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1. BEVEZETES ES CELKITUZESEK

Az erdeifenyé (Pinus sylvestris L.) a Pinaceae csalad tagja és az Eurazsiai tajga
novénytarsulasok dominans fenydfaja (Pravdin 1969). Természetes elterjedésének nyugati és
déli peremteriiletén populacioi feldarabolodtak és elszigeteltek. A jelenlegi populaciok a
Negyediddszak maradvanyainak tekinthetok, amikor a fenyok még Eurazsia szerte joval
elterjedttebek voltak. Az erdeifeny6 az utolsd glacialis maximum (LGM) idején szamos dél-
eurdpai izolalt refugiumban vészelte at a kedvezdtlen klimatikus idészakot.

Az erdeifenyd a Karpatok és a Pannon-medence térségében kizarolag szigetszerii
természetes populaciokban él (Fekete és Blattny 1913). Az Alpokalja (Nyugat-Dunantul)
2014). A Karpatokban a Holocén posztglacialis klimavaltozasa kovetkeztében kizardlag
sz€lsOséges, edafikus éldhelyeken fordul eld, mint példaul hideg nedves tézeglapokban vagy
szaraz sziklas él6helyeken (Giertych és Matyas 1991, Matias és Jump 2012). Az itt ¢16
allomanyok genetikai mintazatat a populacidokra haté genetikai sodrddas, génaramléas ¢és
természetes szelekcid kovetkezményei alakitjadk. Emellett, a jelenlegi mintadzatra a torténeti
demografiai események is kihatottak (Eckert et al. 2008).

Bernhardsson és mtsai (2016) molekularis genetikai vizsgalatai alacsony szintii
populaciok kozotti differencialtsagot és a Holocén idejében bekdvetkezd feldarabolddast
mutatnak. Habar, kordbbi pollen, makrofosszilia és organellum DNS vizsgalatoknak sikertiilt
¢s cpDNS markerek nem tudtak genetikai struktirat detektalni (Cheddadi et al. 2006,
Bernhardsson et al. 2016). Celepirovié és mtsai (2009) vizsgalata szintén nem mutatott mtDNS
variabilitast és filogeografiai mintazatot.

A Karpatok erdeifenyd populacioit felhasznalva, torténeti demografiai szemponti
vizsgalatok még nem késziiltek. A rendelkezésre all6 fosszilis eredmények alapjan, a Holocén
idején, Kozép- és Kelet-Eurdpaban az erdeifenyé rendkiviil komplex térbeli és iddbeli
torténettel rendelkezik, amelyet klimatikus és antropogén hatasok egyarant befolyasoltak
(Feurdean et al. 2007).

Kontinentalis-eurdpai erdeifenyd populaciok korabbi adaptacids vizsgalatai, mérsékelt
genetikai diverzitast és alacsony differencialtsagot mutattak. Emellett, a nukleotid
variabilitdson demografiai valtozasok jeleit és negativ szelekcio hatasat figyelték meg

(Pyhayarvi et al. 2007, Wachowiak et al. 2009, 2011, Kujala és Savolainen 2012). Génjellt
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crer

Nyugat- ¢s Dél-Eurdpaban sziilettek, ezaltal a kozép-kelet-eurdpai periférian él6 allomanyok

adaptiv potencialja egyel6re ismeretlen.

Célkitiizések:

A kozép-kelet-europai area periféridgjan €16 erdeifenyd populaciok genetikai
struktirajanak vizsgalata, Kkilonos tekintettel azon allomanyokra, amelyek nem

képezték részét korabbi molekularis genetikai vizsgalatoknak.

e A genetikai diverzitas, divergencia, génaramlas vizsgalata és a populaciok kozotti

kapcsolatok feltarasa.

e Torténelmi demografiai események (divergencia, expanzié és kontrakcio) kimutatasa,

crer

e Adaptiv nukleotid diverzitas és divergencia vizsgalata génjelolt lokuszokon a periférian

¢16 allomanyokban.



