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Bevezetés

A kozonséges tirge (Spermophilus citellus) hazank fokozottan védett ragcsaldja, amely fontos
taplalékbazisa olyan féltve 6rzott ragad6zo madarainknak, mint a kerecsensolyom és a parlagi
sas. A faj természetvédelmi jelentdsége nemcsak hazankban, hanem Eurdpai Unids szinten is
kiemelkedd, amit mi sem mutat jobban, minthogy szerepel az éldhely-védelmi iranyelv
(43/92/EGK) II. fiiggelékében.

A hazai iirgepopulaciok genetikai felmérése ezért oriasi jelentéségii, amely megalapozza a
hazai allomanyok természetvédelmi kezelését mind a stratégiai kérdésekben, mind pedig az
egyes allomanyokat érintd napi szinti dontések meghozatala soran. Sajnos az emlitett
vizsgalatokat legfeljebb bizonyos allomanyok tekintetében végezték el, de atfogd képpel nem
rendelkeztiink a hazai tirgeallomany genetikai jellemzdire vonatkozdan. Ezért e régota, fajoan
hianyz6 adatok potlasara irdnyuld vizsgalatokat végezte el a Raptors Prey LIFE projekt. A
vizsgalatok széleskorii terepi mintagylijtésre alapultak, melynek célja az orszag
iirgeallomanyanak mind teljesebb lefedése foldrajz €s dkologiai értelemben valamint a lehetd
legnagyobb mintanagysag elérése kellden részletes eredmények érdekében. A begyiijtott
mintdkon elvégzett genetikai vizsgalatok két részre oszlottak; mig az Un. filogeografiai
vizsgalat az alabbi kérdések megvalaszolasara alkalmas: Milyen a hazai iirgepopulaciok
kozotti foldrajzi - genetikai (filogeografiai) viszony? Milyen rokonséagi csoportok mutathatok
ki?; addig az an. populdciogenetikai vizsgalat az alabbi kérdések megvalaszolasara szolgal:
Milyen a hazai lrgepopulaciok genetikai szerkezete, illetve mely populacio-tipusok (pl.
természetes maradvany, természetes betelepitett, reptéri), milyen mértékben veszélyeztetettek

populacidgenetikai szempontbdl (beltenyésztés, sodrddas, stb.)?.



Genetikai vizsgalat filogeografiai modszerrel



Alkalmazott modszerek

A vizsgalatok soran a mitokondriumban kodolt két DNS-régid, a citokrom-B (CytB) gén
szekvenciait €s az un. kontroll régi6 (CR) szekvenciait hasonlitottuk ssze. A citokrom-B egy
olyan gént kédolo DNS-régio, amely kifejezetten gyorsan evolvalodik a ragesalokban, az
evolucidja neutralis, igy gyakran alkalmazzdk filogenetikai €s filogeografiai vizsgalatokban .
Raadasul kozonséges lirge esetében is kifejezetten ezt a régiot hasznaltdk a jelenleg ismert
europai Iéptékii kép megrajzolasdhoz , igy lehetdséget teremt a projekt keretében gylijtott
mintdk eurodpai képbe illesztésére. A kontroll régid az eldbbinél is gyorsabban evolvalodo
DNS-régid, melyrdl gének nem irddnak at (az in. D-hurok rész), igy sok strukturalis mutaciot

(is) tartalmaz.

1. abra: A fiolgeografiai vizsgalathoz felhasznalt mintak szarmazasi helyei. A korok nagysaga aranyos a

populacionkénti mintak szamaval (populacionként 1-5).

A két kivalasztott DNS-régiot (CytB és CR) a GenBank-ba feltoltott teljes mitokondrion
szekvenciakon alapuld 6nalldéan, (de novo) kifejlesztett primerek segitségével vizsgaltuk. A
primerekkel elvégezett polimeraz lancreakcidt (PCR) kovetden meghataroztuk az egyes gének

bazis sorrendjét (szekvenalas). A kapott eredményeket a faj vonatkozasaban rendelkezésre
allo korabbi vizsgalati eredmények tiikrében értékeltiik.



Eredmények

Citokréom-B
A DNS-szekvenalassal Osszesen 1157 bazisparnyi (bp-nyi) DNS-szekvenciat nyertiink. Az
illesztett szekvencidk analizise 6t CytB haplotipus jelenlétét mutatta, melyek koziil az egyik

messze a legnagyobb szamban fordult eld, mely foldrajzilag is dominalta az orszag teriiletét.

2. abra: A CytB haplotipusok fo6ldrajzi eloszlasa. A kordiagramok mérete aranyos a populacionként

vizsgalt egyedek szamaval, mig a populacion beliili variabilitast a diagramon beliili eltéré szinek jelzik.

A haplotipusok kozotti filogeografiai viszonyt parszimonia-alapt halozat-épitéssel tartuk
fel ugy, hogy a korabban publikalt eurdpai képbe (Krystufek et al, 2009) illesztettiik a
most talalt haplotipusokat (3. abra). Ezeket a haplotipusokat — az uralkodé Hapl
kivételével — eddig nem jelezték a kdrnyezd orszagokban végzett felmérések soran, azaz

ezeket kifejezetten magyarorszagi haplotipusoknak lehet tekinteni.



3. abra: A CytB haplotipusok kozotti filogenetikai viszony parszimodnia-alapu haplotipus halézatban. A kis
korok un. elméleti haplotipusokat jelenitenek meg, melyek vagy nem keriiltek mintazasra, vagy
kipusztultak, és egyuttal a haplotipusok kozotti mutacios l1épéseket is megjelenitik. Az N, J és S jeld
haplotipusok szekvenciai Krystufek és mtarsai (2009) munkajabol szarmaznak, és az ott kozolt kodolast veszik
at. A kiilcsoport — Spermophilus taurensis — szekvenciaja olyan tavoli, hogy a mutacios 1épések nem kis

korokkel, hanem szammal keriiltek megadasra.

Végezetiill — mivel a CytB egy kodold régio — , hogy vildgosabban lathassuk a talalt

haplotipusok  kozotti  kiilonbség mértékét, a DNS-bazis szekvencidk fehérje-

crcr

crer

azaz ez a két haplotipus nem csak DNS-szekvencidjaban, hanem a transzlal6dé fehérje
szekvenciaja tekintetében is eltér a legelterjedtebb (f6) haplotipustol. A Hap2 haplotipus
a jozsai allomany fixalodott haplotipusa, mig a Hap4 két Duna-menti dllomanyban (Solt
¢s Tokol) jelenik meg.



Eurdpai kitekintés

A leginkabb atfogo képet a kozonséges iirge filogeografiai viszonyairél Ri¢anova és mtdrsai.
munkdja nyudjtja, amiben azonban nem a teljes CytB régiot szekvenaltadk meg, hanem egy
924 bp hosszu részletet. Ez azt jelentette, hogy amikor illesztettik a hazai
szekvenciakkal, kénytelen voltunk levagni a sajat mintakbol kb. 200 bp-nyi szekvenciat a
szekvencidk elejérél és végérdl. Ez természetesen informacio-vesztéssel jart, azaz a
mintdk kozti felbontas kissé csokkent (4. abra), ugyanakkor igy lehetévé valt a hazai
mintdk ¢és a rendelkezésre 4llo legrészletesebb eurdpai vizsgalat eredményeinek

Osszehasonlitasa (4. és 5. abra).
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4. abra: A hazai mintak és Ritanova és mtdrsai mintainak egyesitésével kapott, parszimonia-alapua
haplotipus halozat. A kis korok Gn. elméleti haplotipusokat jelenitenek meg, melyek vagy nem keriiltek
mintazasra, vagy kipusztultak, és egyuttal a haplotipusok k6zotti mutacids 1épéseket is megjelenitik. Az N,
J és S jelii haplotipusok szekvenciai Krystufek és mtdrsai (2009) munkajabol szarmaznak, mig a H jeldléstiek
Ritanova és mtdrsai. munkajabol szarmaznak, és az ott kozolt koédolast veszik at. A kiilcsoport —
Spermophilus taurensis — szekvenciaja olyan tavoli, hogy a mutacios 1épések nem kis korokkel, hanem szammal
keriiltek megadasra. A hazankban feltart Hapl-es haplotipus megegyezik a Ri¢anova és mtdrsai (2013) altal

jelzett H19-es haplotipussal.



