubkontinensnyi kiterjedésii
formajaban még nem létezett. A terlilet nagy része sekély tenger alatt allt. Ugyanakkor az
Ausztrél- és a Csendes-O0cedni kdzetlemezek kozeledésével kialakulo vulkanikus szigetivek (a
proto-Papua szigetvilag) hidat képeztek. Ahogy azt Schweizer et al. (2010) a ,,taxon pulse”
izolacid, hanem az dcednokon és szigetiveken keresztiil torténd aktiv diszperzid €s alapitod
eseményhez kothetd fajképzddés (founder-event speciation) is hajtottak. Ezek a formalddo
szigetek kulcsfontossagu ©kologiai ugrodeszkaként szolgaltak a papagdjok szamara az
Indomaldji térség tobbszori, sikeres meghoditasahoz.

Uj-Guinea forropontta valasanak igazi motorja a miocén és pliocén korokban (az elmult 12—4
millié évben) felgyorsuld hegységképzddés volt. Az Ausztral-lemez {itkdzése nyoman
kiemelkedd, hatalmas kiterjedésii Central Cordillera hegylanc drasztikusan éatalakitotta a régio
kliméajat és topografiajat. Az Andok felgytirédéséhez hasonléan Dél-Amerikaban (ami az Arini
tribusz fajgazdagsagat idézte eld), az 0j-guineai hegységképzddés hatalmas, kiaknazatlan
okologiai nicheket hozott 1étre. Az Gjonnan kialakuld esderddk, koderddk tokéletes terepet
biztositottak a szigeten rekedt, vagy oda Gjonnan érkez6 papagajfajok szamara.

Ezek az uj Okologiai lehetdségek robbanasszerli adaptiv radiacidt inditottak el. Ennek a
folyamatnak az eredménye, hogy Uj-Guinea ma a papagajok diverzitdsdnak egyik globalis
forropontja. Itt alakult ki és sugdrzott szét a nektarfogyasztasra specializalodott 16riformak



(Loriinae) rendkiviil fajgazdag alcsalddja az elmtlt mintegy 10 milli6 év soran (Schweizer et
al., 2015). Szintén a sziget egyedi, izolalt 6koszisztémai tették lehetdvé az olyan extrém
morfoldgiai adaptaciokat, mint amit a harkdlypapagdj-rokonuak (Micropsittini) tribusza
képvisel, ami a legaprobb papagajfajokat foglalja magaba.

Osszegzésként elmondhatd, hogy az Indomaldj térség 28 millio évvel ezeldtti kolonizacids
folyamataiban proto-Uj-Guinea elészor csak egy tranzitzoéna volt. Késobbi geologiai
kiemelkedésével azonban egy gigantikus evolucids tégellyé valt, amely nemcsak befogadta a
kiilonb6zé kolonizaciés hullamokbdl szarmazd vonalakat, de a hegységképzddés adta
okologiai lehetdségek révén robbanasszerti fajképzodést generalt, kialakitva a mai pératlan
papagéj fajgazdagsagot a szigeten.

3. Az arapapagajok agyagfalakon taplalkozasaval kapcsolatban megemliti, hogy
fiokaikat magvak, gyiimolcsok mellett agyaggal is taplaljak. Mivel az agyagfalaknal
elhullajtott tollak alapjan az ivararanyok is becsiilhetokké valtak, tapasztaltak-e az
agyagfalak latogatasaban ivararany-eltolodast koltési idészakon beliil (vagy kiviil),
és lehetett-e arra kovetkeztetni, hogy a fiokak taplalasaban a himek és tojok milyen
aranyban vesznek részt?

Az agyagfalaknal végzett nem-invaziv genetikai vizsgélataink a levedlett és begytijtott tollak
elemzése alapjan pontosan erre az ivararany-eltolodasra és a mogotte huzodo sziildi
munkamegosztasra vilagitottak ra.

A kutatasunk sordn az egyedi genotipusok alapjan sikeresen azonositottunk 129 himet és 77
tojot az agyagfalakat latogatd madarak koziil. Sajnos a koltési idészakon kiviil nem tortént
mintavétel, de ilyenkor az agyagfalak latogatottsaga is jelentdsen lecsokken. Amikor az dsszes
vizsgalt agyagfal adatait 6sszevontuk, statisztikailag szignifikdns him-tilstlyt mutattunk ki.

Ez a kimutatott ivararany-eltolodds kozvetleniil magyarazhaté az arapapagédjok koltési
idejiik tilnyomo részét a fészekoduban toltik a tojasok inkubalasaval, majd a frissen kikelt,
héhaztartasukban még instabil fiokdk gondozasaval. Ekdzben a himek taplalék utan kutatnak
¢és rendszeresen eljarnak az agyagfalakhoz is, hogy megszerezzék a fiokak fejlddéséhez fontos
asvanyi anyagokat, amelyet a begyiikben szallitanak vissza a fészekhez.

Ezt a hipotézist erdsen alatdmasztja az a genetikai ,,visszafogasi” adatunk is, miszerint kétszer
annyi himet azonositottunk ismétlédéen a mintakban, mint tojot. A himek tehat nemcsak
nagyobb szdmban voltak jelen, hanem gyakrabban is latogattdk ezeket a helyszineket a
fiokanevelés ezen fazisaban. Fontos azonban hangsulyozni, hogy az Gjabb vizsgalatok azt
mutatjak (Gabriela Vigo Trauco, 2020), hogy a sziil6i szerepek dinamikusan alakulnak a fiokak
fejlddésével. Amint a fiokak elérik azt a kort, amikor mar képesek az 6nalléo hdszabalyozasra,
a tojonak mar nem kell folyamatosan a fészekben lennie. Ett6]l a ponttdl kezdve a tojo is
aktivabban bekapcsolodik a taplalék- és agyagszerzésbe a him mellett.