2. ANYAG ES MODSZER

2.1. Novényanyag

Vizsgalatunk novényanyaga a kozép-kelet-eurdpai térségbdl, igy Karpatokbol és a Pannon-
medencébdl szarmaznak. Emellett, kiilcsoportként (,,outgroup”-ként) egy populaciot
elemeztiink az elterjedés északi térségébol, Esztorszagbol (kozponti populacio), valamint egy
populéciot délrdl a Balkan-félszigeti Bulgériabol.

Osszesen 20 természetes és 6shonos populdcio begytijtésére keriilt sor. A teljes
mintakészlet a nuklearis és a kloroplasztisz mikroszatellit (SSR) marker analizis esetében 421
egyed volt.

A neutrdlis és adaptiv genetikai variabilitast (természetes szelekcid hatasara
bekovetkezd nukleotid variaciot) 10 populacid 96 egyedén vizsgaltuk. A mintakat a
magyarorszagi Pannon-medence, a szlovakiai Nyugati-Karpatok és a romaniai Keleti-Karpatok

térségébol gyijtottikk be (1. abra).
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1. abra: A vizsgalt kozép-kelet-eurdpai erdeifeny6 populaciok foldrajzi elhelyezkedése. (a): Kozép-Kelet-Eurdpa,
(b): Esztorszag. A szines csillagok az alkalmazott molekularis marker tipusét jelolik (*; cpSSR, *; nSSR, *; SNP).
Az erdeifeny6 természetes elterjedését az EUFORGEN adatbazis alapjan z6ld szin jelzi (szerz6 altal modositva).
RL: Rila-hegység, CE: Kozép-észt-siksag, PB: Pannon-medence, WC: Nyugati-Karpatok, EC: Keleti-Karpatok,
SC: Déli-Karpatok és CIM: Erdélyi-Szigethegység (Apusenti).



A ndvényi mintak analizise nyolc nuklearis mikroszatellit (NSSR) markerrel (Soranzo
¢s mtsai (1998): SPAG 7.14, SPAC 11.4, Sebastiani és mtsai (2012): psyl16, psyl17, psyl19,
psyl36, psyl42, psyl57) és négy kloroplasztisz mikroszatellit (cpSSR) markerrel (Vendramin és
mtsai (1996): Pt-30204, Pt-15169, Pt-45002, Pt-26081) tortént. A kijelolt 10kuszok mentén
polimeraz lancreakciéval (PCR) fragmens hossz analizist (FLA) végeztiink. A vizsgalatban
tovabbi 11 szarazsag stresszben szerepet jatszo génjelolt keriilt kivalasztasra (Wachowiak és
mtsai (2011): abaR, ccoaomt, chcs, dhn3, dhn7, dhy2PP, erd3, Gonzalez-Martinez és mtsai
(2006): cpk3, pal-1, ppapl2, rd21A-like), amelyeket az amplifikaciot és szekvenalast kovetben,
az egypontos nukleotid-polimorfizmusok (SNP-k) alapjan statisztikailag elemeztiink.

2.2. Statisztikai analizis

A standard populacidgenetikai mutatokat GenAlEx v.6.5 (Peakall és Smouse 2006)
segitségével vizsgaltuk. A haplotipus diverzitas szamitasat Haplotype Analysis (Eliades ¢és
Eliades 2009) szoftverrel végeztik el. A foldrajzi (kilométer) és a genetikai tavolsag
1967) elemeztiik az Isolation-by-Distance Web Service (IBDWS) 3.16 internetes szolgaltatas
segitségével (Jensen et al. 2005). A Molekularis Variancia Analizis (AMOVA) Arlequin v.3.5
(Excoffier és Lischer 2010) szoftverrel tortént. A génaramlasban bekovetkezd hatarvonalakat,
un. barriereket a cpSSR és az nSSR adatsorokon Barrier 2.2 (Manni et al. 2004) szoftverrel
elemeztiik. A cpSSR adatsor hierarchikus bayesi csoportelemzéséhez BAPS 6.0 (Corander és
Mattinen 2006) szoftvert hasznaltunk. Az nSSR adatsor esetében, STRUCTURE 2.3.4
(Pritchard et al. 2000) segitségével vizsgaltuk a genetikai csoportok és alcsoportokat
eléfordulasanak a valdszinliségét. Az effektiv populdcidoméretben hirtelen bekdvetkezd
valtozasokat (palacknyak esemény, expanzio) BOTTLENECK 1.2.02 (Cornuet és Luikart
1996) szoftverrel teszteltiik az nSSR adatsoron. A torténeti demografiai valtozasok azonositasat
¢s nyomon kdvetését Approximate Bayesian Computation (ABC) modszerrel, DIYABC v2.0
(Cornuet et al. 2014) segitségével elemeztiik.