5. dbra: A hazai mintak és Ri¢anova és mtdrsai mintainak egyesitésével kirajzolhato genetikai szerkezet

az eurOpai lrge északi leszdrmazasi vonalan. A piros haplotipus a hazankban is uralkodé Hapl-es
haplotipust jeloli, amellyel megegyezik a fenti munkaban H19-essel jelolt haplotipus (ezért azonos a
szinkddja). Emellett a szinkddolas a hazai mintak tekintetében azonos a fentebbi abrakon hasznalttal. Az

egyéb szinek a fenti munkaban jelzett ritka haplotipusokat jeldlik.

Kontroll régio

A DNS-szekvenalas soran Osszesen 742-774 bp-nyi DNS-szekvenciat nyertiink, melyek
illesztett hossza 784 bp volt. Az illesztett szekvencidk analizise hat CR haplotipus jelenlétét
fedte fel. Ezek koziil az egyik — akarcsak a CytB esetében — messze a legnagyobb szamban

fordult eld, mely foldrajzilag is dominalta az orszag teriiletét (6. abra).



6. abra: A CR haplotipusok foldrajzi eloszlasa. A kdrdiagramok mérete aranyos a populacionként vizsgalt

egyedek szamaval, mig a populacion beliili variabilitast a diagramon beliili eltérd szinek jelzik.

Meglepd, hogy bizonyos populdcidok kozott azonos CR haplotipusok fixalédtak: pl. a
Hap2 jellemzd mind a megyasz6i, mind a monoki populéciéra, mig a Hap1 jelenik meg a
tardi és a dunakeszi populdcidkban. A Hap2 kisebb ardnyban megjelenik a bugaci és a
kunpeszéri alloméanyban is. Ezeken kiviil csupan ugy jelennek meg CR haplotipusok,
hogy azok altalaban egy-egy egyedben vannak jelen.

A CR haplotipusok (7. dbra) harom nagy filogenetikai csoportba tartoztak, melyek kozott
nagy genetikai tdvolsdg van. Igaz, a csoportokon beliill az egyes haplotipusok csupan

néhany mutacionyi tdvolsagra vannak egymastdl (altalaban egy, maximum harom).



7. abra: A CR haplotipusok kozotti filogenetikai viszony parszimonia-alapti haplotipus halézatban. A kis
korok Un. elméleti haplotipusokat jelenitenek meg, melyek vagy nem keriiltek mintdzasra, vagy
kipusztultak, ¢és egyuttal a haplotipusok kozotti mutacids 1épéseket is megjelenitik. A megtalalt

haplotipusokat megjelenité diagramok mérete ardnyos az oda tartoz6 mintdk szamaval.

Eredmények megvitatasa

A mitokondridlis DNS vizsgalata révén feltarhatd volt Magyarorszag iirgepopuldcidinak
filogeografiai szerkezete, mely meglehetdsen egységes képet mutat. Mind a citokrom-B, mind
pedig a kontroll régi6 tekintetében egy-egy haplotipus uralja az orszag teriiletét (CytB: Hapl,;
CR: Hap3). Ezek koziil a citokrom-B haplotipusok beilleszthetéek voltak a Kyrstufek és
mtarsai (2009) altal publikélt europai képbe. Mely szerint a kozonséges lirgének két jol

elkiiloniilt leszarmazasi vonala figyelhetd meg, egy déli, amely durvan Tordkorszag eurdpai



részére korlatozodik, és egy €szaki, mely az area tobbi részén jellemzd. A magyarorszagi
haplotipusok az iirge leszarmazasi vonalai koziil északi csoportba tartoznak, és filogenetikai
értelemben a dobrudzsai és bulgar, valamint a cseh €s vajdasagi haplotipusok kozé ¢kelddnek.
A hazai haplotipusok legkozelebbi rokonsagot az ausztriai haplotipussal mutatnak (Giindiiz et
al. 2009), és elemzésiink szerint a hazai kozponti (f6) haplotipus (Hapl) ennek 6seként
foghat6 fel. Azaz a hazai haplotipusok az osztrak mintaval egyiitt egy kozponti leszarmazasi
vonalat reprezentalnak, mely kissé elkiiloniil a tobbi teriileten talalhaté haplotipusoktol,
ugyanakkor beleilleszkedik a korabban feltart foldrajzi képbe, mely a Balkén feldli
elérenyomulast valdsziniisit. Ez az 6si haplotipus megegyezik a Ri¢anova és mtdrsai. (2013)
altal jelzett, nagy elterjedésii haplotipussal is, igaz, mivel itt csokkent a felbontds (a
szekvencidk kényszerli csonkolasa miatt, lasd ,,Europai kitekintés” alfejezetben), ez nem
feltétlentil ugyanazt a haplotipust jeldli.

A hazai haplotipusok filogenetikai viszonya tipikus ,,csillag alak’” szerkezetet mutat: a nagy
frekvenciaval el6forduld, kozponti (f6) haplotipus mellett, tle egy-egy mutacionyi genetikai
tavolsagra 1évo szatellit-haplotipusokat figyelhetink meg. Ez a szerkezet kozelmultbeli
radiaciora utal, amely gyakran nem parosul specidcios eseményekkel — azaz véletlenszerii
mutacios valtozasokat valosziniisit. Mindezt erdsiti, hogy az 6t feltart haplotipus koziil harom
azonos fehérje-szekvenciat mutat, azaz a valtozasok nem jelennek meg a fehérjék szintjén.
Annal érdekesebb viszont a fehérje szinten megjelend mutacid a Hap2 esetében, mely a jozsai
populécioban fixalodott is. Ez a fixalodas akar a mutacio adaptiv értékét is jelentheti, noha
erre kicsi esély van. Valdszinlibb ugyanis, hogy a jozsai példa is beleillik abba az egységes
szerkezetbe ahol az egyes egyedi haplotipusok csak véletlenszerii mutaciot jeleznek.