Vizsgaltuk még az agyagfalakat latogatd egyedek kozotti rokonsagi fokot is. Az eredményeink
azt mutattak, hogy az atlagos rokonsag egyetlen agyagfalnal sem volt magasabb az elvartnal
(kivéve a kontrollcsoportot, amely ismert rokonsadgban 4116 egyedekbdl 4llt). Ebbdl két fontos
kovetkeztetést vonhatunk le. Egyrészt a csaladi csoportok nem kotddnek exkluzivan és
territorialisan egyetlen agyagfalhoz, hanem parhuzamosan tobbet is latogathatnak a teriileten.



Masrészt pedig a nem-invaziv genetikai tollgytijtés az agyagfalaknal médszertanilag rendkiviil
robusztus: valdban a teljes, szélesebb populaciérol ad reprezentativ képet, nem csupéan egy-egy
tulreprezentalt kiterjedt rokoni csoportrol.

Osszességében tehat elmondhaté, hogy az agyagfalak latogatisaban egyértelmii, funkcionalis
him-talsuly tapasztalhatd a koltési idészakban, ami indikalja a himek dominans szerepét a
fiokak korai taplalék- és agyagellatasaban.

Erdekességképpen szeretném még hozzatenni, hogy az arik e viselkedését kozérthetd és
vizualis formaban az ,,Egy bolygd hét vilaga” cimli 2019-es Attenborough sorozat Dél-
Amerikérol szolo része is bemutatta, amit a természetfilmes stabbal Tambopatan forgattunk.
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raadasul ugy, hogy az kutatasi eredményeinken alapszik.

4. Szerepel-e a T. Palyazo kozeljovobeli tervei kozott, hogy attekinté jellegii cikket
kozoljon a papagajokon (és esetleg mas madarakon is) végzett genomikai
vizsgalatokrol, hogy ezzel is megalapozza a genomika egyeldore még erdsen hianyos
(lasd: ,,genetic tagging”) magyar nyelvi terminologiajat?

Ko6szoném szépen Professzor Urnak ezt a hianypotlo felvetését. Teljesen egyetértek azzal a
megallapitassal, hogy mikozben a genomikai technologidk €s modszertanok nemzetkozi
szinten rohamléptekben fejlédnek, a magyar nyelvii szakmai terminoldgia és ndmenklatira
lemaradasban van az angol irodalomhoz képest. Ennek a terminoldgidnak a megalapozésa,
pontos leforditasa és a hazai szakmai koztudatba valo atiiltetése nemcsak tudomanyos, hanem
komoly felsGoktatasi €és nyelvmiivelési feleldsség is.

Hasonl6 elgondolasbol 6sztondzve, 2022-ben Bankovics Attilaval elkészitettiink egy atfogd
tanulményt a papagajalakiak magyar neveirél, ami az Allattani Kézlemények hasabjain jelent
meg. Mivel addig nem volt egy egységes magyar névlista, a természettudomanyi
folydiratokban, természetfilmek forditasaiban, vagy akar a Wikipédian is kdvetkezetlen volt e
fajok magyar névhaszndlata. A természetvédelmi jogszabalyokban ez a gyakorlat, valamint a
korabbi rendszertan alkalmazasa, félreértelmezésre és joghézagokra adhatnak okot. Ennek a
névjegyzéknek egy mindenki szdmara elérhetd online valtozatat azdta is frissitem, kdvetve a
rendszertan valtozasait.

Eddig ugyan nem szerepelt egy nagyobb volumenti, attekintd jellegii genomikai cikk megirasa
a terveim kozott, de taldn a disszertacio 11. fejezetét atdolgozott formaban el tudndm képzelni
egy magyar nyelvii tudoményos folyoiratban.

Ugyanakkor a hazai tudomanynépszeriisités és a magyar biologiai szaknyelv apolasa
érdekében egy sokkal atfogobb, szélesebb kozonséget célzd projekten is dolgozom. Az elmult
évek soran egy 0nallo konyv teljes kéziratdn dolgoztam, amely magyar nyelven, kdzérthetd,
mégis tudomanyosan preciz (referencidkkal alatdmasztott) forméban tarja az olvasok elé a
tropusi papagéjok védelmében végzett interdiszciplindris kutatdsaimat.

A tobb mint husz fejezetbdl 4llo kotetben az eredmények leirdsa soran tudatosan és
kovetkezetesen torekedtem a modern konzervacidgenetikai és dkologiai kifejezések szabatos
magyar megfeleldinek hasznalatara. Ahol a hazai szaknyelv hidnyos, ott a fogalmakat
magyarazobban, kontextusba helyezve mutatom be, ezzel is érdemben hozzéjarulva a hazai



nomenklatira megszilarditdsdhoz. A tudoméanyos adatok puszta kozlése helyett a kutatdsok
céljat és eredményeit izgalmas, narrativ forméaban probalom atadni, amelyben tamaszkodtam a
BBC Természettudomanyi Egységénél, valamint a fiiggetlen természetfilmek készitése soran
szerzett kommunikacios tapasztalataimra. Célom ugyanis, hogy a kotet ne csupan egy kutatasi
beszamold legyen, hanem egy olyan edukacids eszkdz, amely példaul motivalja a
palyavalasztas el6tt 4116 fiatal generaciot a biologus és zoologus hivatas valasztasara.

Bizom benne, hogy a megfeleld kiadé megtalalasat kdvetden ez a kiadvany hamarosan a hazai
olvasokdzonség, a hallgatok és a szakmai érdeklddok kezébe keriilhet, ezzel is szolgalva a
modern természetvédelmi genetika hazai megalapozasat.
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Még egyszer nagyon koszondm Professzor Ur alapos biralatat.
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