A szekvencia diverzitasi mutatokat az dsszes génjelolt 10kusz esetében DnaSP 5.10.1
(Librado és Rozas 2009) szoftverrel kalkulaltuk ki. A theta pi (6x) nukleotid diverzitasi mutatd
esetében Arlequin-t hasznaltunk. A szubsztitiiciok (SNP-K) neutralitasat, ugymint a neutralis
szekvencia evolicio megvalosulasat (Kimura 1983) és a szelekcid iranyat Tajima D (Tajima

1989) teszttel elemeztiik. Emellett, Fu és Li D, és F (1993) statisztikai tesztjeivel is



megvizsgaltuk. Kisérletiinkben a 16kusz szintii szelekcion kiviil, a SNP szintjén detektalhato
szelekcidt is vizsgaltuk outlier (kiugro érték) analizisek alkalmazéasaval. A detektalast Arlequin
v.3.5, Lositan (Antao et al. 2008) és BayeScan 2.1 (Foll és Gaggiotti 2008) szoftverekkel
végeztiik el. A polimorfikus pozicidok kapcsoltsagi egyenl6tlenségének megsziinését (decay of
linkage disequilibrium, LD) DnaSP szoftverrel értékeltiik. Hasonloan az SSR adatsorhoz, a
populacidstruktura felderitéséhez STRUCTURE-t hasznaltunk, valamint a molekuléris
variancia megoszlasat (AMOVA) és a paronkénti Fst-t (matrix) Arlequin v.3.5 szoftverrel

szamoltuk.



3. EREDMENYEK

Kloroplasztisz mikroszatellit (cpSSR) vizsgalatunk soran 16kuszonként 4-13 allélt és Osszesen
141 haplotipust azonositottunk. A vizsgalt populaciok kozott a haploid genetikai diverzitas
kiegyensulyozott volt. Az atlag populacio specifikus allélszam az SME populacioban volt a
legmagasabb. A 20 leggyakoribb haplotipus frekvenciaja eltérést mutatott a Keleti-Karpatok,
valamint az Erdélyi-Szigethegység (Apuseni) és a Déli-Karpatok populdcioi kozott. A
molekularis variancia (AMOVA) PhiPT értéke 8%-0t mutatott (dp1=0.081, p<0.001). A Mantel
teszt a foldrajzi tavolsag €s a genetikai tdvolsag kozott negativ korrelaciot eredményezett. A
bayesi moddszeren alapuld BAPS harom genetikai csoportot azonositott (K=3), amelyek
foldrajzilag elkiiloniiltek (2. abra). A két legnagyobb csoport esetében, a Pannon-medence a
Keleti-Karpatokkal és a bulgariai populaciéval alkotott egy csoportot (1), a Nyugati-Karpatok
az Erdélyi-Szigethegységgel (Apuseni) tarsult (2). Az tatrai SME populaci6 elkiiloniilt és 6nalld
csoportot alkotott. A Barrier szoftverrel a génaramlasban detektalt hatarvonalak (barrier-ek)
elvalasztottak a Keleti-Karpatok populacioit, tobb mint 99.5%-o0s tamogatottsaggal (bootstrap),

a tobbi vizsgalt dllomanytol.
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2. abra: BAPS analizis soran detektalt populacidstruktura (K=3, a és b) a vizsgalt kozép-kelet-europai erdeifenyd
allomanyokban. A legvaloszinibb csoportba vald tartozast a populaciok széles vonalanak szine mutatja. Az
erdeifenyd természetes elterjedését az EUFORGEN adatbazis alapjan sotétsziirke szin jelzi (szerzé altal
modositva). RL: Rila-hegység, CE: Kozép-észt-siksag, PB: Pannon-medence, WC: Nyugati-Karpatok, EC: Keleti-
Kéarpatok, SC: Déli-Karpatok és CIM: Erdélyi-szigethegység (Apuseni).