Az egyes populaciok mitokondridlis haplotipus diverzitasa alacsony; a legtobb populéciot a
kozponti haplotipus uralja, €s csak itt-ott jelennek meg ritkabb haplotipusok. Ez arra utal,
hogy a hazai populaciok egységesek filogeografiai értelemben, és az egyedek a populaciok
kozott gyakran kicserélddnek (van/volt a kozelmultban génaramlés), azaz a filogenetikai
kozelmultban nem volt jelentds izolacid a populaciok kozott. Nagy valoszintiséggel a Pannon-
medence populécioi egységes meta-populaciot alkottak addig, amig az emberi tekékenység fel
nem szabdalta a faj sztyeppei él6helyeit. Eppenséggel a bizonyos haplotipus tekintetében
fixalodott populédciok (Szirmabesenyd, Jozsa) akar palacknyak-hatas utan is létrejohettek,
hiszen az elterjedt, kozponti haplotipustol csupan egy mutacioban kiilonboznek. Azaz ha a
populécio egyedszama jelentOsen lecsokkent, €s csupan par egyedbdl futott az egyedszam Gjra
fel, akkor egy kis genetikai tavolsagra 1évo haplotipus konnyen fixalédhatott a populacidban.
Ezt az elképzelést valdsziniisiti az, hogy fixalodott populaciok szigetszeriien jelentkeznek az
areaban, ¢és a kozelben 1€v6 populacidkban ugyanezek a haplotipusok altaldban nem jelennek
meg (azokat a kdzponti haplotipus uralja). Szot kell még ejteni a solti és tokoli allomanyban
megjelend Hap4-rdl is, mely 0sszekdti ezeket a Duna-menti populédciokat. Ez esetleg lehet

kozelmultbeli génaramlas tanuja, de akar homopldzia (azaz véletlen hatdsara bekovetkezo



azonos valtozas) eredménye is lehet.

Mindezt nagyban erdsiti az eurdpai kép is, ahol a hazankban is uralkodoként megtalalt
haplotipus (Hapl = H19) uralja az északi leszarmazasi sorba tartoz6 mintakat Csehorszagtol
Macedonidig. A ritka haplotipusok, melyek ennek a szatellitjei, pedig szinte véletlenszerlien
bukkannak fel itt-ott az arean, helyenként egy-egy populacioban fixalodva is.

A fenti képet tdmasztja ala a kontroll régidban talalt szerkezet is. Itt is egy nagyon elterjedt
haplotipus (Hap3) uralja a hazai populéciokat, igaz, a tobbi haplotipus-csoport itt jelentds
genetikai tavolsagra van ettdl a fo-haplotipustol. Ennek a jelentds genetikai tavolsagnak a
magyardzata a kontroll régi6 molekularis evolicids tulajdonsagaban van, mivel ez nem egy
kodolo régiod, benne viszonylag konnyen keletkeznek mutaciok, melyek akar jelentds
genetikai tavolsagra is sodroédhatnak egymastol.

A mitokondrialis gének alapjan tehat egységes, a kozelmultig tartd génaramlast mutato
metapopulacios szerkezet figyelhetd meg. Mindez Osszevdg Ben Slimen és mtarsai.
mikroszatelliteken alapul6 vizsgalataval, akik populaciogenetikai modszerekkel mutattak ki a
Pannon populacidk egységes szerkezetét, igaz, joval limitaltabb mintaszammal dolgozva.
Azonban a fenti egységes kép mellett sem zéarhat6 ki, hogy a megfigyelt mintazat(ok)
kialakitdsaban az elmult mintegy négy évtized soran végrehajtott, természetvédelmi céli, am

sokszor teljességgel kontrollalatlan iirgetelepitései is szerepet jatszottak.



Genetikai vizsgalat populaciogenetikai modszerrel



Elméleti alapok

A mikroszatellitek (mas néven SSR-ek) olyan ismétlddé DNS-szakaszok, melyek 1-4(—6)
bazis tandem (azaz egymads utan kovetkezd) ismétlddésébdl allnak (pl. CCCCCCC, vagy
ACACACACACAC, vagy GCGGCGGCGGCAQG, stb. — a fenti szakaszok roviditve: (C),
(AC)s, (GCQG)s). A mikroszatelliteket koriilvevd régio, angol neve flanking region, nagy
jelentéségli, mert ide tervezhetdk azok a DNS-primerek, amelyekkel ezen régiok célzott
felszaporitdsa megtorténhet PCR-ben. Fontos, hogy ez a koriilvevd régié ne legyen
valtozékony, mert ide keriilnek a primerek. Az SSR régidoknak tobb olyan tulajdonsaga
van, melyek egylittesen idedlissa teszik alkalmazasukat populdcidk genetikai
variabilitdsdnak becslésében. Ezek: (i) nagy mennyiségben és elszortan talalhatok meg
mind a sejtmagi, mind pedig a plasztididlis genomban — roppant ritkdk a mitokondriélis
genomban; (ii) molekuléris evolucidjukat 4ltalaban nem befolyasolja a szelekcio, mert
neutralis régidkban fordulnak eld; (iii) ismétlédd szerkezetiikbdl kifolyolag jelentdsen ki
vannak téve véletlen mutdlodasnak, azaz mutacios ratajuk roppant magas, ezért nagyon
polimorfak; (iv) kodominans markerek, azaz vizsgéalatukkal mind a domindns mind pedig
a recessziv szekvencia-valtozat megismerhetd (részletesebben 1. alabb). Ugyanakkor a
mikroszatellitek, melyek napjainkban a populdcidgenetikai vizsgélatok f6 eszkozei, egyik
— ha nem a legnagyobb — hatranya, hogy legtobbszdr csak abban a fajban, amiben
kifejlesztették, miikddnek, azaz szaporithatok fel PCR-reakcioban.

A mikroszatellitek elemzése sordn az ismétléddések szdma alapjan képezziik az allélokat
(8. abra) ugy, hogy adott hosszsagli szakaszt tekintliink egy-egy allélnak. Magat a
szakasz hosszat ugy allapitjuk meg, hogy vagy nagy felbontdsi gélen futtatjuk és a
1étrahoz hasonlitva megadjuk a hosszukat, vagy pedig fluorescenszen jelolt termékeket
genetikai analizatoron futtatunk, ahol a szoftver hasonlitja 0ssze a jelet a méretet mutatod
l1étraval — mivel utdbbi joval pontosabb genotipizalast tesz lehetdvé, ezért napjainkban

ennek a hasznalata valt altalanossa.

1. 16kusz 2. 16kusz 3. 16kusz

m—CCCCCCC ACACACACACAC===GCGGCGGLCGGLCEG
s CCCCCCCCCmmmm ACACACACAC GCGGCGGCGGCLG

8. abra: A mikorszatellit 16kuszok értelmezése egy sematikus kromoszéma-paron. Az 1. 16kuszon két,

eltérd allélt talalunk: (C); és (C)y, igy ezen a lokuszon az egyed heterozigota; a 2. lokuszon szintén két
eltéré allélt talalunk: (AC)¢ és (AC)s, igy ezen a lokuszon is heterozigdta a vizsgalt egyed; mig a 3.
lokuszon csak egyféle allél van (GCG)4, igy ezen a ldkuszon az egyed homozigédta. A koriilvevo régiot

(flanking region) folytonos vonal jelzi.



Mivel ezekre a DNS-régiokra erOteljes hatassal vannak az olyan altalanos
populéaciogenetikai folyamatok, mint a sodrodas, beltenyésztés, alapto hatas, stb. kivaléan
alkalmasak a fenti folyamatok hatasara bekovetkezett genetikai valtozasok detektalasara.
Pl. ha egy populacidé erdsen izolalodott és hosszan tartd beltenyésztés (azaz szamos
egymast kovetdé nemzedékben a populacion beliil torténd keresztezddés a jellemzo),
akkor a mikorszatellit 10kuszokon jelentds heterozigéta hianyt ill. alacsony genetikai
diverzitast fogunk tapasztalni. Ez azt is jelenti, hogy az ilyen populacidé genetikailag
kevésbé valtozatos, €s a legtobb egyed kozeli rokonsagban all egymassal, igy a populacio
kipusztulasanak is nagyobb a valdszintisége. Ennek ellentéte, ha nagyon valtozatos allél-
Osszetétel jellemzi a populédciot, amiben sokféle allélt és sok heterozigodtat talalunk, mely
genetikailag gazdag populaciora utal.

A gyakorlatban fluorescensz festékkel jelolt primerekkel PCR-reakcioban felszaporitjuk a
mikroszatellitet tartalmazd genetikai régidt, majd a terméket genetikai analizatoron
futtatjuk. A gép altal leolvasott fragment-méreteket leolvasva genotipizaljuk az
egyedeket, azaz egyedenként leolvassuk az adott l6kuszhoz tartozé méretet. Ebbol
képezziik azt a kiindulasi matrixot, amellyel a populacidogenetikai analiziseket kiilonféle
szoftverekkel elvégezziik.

Az adatok elemzésének egyik elsd Iépése a vizsgalt lokuszokon a Hardy-Weinberg-
egyensuly (HWe) meglétének tesztelése. A mikroszatellitek ugyanis Un. neutralis
markerek, azaz — elméletileg — molekuldris evoliciojukat nem befolyasolja a
(molekularis) szelekcid, és emiatt a benniik bekodvetkezé valtozasok véletlenszertien
mennek végbe. Ezek a valtozasok pedig tiikrozik az ¢é161ény evolucidés maultjat,
mikorszatellitek esetében a mikroevolucios folyamatait (azaz a populacidogenetikai
multjat). Amennyiben egy lokusz esetén a HWe fenndll, akkor itt ez azt jelenti, hogy
elméletileg jol tiikrézi az ¢161ény populacidgenetikai multjat, és batran hasznalhato a
populacid neutralis jellemzésére. Ehhez képest gyakran tapasztalni, hogy bizonyos
lokuszok eltérnek a HWe-t6l — azaz az ott talalhatd allélgyakorisagok eltérnek az HWe
elméletébdl adodotdl — ami mogott tobb tényezo is allhat. Az egyik, hogy arra az adott
lokuszra valamilyen szelekcids nyomas hat, és ez okozza az allélek elméleti alapon vart
eloszlasatol az eltérést (magyaran az az adott 16kusz nem tekinthetd neutralis markernek).
A gyakoribb eset, hogy a mintdkkal van valami baj; pl. olyan egyedek lettek begytijtve,
amelyek kozeli rokonok (pl. egy novény adott magszorasabol szarmazo testvérek), vagy
valamilyen drasztikus populacidodinamikai folyamat ment végbe (a populdcid jelentds
részének pusztulasa, vagy felhigitasa), esetleg valamilyen kiilsé okbol fakado, erds
asszortativ szaporodas (azaz azonos genotipust egyedek hosszan tartd keresztezddése,
ami a heterozigétak eltiinéséhez vezethet). Ennek az a gyakorlati jelentésége, hogy olyan

lokuszokon lehet megbizhatd populaciok kozotti 6sszehasonlitast végezni, amely Hardy-



Weinberg-egyensulyban van.

Eredmények
A laboratériumi munka soran a 25 populacié egyedeibdl Ricanova és mtdrsai. utmutatasa

alapjan harom multiplex PCR-ben 6sszesen kilenc 16kuszt szaporitottunk fel.

Hardy-Weinberg-egyensuly, genotipizalasi problémak és null-allélek tesztelése

A Micro-Checker program semelyik populacioban nem talalt shuttering band-re, nagy allél-
tavolsadgra utaldo jelet. A populacidk mintegy fele Hardy-Weinberg-egyensulyt mutatott
minden lokuszon, 11 populacidoban csak egy lokusz volt ettdl eltérés (null-allélek esetleges
jelenléte miatt), mig kettd olyan populacio volt, ahol két lokuszon volt eltérés a HWe-tol (3.
tablazat). Azaz a lokuszaink javarészt alkalmasak a populaciogenetikai karakterizalasra, mert
a jorészt HWe-t mutatnak. Feltling az ssul5 10kusz visszatérd kivétele, ami elképzelhetd, hogy
szelekcio alatt 1évd 16kusz. Ezen eredmények alapjan kijelenthetd, hogy a vizsgalt kilenc

lokusz jol reprezentdlja a populdciokat, igy alkalmas a populacidgenetikai struktiura

feltarasara.

Rovid HWe vagy Szoveges értékelés

név null-allélok

Baja ssul3 A populaci6 feltehet6leg HWe-ban van, egy 16kuszon lehetnek null-allélok.
Borgond HWE A populaci6 vélhetéleg HWe-ban van.

Bugac HWE A populaci6 vélhetéleg HWe-ban van.

Csatar HWE A populaci6 vélhetéleg HWe-ban van.

Dunakeszi ssul5 A populaci6 feltehet6leg HWe-ban van, egy 16kuszon lehetnek null-allélok.
Dunaujvaros ssul5 A populaci6 feltehet6leg HWe-ban van, egy 16kuszon lehetnek null-allélok.
Ferihegy ssul5 A populaci6 feltehetéleg HWe-ban van, egy 16kuszon lehetnek null-allélok.
Hhadhaz HWE A populaci6 vélhetéleg HWe-ban van.

Hszoboszlo HWE A populaci6 vélhetéleg HWe-ban van.

Jozsa HWE A populaci6 vélhetéleg HWe-ban van.

Kapolnap MS41 A populaci6 feltehetéleg HWe-ban van, egy 16kuszon lehetnek null-allélok.
Komyi IGS1 A populaci6 feltehetéleg HWe-ban van, egy 16kuszon lehetnek null-allélok.
Kunpeszer ssul5 A populaci6 feltehetéleg HWe-ban van, egy 16kuszon lehetnek null-allélok.
Mikepercs ssul5 A populaci6 feltehetéleg HWe-ban van, egy 16kuszon lehetnek null-allélok.
Ocs IGS1, ssul5 A populaci6 feltehetéleg HWe-ban van, két 10kuszon lehetnek null-allélok.
Paks HWE A populaci6 vélhetéleg HWe-ban van.

Pogany ssu8 A populaci6 feltehet6leg HWe-ban van, egy 16kuszon lehetnek null-allélok.



Siofok ssul5
Solt IGS1
Szirmabesenyo  HWE
Szolnok HWE
Sztkiralyszab HWE

Tard ssul3, ssuls
Tihany HWE
Tokol HWE

A populacio feltehetéleg HWe-ban van, egy 16kuszon lehetnek null-allélok.
A populacio feltehetéleg HWe-ban van, egy 16kuszon lehetnek null-allélok.
A populacio6 vélhetéleg HWe-ban van.
A populacio6 vélhetéleg HWe-ban van.
A populacio6 vélhetéleg HWe-ban van.
A populacio feltehetéleg HWe-ban van, két 16kuszon lehetnek null-allélok.
A populacio6 vélhetéleg HWe-ban van.
A populacio6 vélhetéleg HWe-ban van.

Genetikai diverzitas

Az egyes populaciok genetikai diverzitasa abszolut értékek tekintetében magas volt, az

aritmetikai atlaga, azaz a teljes genetikai diverzitas: Ho=0.385 (9. dbra), He=0.432 (10. abra).
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9. abra: A vizsgalt populaciok genetikai diverzitasa az észlelt herterozigdciaval (Ho) kifejezve.
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10. abra: A vizsgalt populaciok genetikai diverzitasa a varhatd herterozigdciaval (He) kifejezve.

Ezek az értékek jol egybevethetdek a kordbbi szakirodalmi forrasokban a magyar
populaciokra kapott értékekkel; Ri¢anova és mtdrsai. 6t hazai populacioban He=0.484
értéket jelez, mig Ben Slimen és mtarsai (2012) 6t hazai populacidjaban ezek az értékek:
Ho=0.399, He=0.445.