Nuklearis mikroszatellit (NSSR) markerrel mérsékelt szintli populacion beliili
variabilitast tapasztaltunk. Az Osszes 10kusz Hardy-Weinberg egyensulyi (HWE) allapotot
mutatott. Az AMOVA analizis magas egyeden beliili (90%), és alacsony egyedek kozotti
varianciat (3%) tart fel. A populacidk kozott 7% variancidt tapasztaltunk. Az 6sszes populaciot
magaba foglald Fstértéke 0.071 (p<0.001) volt. A STRUCTURE analizis soran két f6 genetikai
csoport detektalasara keriilt sor, amelyek: (1) a Pannon-medence (Nyugat Mo.) és a Déli-
Karpatok, valamint (2) a Keleti-Karpatok a bulgariai (BYU) és az észtorszagi (ESE)
populacidval (3. abra). A Barrier analizis segitségével, a faj génaramlasaban hatarvonalat
detektaltunk a Keleti-Karpatok mentén (70.9%-100%-o0s tamogatottsaggal). A BOTTLENECK
elemzés nem mutatta ki a populaciok heterozigota tobbletét (excess of heterozygosity), igy a
multban bekdvetkezett palacknyak esemény nyomat nem tapasztaltunk. A térténeti demografiai
vizsgalat (ABC analizis) a legnagyobb posterior-i valosziniiséggel, egy ugynevezett “admixture
model” keveredési modellt (Sc6) azonositott (0.5670, 95% C.I.: 0.5307-0.6033). Az
eredmények alapjan, a két genetikai csoport (Pop1 és Pop2) t2 idében 3560 (95% C.1.: 1040-
8810) generacioval ezeldtt elvalt az 6si populaciotol. A divergenciat kdvetéen a csoportok
folyamatos effektiv populacioméret novekedése (expanzid) volt mérheté. A genetikai
csoportok keveredése (admixture) majd, az azt kdvetd szétvalas (Popl, 2, 3) t1 idében 236 (95%
C.1.: 29.4-876) generacioval ezelott kovetkezhetett be (4. abra).
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3. abra: STRUCTURE analizis soran detektalt populacidstruktura a vizsgalt kozép-kelet-eurdpai erdeifenyd
allomanyokban. A legvalosziniibb genetikai csoportok szama K=2 és K=3, amelyek koziil K=2 foldrajzi térképen
lathatd. A legvalodsziniibb csoportba vald tartozast az egyedek vékony vonalanak szine mutatja. Az erdeifenyd
természetes elterjedését az EUFORGEN adatbazis alapjan sotétsziirke szin jelzi (szerz6 altal modositva). RL: Rila-
hegység, CE: Kozép-észt-siksag, PB: Pannon-medence, WC: Nyugati-Karpatok, EC: Keleti-Karpatok, SC: Déli-
Karpatok és CIM: Erdélyi-Szigethegység (Apuseni).
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4. abra: Az ABC analizis soran detektalt legnagyobb posterior-i (utélagos) valdszintiséggel rendelkez6 torténeti
demografiai eseménysorozat (0.5670, 95% CI: 0.5307-0.6033). Az eseménysorozatban (Scenario) t# a becsiilt id6
generacios id6ben kifejezve, N# az effektiv populacioméret Popl, Pop2 és Pop3 populacié esetében. N2c és N1c
az 6si populacio expanzidjat jeloli effektiv populacioméretben kifejezve (Na < N#c < N#).