Ha abszolut értékben vessziik, akkor a hazai adatok magasnak tlind értékek, &m ha
filogenetikai kontextusba helyezziik, egész méas megallapitasra jutunk. Az észak-amerikai
Spermophilus brunneus két csoportja esetében az értékek: He=0.58+0.03 és 0.43+0.09;
illetve a S. suslicus esetében: He=0.71+0.01 és 0.43+0.11. Ezek az értékek Ben Slimen és
mtdrsai (2012) szamitisa alapjan szignifikdnsan magasabbak, mint a S. citellus esetén
tipikusnak tekinthetd, addig kozolt genetikai diverzitasi értékek. Ha tovabba figyelembe
vesszilk meta-analizisét, amiben azt taldltdk, hogy meéhlepényes emldsok esetén a
genetikai diverzitas értéke He <0.502, legyengiilt (challanged) populaciora, és csak
He>0.677 utal egészséges populaciora, akkor vilagos, hogy az eddig jelzett értékek az
eurdpai lirge esetében — egy relativ skdlan — inkabb alacsony-kozepes genetikai
diverzitasi értékekként kezelendd. A kordbban ennél a fajnal taldlt genetikai diverzitasi

értékeket Azt latjuk, hogy egyik hazai populacidé sem éri el az egészséges méhlepényes



populéacio hatarértékének tekintett He>0.677 értéket. Mindazonaltal a bugaci, kunpeszéri,
szentkirdlyszabadjai ¢€s hajdihadhazi allomanyok ezen skalan is jelentds genetikai
diverzitassal birnak (He>0.502). A ferihegyi allomanyokban tapasztalt magas Ho érték is
jelentés genetikai diverzitas jelenlétére utal. A skala masik végén a kéapolnapusztai,
hajdaszoboszlo6i, kornyi-tavi, bajai, szolnoki és paksi allomanyok vannak, amihez tarsul
még a siofoki allomany is. Ezen esetekben a genetikai diverzitas kifejezetten alacsonynak
tekinthetd.

Populécids palacknyak-esemény

A BottleNeck program tobb statisztikat is szdmolt, amelyek koziil kis populéciok esetében a
Wilcoxon sign-rank-teszt az, amely barmekkora mintanagysag esetén, és akar négy polimorf
l6kusznal is kimutatja a kozelmultbeli palacknyak-eseményt . Mivel a mikroszatellitek
modellekkel — amelyek kozott van valahol az aktualis modell, ezért mindkét modell esetén
szdmolt mintastatisztikat bemutatjuk. Ha a — kevésbé valoszini — SMM-modellt vessziik
alapul, akkor a csatéri és a bugaci allomany mutatja szignifikans (p<0.05) jelét kozelmultbeli
palacknyak-eseménynek. Ha a — szakirodalom szerint a mikorszatellitekre jobban jellemz6 —
IAM-modellt fogadjuk el helyesnek, akkor joval tobb populacio esetén latunk szignifikans (*
— p<0.05; ** — p<0.01) heterozigota elényt (ami kozelmultbeli palacknyak-esemény jele):
Hajdthadhaz*, Ocs*, Paks* Debrecen-Jozsa*, Tard*, Kéaplnapuszta*, Dunafijvaros*,

Tihany*, Kunpeszér**, Siéfok**, Ferihegy**, Solt**, Csatar**, Bugac**.

Beltenyésztettség

Annak a mérdszama, hogy egy populacié mennyire beltenyésztett — azaz, hogy mennyivel
nagyobb az esély a kozel-rokonok szaporodasara — a Wright-féle F-statisztika Fis értéke
szolgal mérészamul. Ez az érték akkor 0, ha a populacioban a HWe-nak megfeleld, koriilbeliil
azonos aranyban vannak hetorozigotak és homozigotak. Ha ettdl +1 iranyba tér a populécio,
akkor a homozigdtdk aranya nagyobb (beltenyésztettség all fenn) egészen a +1-es értékig,
ahol minden egyed homozigota. Ha negativ eldjelii az eltérés, akkor a heterozigotdk aranya
nagyobb az elméleti egyensulyhoz képest (egészen —1-ig, ami minden egyed heterozigota

voltara utal). Ennek fényében értelmezhetd a vizsgalt populaciok beltenyésztettsége (11.
abra).
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11. abra: Beltenyésztettség a vizsgalt populdciokban az Fis értékkel kifejezve. A szignifikans eltéréseket *

jelzi (az altalanos konvencioknak megfeleléen: * p<0.05; ** p<0.01; *** p<0.001).

Ennek megfelelden szignifikans beltenyésztettség all fenn az aldbbi populacidk esetében:
Baja**, Siofok*** Ocs*** Dunakeszi*** Kornyi-to*** Tard** Debrecen-Jozsa**,

Dunaugjvaros**, Pogany*, Bugac*, Szentkiralyszabadja*, Solt*.

Genetikai tavolsag

Noha szorosan nem kapcsolddik a targyhoz, elkészitettiik a vizsgalt populdciok kozti Nei-féle
genetikai tavolsagon alapuld genetikai tavolsagmatrixat. Ez azt fejezi ki, hogy a genetikai
térben egymdashoz képest milyen tavolsadgra taldlhatok a populéciok. Ennek Chord-féle
tavolsagon alapuld kluszter-analizise (12. abra) fényt derit a vizsgalt populaciok kozotti

rokonsagi viszonyokra.
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12. abra: A Nei-féle genetikai tavolsagon alapuld klaszter-analizis eredményeképp kapott dendrogram. Az

egyes agak melletti értékek az adott g statisztikai tAmogatottsagat jelzik 1000 bootstrap ismétlés utan.

A 12. dbra dendrogramjan feltlind, hogy alacsony statisztikai tamogatottsagu agakat
talalunk—ez azt jelenti, hogy a struktira nem stabil, és a populdciok alapvetden kozel
allnak egymashoz, a kozottik talalt osszefiiggés sok esetben nem feltétleniil tér el a
véletlenszertien kapott szerkezettél. A populaciogenetikai jellemzdk alapjan héarom
elagazas tamogatott a fenti fan: az elsé a mintdk két nagy csoportra valasa (bootstrap
érték: bs=100), mely nagyjabdl a tiszantali és duna-tisza-kozi dlloméanyokat vélasztja el a
dunanttliaktol (igaz, itt is taldlunk pl. borsodi-mezdségi allomanyokat). A masik két
elagazas populacio-parok egymashoz tartozéasat valdszinsiti: az egyik a ferihegyi és
dunakeszi allomany kozeli rokonsaga (bs=86), mig a masik a szentkiralyszabadjai és a
tihanyi allomany kozeli rokonsaga (bs=99). Ez utobbi jol ismert, hogy a tihanyi 4lloméany

a szentkirdlyszabadjaibol lett telepitve, igy ez valdjaban nem meglepd Gsszefliggés.



Genetikai differencialodas

A vizsgalt populaciok kozotti genetikai differencidltsdg mérésére, azaz arra, hogy a
populacidink mennyire tavolodtak el egy egykori 6si, ,alapitopopulacié”
populaciogenetikai felépitésétdl a genetikai térben — a Wright-féle F-statisztika F gt értéke
szolgal. Ennek a populacio-paronkénti matrixabol fokoordinata analizissel (PCoA)

képezhetiink vizualisan értelmezhetd csoportositast (13. abra).
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13. abra: Az Fsr-értékekbdl képzett PCoA (Chord-tavolsag) elsé harom tengelye mentén képzett pontfelhd

(az egyes tengelyek a teljes variancia x=38.79%, y=18.62%, ill. z=11.88%-at irjak le).

Ezen az &bran is feltind a populéciok két f6 csoportra valdsa az elsé tengely (x) mentén,
melynek elvalaszté tengelye kb. a Duna-vonala (igaz, itt is jelentds eltérések vannak,
melyeket akar az eddigi természetvédelmi célu attelepitésekkel is magyarazhatunk).
Feltind a hajdihadhdzi és a hajduszoboszloi populdciok kozotti kicsi genetikai
differencidcid, mely akar kozelmultbeli génaramlasra is utalhat. Szintén jelentds a
dunakeszi és ferihegyi allomanyok kis differenciacidja egymastol.

Tanulsagos még a teljes adatsor esetén tapasztalhaté Fsr érték, mely a populéciok
egymashoz képesti teljes genetikai differencidcidjat méri. Ez esetiinkban Fgr= 0.232%%%*
ami Osszevethetd a korabbi értékekkel: Ri¢anova és mtdrsai. 6t hazai populacioban
Fsr=0.150 értéket jelez, mig Ben Slimen és mtdrsai. (2012) 6t hazai populaciojaban
Fs1=0.155. Erdekes, hogyha RiGanova és mtdrsai. munkéjaban figyelembe vessziik az 6t

hazai populacido mellett az 0Osszes, altala a ,keleti” csoportba sorolt populacidt is



(amelyek javarészt K- és EK-Szlovakiabol szarmaznak), akkor az atlag Fs7=0.232, éppen
megegyezik a most mért értékkel.

Tovabbi érdekesség az adott populacio eltérése az Osszes tobbitdl, melyet az adott
populaciora jellemzd Fgr értékek szamtani atlagabdl szamolhatunk ki (14. dbra)—ez Ben
Slimen és mtdrsai. (2012) véleménye szerint ardnyos az adott populacié genetikai

sodrodasanak mértékével.
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14. abra: Az adott populacié sodrodasanak mértékével aranyos ,,atlag Fsr” értékek az egyes populdcidok

esetében.

Ez a statisztika azt jelzi, hogy a ké&polnapusztai, szolnoki, bajai és szirmabesenydi

populécio tavolodott el leginkabb a tobbi populaciotol.

Bayes-i klaszterezés (,,Structure analizis”)

A vizsgalt egyedek besoroldsa egy MCMC-szimulacidé soran képzett kluszterekbe (a
kozonségesen ,,Structure analizisnek” nevezett eljaras) talan a leghliebben tiikrozi a
vizsgalt populaciok kozti genetikai csoportokat. Ennek sordn a szoftver az 0Osszes
lehetséges csoportositast elvégzi, majd az utdlagos adatok alapjan eldontjiik, hogy melyik
csoportositas a leghelyesebb. A mi adataink esetén — Evanno-mddszerét hasznalva — két
lehetséges csoportositast taldlunk: az egyik szerint a populdcidkat harom f6 klaszterbe

soroljuk (K=3), illetve a masik, ha 6tbe (K=5). Ezutdn a szoftver elkésziti a teljes



adatsorra az egyes egyedek besorolasat a kapott legvaldszinlibb klaszterekbe — egy adott
egyedet bizonyos eséllyel besorolhat az Osszes kapott klaszterbe is, azaz ha nagyon
heterogén a minta (kicsik a populaciok kozt a genetikai tadvolsagok), akkor a besorolas
nagyon heterogén lesz. Mig ha nagy eséllyel bizonyos csoportba sorolja az egyedeket,
akkor jelentds a populdcid-csoportok kozotti genetikai kiilonbség. A teljes adatsoron

végzett elemzés eredményét a 15. dbra mutatja be.
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15. abra: A vizsgalt populacidk Structure-analizise K3 (fent) és K5 (alul) csoport feltételezése esetén.

A fenti analizis esetében lathat6, hogy az egyedeket K3 esetén sem tudta a szoftver
egyértelmiien f6 klaszterekhez rendelni (ez alol kivételt képeznek a tokoli, szolnoki, solti,
jozsai ¢és hajduhadhazi allomanyok). Ez arra utal, hogy a populaciok kozott ezeken a
hierarchiai szinteken kis struktura van, és jelenleg az egykor fennallt meta-populacios
struktura maradvéanyaképp egy tobbé-kevésbé egységes populacidogenetikai struktira all
fenn. Ez az eredmény nagyban egybevag Ben Slimen és mtdrsai (2012) hét (ebbdl 6t

hazai) populacion végzett analizisével (lasd 3. 4brat az idézett miiben).

A populéciodk jellemzdinek dsszehasonlitasa az €élohelyek szerint

A vizsgalt populaciok vilagosan besorolhatok aszerint, hogy természetes ¢léhelyen (azaz

legelon) talalhatok, vagy mesterségesen fenntartott gyepen, emberi kornyezetben



(reptéren). A vizsgalt populaciok koziil 13 talalhatd legelén, mig 12 reptéren. Ez kitlind
Osszehasonlitast tesz lehetdvé abban a tekintetben, hogy egyvaltozos statisztikai analizis
esetén a populacidkat karakterizald populacidgenetikai jellemzok szignifikansan eltérnek-

e a két csoport kozott.

Genetikai diverzitas

Ha a vizsgalt allomanyokat két csoportja osztjuk annak megfeleléen, hogy melyik
szarmazik legeldrél és melyik reptérrél, akkor elébbi esetben a genetikai diverzitas
atlag+szoras (median) értéke Ho=0.382+0.09 (0.393), mig utdbbi esetben Ho=0.388+0.08
(0.379) (9. abra). Mivel az értékek nem normal eloszlastiak (Shapiro-Wilk-teszt), ezért
Mann-Whitney-teszttel hasonlithatok 6ssze. Ennek eredménye: Ub=76ns (p=0.936), nem
szignifikans. Azaz a két adatsor szignifikdnsan nem kiilonbozik egymdastol, magyaran az

egyik él6hely-tipuson sem taldlunk magasabb genetikai diverzitast.
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16. abra: A vizsgalt populacidk genetikai diverzitasdnak eloszlasa él6hely-tipus szerint.

Beltenyésztettség

Vizsgalhatjuk a két él6hely-tipust beltenyésztettség mértékében is. Ekkor a legeld esetén
az atlagos Fis=0.173+0.121 (0.16), mig a reptéren F;s=0.121+0.134 (0.115) (10. abra).
Mivel a normalitast itt sem feltételezhetjiik (Shapiro-Wilk-teszt), az adatsorokat Mann-

Whitney-teszttel hasonlithatjuk 6ssze. Eszerint (Ub=60) a két adatsor egymastol nem



kiilonbozik szignifikdnsan (p=0.347). Magyaran az egyik ¢€lohely-tipuson sem taldlunk

feltinden eltérd beltenyésztettséget.
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17. abra: A vizsgalt populaciok beltenyésztettségének eloszlasa él6hely-tipus szerint.

Kozelmultbeli palacknyak-események

Erdekes Osszehasonlitast jelent, ha az IAM-et feltételezve a Wilcoxon sign-rank-teszt
eredményeképp kapott értékeket hasonlitjuk 0Ossze a két ¢ldhely-tipus esetén — ez
gyakorlatilag megadja, hogy mely populacidk esetén valoszinli a kdozelmultbeli palacknyak-
esemény (11. abra). Itt sem taldltunk normalitast, ezért nem-parametrikus probaval
hasonlitottuk 0ssze a két adatsort. A Mann-Whitney-teszt értéke (Ub=45.5) éppen nem
szignifikans (p=0.07). Ez azt jelenti, hogy ilyen mintaszdm mellett nem zéarhatjuk ki,
hogy a két értékben jelentkezd szembetiind kiilonbség (lasd 18. &bra) csupan a
véletlennek tudhaté be. Ennek ellenére feltlind, hogy a legeld esetén tobb esetben
talalunk szignifikans jelét kozelmultbeli palacknyak-eseménynek, igaz, ennek magasabb

itteni szama nem szignifikéns.
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18. abra: A vizsgalt populaciok palacknyak-eseményeit jelzo értékek eloszlasa él6hely-tipus szerint.