A 11 szarazsag stresszben szerepet jatszo génjeldlt vizsgéalata soran 232 polimorfikus
poziciot (szegregalddo poziciot) detektaltunk (1. tablazat). A legtobb szubsztituciot a dhy2PP
¢és rd21A lokuszoknal figyeltiik meg, az SME és az STU populaciokban. A legtobb populacio
specifikus szubsztitiiciot az SME populacional kaptuk, ahol kozel kétszer annyi volt, mint mas
populacional. A nukleotid diverzitas () az 6sszes 16kuszon 1=0.0056, a Theta pi (67) nukleotid
diverzitas On=2.15x103. A haplotipus diverzitas (Hd) értéke 0.733. A haplotipusok (Nh) 4tlagos
szama 22.63, ahol az SME populacio tartalmazta a legtobb haplotipust (33). A polimorfikus
poziciok kapcsoltsaganak a megsziinése (decay of LD) 7 l1okusz esetében volt tapasztalhato,
amelyek koziil 4-nél (abaR, dhn7, dhy2PP, pall) lassu (R?=0.01-0.02), 3-nal (ccoaomt, erd3,
rd21A) gyorsabb (R?=0.04-0.09) megsziinést tapasztaltunk, 100-400, -600 és -800 bp
tavolsagon. Az AMOVA analizis Fst=0.063-t (p<0.001) értéket eredményezett, amely magas
populacion beliili (93.63%) és alacsony (6.36%) populaciok kozotti varianciat jelent. A
STRUCTURE analizis két populaciét (RFE és SME) kiilonitett el, a tobbi nagyfokl keveredést
(admixture) mutatott. A neutralitasi tesztek (Tajima D, Fu és Li D, és F statisztikak) tobbnyire
negativ értékeket eredményeztek, statisztikai szignifikanciat csak az erd3 és az rd21A lokuszok
esetében tapasztaltunk. A dhy2PP 16kusz ugyancsak szignifikdnsnak bizonyult, azonban
kizardlag a Fu és Li D tesztjében. Az outlier (kiugro érték) analizis 13 szelekcids nyomas alatt

allo 16kuszt detektalt (a vizsgalt 232-bdl), eltérd szignifikancia szint mellett. A lokuszok 8
9



génjeldltben helyezkednek el, 6 nem-kodold, 1 szinonim és 6 nem-szinonim baziscserét
okoznak. Ezek koziil hét l1okusz negativ (kiegyensulyozd vagy tisztitd) hat pedig pozitiv

(diverzifikald) szelekcids nyomas alatt all.

1. tablazat: A nukleotid diverzitasi vizsgalatban elemzett 10kuszok és a detektalt polimorfikus poziciok.

Sziirt bazisok

Kodolo Nem-kédolo

Génjelolt n ns Teljes szakasz szakasz S Sing
abaR 95 190 378 321 57 17 5
ccoaomt 93 186 549 300 249 14 2
chcs2 95 190 341 231 110 16 2
cpk3 95 190 599 306 293 19 3
dhn3 61 122 268 216 52 11 4
dhn7 82 164 358 279 79 23 8
dhy2PP 96 192 454 357 97 34 13
erd3 95 190 679 474 205 14 9
pall 96 192 459 276 183 15

ppapl2 96 192 238 237 1 25 6
rd21A 80 160 1005 624 381 44 18
Teljes 984 1968 5328 3621 1707 232 74

n: vizsgalt mintaszam

ns: haploid szekvenciak szama

S: polimorfikus pozicidk szama

Sing: ,,singleton” pontmutaciok szama
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4. KOVETKEZTETESEK