Eredmények megyvitatasa

A részletesen megvizsgalt 25 hazai lirgepopulacié alapjan egy olyan kép rajzolodik ki, mely
nagyban hasonlit az eddigi legrészletesebb, 6t hazai populacié bevondsaval készitett
elemzésben talalt képre .

Genetikai diverzitds alapjan jelentds heterozigotasagot taldlunk szinte mindegyik hazai
allomanyban, azonban ez csak egy abszolut skalan magas érték; ahogy azt mar Ben Slimen és
mtarsai  kifejtették, sajnos ez az érték csak bizonyos esetekben (Bugac, Kunpeszér,
Szentkirdlyszabadja, Ferihegy és Hajduhadhaz) haladja meg legyengiiltnek tekinthetd
értéket—azaz a legtdbb hazai populécio legyengiilt (,,challanged”) allapotu. Nem mutatkozott
kiilonbség annak tekintetében, hogy az allomanyok természetes gyeprol (élegeld) vagy
reptérrdl szarmaztak — ebben a tekintetben mindegy volt, hogy milyen allomanyt néziink, a
genetikai diverzitds azonos mérték{i mindkét éldohely-tipuson.

Kozelmultbeli populacios palacknyak-esemény a jelek szerint szamos populacid esetében
ment végbe (Hajdthadhaz*, Ocs* Paks*, Debrecen-Jozsa*, Tard* Kéaplnapuszta*,
Dunaujvaros*, Tihany*, Kunpeszér**, Siofok**, Ferihegy**, Solt**, Csatar**, Bugac**).
Ezek koziil érdemes kiemelni, hogy a mitokondridlis génekre épiilé filogeografiai
vizsgélataink sordn feltlind volt a jozsai allomany fixalodasa egy ritka citokrom-B
haplotipusra (Hap2-re). A populacidgenetikai vizsgalatok szerint ez az allomany szignifikdns
jelét mutatja populacidés palacknyak-eseménynek, azaz — Osszhangban az ott kozolt
feltételezéssel — a benne megjelend, filogenetikailag 0©nalld haplotipus jelenléte egy

populacids Osszeomlds utani fixalodasra vall. Mindemellett nem mutatkozott szignifikans



kiilonbség a palacknyak-esemény bekovetkezte és az allomany él6helyének tipusa (legeld
vagy reptér) kozott, noha a legeld esetében a vizsgalt allomanyok kozott szamszeriien
gyakrabban jelentkezett palacknyak-esemény.

A beltenyésztettség is szignifikdnsan jelentkezik egyes populaciokban (Baja**, Siofok™***,
Ocs***  Dunakeszi*** Kornyi-t6***, Tard** Debrecen-Jozsa**, Dunalijvaros**,
Pogany*, Bugac*, Szentkirdlyszabadja*, Solt*). Ez sajnos arra utal, hogy az érintett
populdciokban megemelkedett a kozel-rokon egyedek kozotti szaporodas valdsziniisége.
Ezekben az esetekben felmeriilhet a kiils6 populacidobol torténd ,,vérfrissités” lehetdsége. A
kiilonbozo ¢€lohely-tipusok (legeld, repiildtér) esetében a beltenyésztettség tekintetében sem
volt kimutathato kiilonbség a mintak kozott.

A hazai tlirgeallomanyok mikroszatellita markerek alapjan megallapitott genetikai tavolsagai
alapjan, minden analizis arra utal, hogy — 6sszhangban a filogeografiai vizsgalatban és a mar
Ben Slimen és mtdarsai. altal jelzettel — nincs jelentds struktira a Pannon-medencén beliili
populaciok kozott. Ugyanakkor az egykori Duna vonalaban fennalld elkiiloniilés sejthetd az
adatok mogott. Az egyes régidk ¢€s populaciok kozotti eredeti strukturat, azonban
felborithattdk mara a természetvédelmi célu, sajnos sokszor dokumentalatlan attelepitések.
Hogy a Duna két partja kozotti elkiiloniilés mellett 1étezhetett-e egy tovabbi, a Tisza két partja
kozotti  elkiiloniilés, azt a rendelkezésre 4ll6 adatok alapjan sajnos nem lehetséges
egyértelmiien megallapitani.

Tanulsadgos ugyanakkor megvizsgalni néhany valamilyen szempontbol kiemelten érdekes
populacié egymashoz vald viszonyat (genetikai tavolsagat). Példaul a Szentkiralyszabadjarol
telepitett két allomany (Tihany és Kapolnapuszta) helyzetét a genetikai térben. Mig a tihanyi
allomany jol jelzi az egykori anyapopulacidhoz valo viszonyat, hiszen a genetikai tdvolsagok
kapolnapusztai jelentésen eltdvolodott az anyapopulaciotél, mégpedig a régioban
megfigyelhetd egyéb allomanyok iranyaba (Kornyi-td, Ocs, Siofok, stb.). Ez annak a jele,
hogy torténhetett génaramlas a régid mas populacio(i)bol, példaul a — jelen vizsgalatba sajnos
be nem vont — téle 10 km-re 1évé sarmelléki allomanybdl. Ez azt jelenti, hogy hacsak nincs
extrémen izolalt helyzet (mint amilyen a tihanyi) nem szabad feltételezniink a génaramlas
teljes hianyat, még a jelenlegihez hasonld, erdsen atalakitott antropogén tijban sem.
Ugyanakkor a tihanyi allomany genetikai kozelsége az anyapopulaciohoz jol jelzi azt a tényt,
amit a természetvédelmi szakemberek is rogzitettek, hogy a tihanyi allomany nagymértékben

elszigetelt.



Ajanlasok megfogalmazasa



Mintavételi modszertan

Az genetikai vizsgalatok soran egyértelmtien kideriil, ami, mintegy modszertani ajanlasként is
megfogalmazhatod, hogy a szilika-gélbe gyljtott szovetmintakbol tobb oOrokitéanyag (DNS)
nyerheto ki. Ezaltal pedig az adott szovetminta tobbcéluan, tobbféle vizsgalatra (pl. filogeografiai
analizis és populaciogenetikai karakterizalas) hasznalhatdo fel, hiszen tobb kiindulasi
anyagmennyiségiink van. Ezért javasolt, hogy a késobbiekben a (DNS felhasznalasan alapul6)
molekularis biologiai vizsgalatok céljara gyijtott (emlds) szovetmintak szilika-gélben torténd

konzervalasa.