A két mikroszatellit (cpSSR és nSSR) markerrel kapott egyedi mintazat ellenére,
hasonldosagokat fedeztiink fel a faj térbeli genetikai struktarajaban. A BAPS és a STRUCTURE
analizis elvalasztotta Nyugati-Karpatok populacioit a Keleti-Karpatok allomanyaitol. Az
erdeifenyd differencialodasat mas feny6fajok genetikai mintazata is alatamasztja, ilyen példaul
a Picea abies vagy az Abies alba, amelyeknél a mitokondrialis miniszatellit régiok és a nSSR
16kuszok vizsgalata eltéré genetikai vonalakat detektalt a Nyugati-Karpatok és a Keleti-
Karpatok kozott. Ennek megfelel6en, az eredmények eltérd glacialis refugium eredetre utaltak
(Tollefsrud et al. 2008, Liepelt et al. 2009, Gomory et al. 2012). Az erdeifenyénél detektalt
haplotipus mintazatunk ugyancsak hasonlosagot mutat Hohn és mtsai (2009) Pinus cembra-n
végzett vizsgalatahoz, ahol a cpSSR markerek variabilitasa a Nyugati- és Keleti-Karpatok
elkiilontilését ugyancsak kimutatta. Elképzelhetd, hogy a Karpatok erdeifenyé populacioi
legalabb két eltérd Pleisztocén refugiumbol szadrmaznak. Ezt tdmasztja ala Tribsch és
Schonswetter (2003) eredménye is, aki magashegységi, alpesi fajok intraspecifikus genetikai
mintazatat vizsgalta. Egy refugialis teriilet 1étezhetett a Keleti-Alpok, Pannon-medence és Duna
palinologiai vizsgalatok is (Feurdean et al. 2011).

Kisérletiinkben a Bernhardsson és mtsai (2016) altal tapasztalt genetikai diverzitasnal
magasabb értéket kaptunk és a CpSSR markerek az izolalt populaciokban szegregacio és
fragmentacié jeleit mutattak. Emellett, a Barrier elemzésiink hatarvonalakat detektalt a
génaramlasban. Ezzel szemben, beltenyésztésre utald jeleket nem tapasztaltunk, habar a kis
populacioméret és az izolacio beltenyésztés kialakulasat eredményezheti (Ellstrand and Elam
1993). A BOTTLENECK elemzés nem tudta kimutatni recens palacknyak esemény jeleit,
amelyek érzékeléséhez szamos generacid sziikséges, ami fas szaru fajok esetében hosszu 1dot
igényel. Rdadasul, a palacknyak hatdsat a redukci6 mértéke és az idétartama is meghatarozza
(Busch et al. 2007, Peery et al. 2012). Ezért feltételezhetd, hogy a populaciok feldarabolodasa
€s 1zolacigja recens esemény volt.

Torténeti demografiai vizsgalatunkban (ABC analizis) egy keveredési (admixture)
eseménysorozatot detektaltunk, amelyben a két genetikai csoport egyidében valt el az Osi
populaciotol. Mindkét elvalt csoport esetében, demografiai expanziot detektaltunk, ami a
populédciok késobbi keveredéséhez vezethetett. Ha 50-60 éves generacios idot vesziink

figyelembe, az els elvalas (t2) 178 és 213.6 ezer BP kovetkezett be. A keveredés (t1), majd a
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recens divergencia ideje 11.8 és 14.1 ezer BP-re becsiilhetd. Bizonyitékok tdmasztjak ala, hogy
diploxylon Pinus fajok dominaltak a kdzép és fels6 Pleisztocén glacialis atmeneti idoszakaiban,
egészen a Holocén interglacidlis idoszakadig. A gorogorszagi Tenaghi Philippon tézeglap pollen
vizsgalata folyamatos Pinus pollen jelenlétet és novekedést mutatott (Milner et al. 2013). Sadori
¢s mtsai (2015) bulgariai Ohrid tavi (Albania) elemzése ugyancsak magas Pinus pollen
koncentraciét mutatott ebben az idészakban. A pollen koncentracidja a kozép Pleisztocén
iddszakon at, egészen az utolso glacialis maximumig (LGM) magasan maradt. A detektalt
keveredési idoben (11.8-14.1 ezer BP) az erdeifenyd nagykiterjedésii allomanyokat alkothatott,
mert a Pinus pollen akkumulaciés adatok a fiatal Dryas és a korai Holocén idejében mutatjak a
legnagyobb koncentraciot (Feurdean et al. 2011). Ezt kdvetden, a késoi glacialis és Holocén
atmeneti idészakot a fenydk erds visszahuzodasa és a lombhullato fajok elterjedése jellemzi
(Feurdean et al. 2012). A Pinus pollen csokkenését szamos Karpatokban meghuzodo éléhelyen
detektaltak (Tantau et al. 2003, 2006, Feurdean és Bennike 2004, Feurdean et al. 2007). A
a populacioik feldarabolodtak és az allomanyok mérete lecsokkent.