Ritka haplotipusok megorzése

A filogeografiai modszerekkel lefolytatott genetikai vizsgalatok alapjan ugy latszik, hogy a
hazai iirge populaciok egységes filogeografiai képet mutatnak, azaz egy nagy Pannon meta-
populacids egységnek tekintheték, melyben legfeljebb helyi jelentdségli genetikai variabilitas
figyelhetd meg. Ezen eredmények alapjan iirge egyedek adott région beliili attelepitése
minden valdsziniiség szerint nem fogja felboritani a Pannon régioban természetesen kialakult
képet. A ritka haplotipusok esetleges megorzését illetden, a legvalosziniibb feltételezés, hogy
ezek az evolucios kozelmult termékei, és amennyiben ez igaz nem jeleznek adaptiv értéki
izolaciot. Ezért feltételezhetd, hogy amennyiben a jelenlegi populaciés struktira fennmarad,
hasonl6 ritka haplotipusok természetes folyamatok részeként meg-meg fognak jelenni, és —
feltehetdleg — el is fognak veszni. A fenti gondolatmenet szerint a ritka haplotipusokat
tartalmazo populaciok izolalt megdrzése nem kell, hogy természetvédelmi cél legyen.
Ugyanakkor nem zéarhaté ki teljesen, hogy a kapott egységes filogeografiai kép, a
kozelmultban végrehajtott, nagy mennyiségii és nagyléptékli, am sajnos sokszor nem
kelloképpen dokumentalt iirge (at)telepitések eredményeként jott 1étre. Mindez tovabbi
szempontok figyelembevételét teszi sziikségessé (lasd alabb).

Urgetelepitések

A populacidgenetikai modszerekkel lefolytatott vizsgalatok alapjan egyértelmiien ajanlasok
tehetok a hazai iirgepopulaciok természetvédelmi kezelése szamara. Meghatarozhatok azok a
populacidk, amelyek jelen vizsgalat szerint le nem gyengiilt allomanyok, ezért forrasul
szolgalhatnak az iirgék attelepitéséhez. A dunédntali allomanyok esetében ez a
szentkirdlyszabadjai allomany, a Duna-Tisza kozén a ferihegyi és a kunpeszéri (szoba johet
még a bugaci is), mig a tiszantuliaknal a hajduhadhédzi allomany (szoba keriilhet még a
mikepéresi is). Mindez azonban felveti a kovetkezd kérdést is, torténetesen, hogy hova
telepithetiink a fenti allomanyokbol? Az elvégzett vizsgalatok alapjan azt gondolhatnank,

hogy nem valoszinii azt feltételezni, hogy jelentds filogeografiai struktira van a Pannon



allomanyokon beliil (sét, akar dubrudzsai kitekintésben, lasd Ben Slimen et al. 2012). igy
elméletileg szinte barmit barhova telepithetnénk. Azonban a vizsgalt dllomanyok esetében is
latszik annyi struktara, hogy a dunantali €s tiszantali allomanyok kiilon csoportba sorolhatok.
Ugyan van néhany kivétel, de ezekrdl sajnos okkal feltételezhetjiik, hogy a mar tudatos
attelepitések hatasat jelezik. A bugaci és kunpeszéri allomanyok beékelddése a Balaton-
felvidéki allomanyok ko6zé pedig akar a Duna-Tisza kozi allomanyok egykori elkiiloniilését is
felvetheti. Visszatérve a ritka mitokondrialis haplotipusok véaratlan helyeken torténd
felbukkanasanak kérdéseire, tobb esetben vildgosan latszik, hogy ezek nem dokumentalt, de
még visszanyomozhatd korabbi attelepitési akcidok genetikai nyomai. Ezért Gsszességében
megallapithatd, hogy a fobb régiok (Dunantul, Tiszantal, Duna-Tisza koze)
iirgeallomanyainak elkiiloniilését a tovabbiakban is erdsen javasolt fenntartani, az ismert
feltind kivételek (nem a régidikhoz hasonlitd genetikai jellemzdékkel bird populdciok)
ellenére is. Igy a ritka mitokondrialis haplotipusok fenntartisa nem feltétleniil kell, hogy
természetvédelmi cél legyen - legalabb is a jelen vizsgalatokbol erre vonatkozo ajanlast
kovetkeztetésszerien nem lehet megfogalmazni - a regionalis kiilonbségek fenntartasa
(melyek egyik jele lehet a régidra jellemz6 ritka haplotipus) fontos, amit a régiokon beliili

telepitésekkel célszeri szavatolni.

» Vérfrissités” céljabol torténo telepités

A beltenyésztettség alapjan ,,bajban” 1évé populéaciok esetében adddhatna a javaslat, miszerint
— figyelembe véve a magasabb genetikai diverzitasi értéket és a genetikai tavolsagot — az
alabbi  populéaciokbol lenne  célszeri ,vérfrissiteni”: Bajat  Soltrol, Sidfokot
Szentkiralyszabadjardl, Ocsét Szentkiralyszabadjarol, Dunakeszit Ferihegyrél, a Kornyi-
tavit Szentkiralyszabadjardl, Tardot Ferihegyrdl, Debrecen-J6zsat Hajdtihadhazrol (vagy
Mikepércsrol), Dunaujvarost Szentkiralyszabadjarol valamint Poganyt
Szentkirdlyszabadjarol. Ezzel elképzelheté, hogy javithaté lenne a beltenyésztett
allomanyok fintessze, mikdézben fenntartjuk azt a roppant kismérték foldrajzi
elkiiloniilést, amit az adatokban latunk. Ugyanakkor az a tény, hogy szdmos magas
genetikai diverzitast populacié (pl. hajdihadhazi, kunpeszéri, bugaci) atesett a multban
palacknyak-eseményen azt mutatja, hogy kedvezd kornyezeti feltételek esetén nem csak,
hogy képesek ,,viszatérni” az allomanyok lecsokkent egyedszamu allapotbol, de ezek
utan még magas genetikai sokféleséget is képesek kialakitani. Mindez arra utal, hogy az
idealis kornyezeti feltételek biztositasa nagyobb jelentdségli a faj allomanyai szdmara,
mint az adott allomany genetikai allapota (genetikailag diverz vagy éppenséggelk
beltenyésztett). Vagyis egy bajban 1évo (csokkend) allomany esetén az idealis feltételek
biztositasa (veszélyezsztetd tényezOk elharitdsa) nagyobb jelentdségii és fontosabb az

allomany megmentése céljabol, mint a ,,vérfrissités” célu betelepités. Figyelembe véve a



meglévo allomanyra valo ,ratelepités” okozta tovabbi, allategészségligyi kockazatokat,

Osszességében nem javasolt a ,,vérfrissités” célu telepités.

Fiives repterek jelentosége

Az, hogy statisztikailag ugyan nem igazolhato modon, de szembetinden gyakrabban ment
végbe palacknyak-esemény a legelén €16 allomanyok esetében mint a repterek 1€voknél, arra
utalhat, hogy a stabilan révid fiivii, er6sen antropogén €lohelyen stabilabb iirgeallomanyok
lehetnek (vagy legaldbb is hosszabb tdvon garantalt a zavartalan fennmaradasuk). Azaz
egyértelmiien fontosnak tlinik a hazai allomany szamara ez az antropogén, stabilan alacsony
fiivli ¢él6hely. Mindez a reptéri élohelyek fontossagara hivja fel a figyelmet a faj hosszu tavu

hazai fennmaradésa szempontjabol.



Konkluzio

Osszességében ugy tiinik, hogy a hazai allomanyok egy egykori, a kozelmultig fennalld,
egységes meta-populacios szerkezetli, nagy Pannon allomany maradvanyai, amelyben beliil
csak nagyon kismértékii térbeli strukturdlodas (tagolodas) fordul eld, jellemzden a nagy
folyok jelenléte okozta izolaciora visszavezethetden. Ezt a struktarat, tobbé-kevésbeé, de
detektalhaté modon, még ma is 6rzi a hazai lirgealloméany. Fontos tanulsag tovabba, hogy a faj

— bioldgiai tulajdonsagabol fakaddan — képes a genetikai meguajulésra.
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