A szarazsag stresszben szerepet jatszo génjeloltek szekvencia diverzitasi vizsgalata
szelekcid hatasat mutatta egyes 10kuszokon és SNP poziciokban. 13 szelekcio alatt allo outlier
SNP poziciot detektaltunk, amelyek kodold és nem-kodold régiokban helyezkednek el. A
hangstlyosan kimutathat6 negativ szelekcio (kiegyensulyozd) gatolja a genetikai erdziot,
fenntartva a populdciok genetikai diverzitasat. A neutralitasi tesztek negativ értékeket mutattak,
amit genetikai ,,hitchhiking” vagy demografiai események (térbeli vagy demografiai expanzio)
okozhatnak. Az utobbit erdészeti fafajok szarazsag stressz génjeinél is kimutattak (Grivet et al.
2009, 2011, Homolka et al. 2013). Korabban erdeifeny6nél és Pinus mugo-nal is torténeti
demografiai valtozasok hatésat tapasztaltdk, dehidrin és mas hidegtlirésben szerepet jatszo
génjeloltek szekvencia variabilitasaban (Wachowiak et al. 2009, 2013, 2014). A polimorfikus
poziciok kapcsoltsaganak a megsziinése (decay of LD) lassu volt. Az LD értékét szamos
folyamat befolyasolja, mint példaul a szelekci0, struktara és torténet. Emellett fligg a vizsgalt
szekvenciak hosszatol és a variabilitastol (Krutovsky és Neale 2005, Lalagiie et al. 2014).
Hasonldan, a kapcsoltsdg lasstit megsziinését mérték a skociai periférian €16 erdeifenyd
populacioknal (Wachowiak et al. 2011). A nukleotid diverzitas jelentdsen magasabb volt, mint
azt Dvornyk és mtsai (2002) korabban jelentette. Az altalunk mért értékek megegyeztek vagy
kissé magasabbak voltak, mint Wachowiak és mtsai (2011, 2014) skdciai, spanyolorszagi és
kozép-eurdpai eredményei. Ezért elmondhatd, hogy az izolacio ¢és a fragmentacid

kovetkeztében fellépd genetikai erozio ellenére, a mi génjeldltjeink magas genetikai diverzitast
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Oriztek meg. A STRUCTURE analizis két populaciét (SME és RFE) kiilonitett el, a tobbi,
erdsen keveredett (highly admixed) allomanytol. Az SME populacié elkiiloniilése hibrid Pinus
rhaetica (P. sylvestris x Pinus mugo) egyedek miatt valoszinisithetd, amelyek eltéré genetikai
ujjlenyomattal rendelkeznek. Az RFE populacio eltéré csoportosulasat szamos tényezd
eléidézheti, mint példaul idegen génanyag, nagyfokt genetikai sodrodas vagy sajatsagos

torténeti hattér.
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5. OSSZEFOGLALAS

Az erdeifeny6 (Pinus sylvestris L.) egész Eurazsiaban elterjedt volt a Pleisztocén iddszak alatt.
Az eljegesedés iddszakait valoszinisithetéen tobb elszigetelt refugialis teriileten vészelte at.
Ilyen refugiumok feltehetéleg Eurdpa kdzponti kontinentalis részén is voltak, igy a Keleti-
Alpok, a Pannon-medence és a Duna régidjaban (Nyugat-Magyarorszag) vagy délebben, a
szubmediterran Balkan-félszigeten.

A Karpatokban, az erdeifenyd genetikai mintazatdnak legdifferencialtabb térsége a
Romaniai Karpatok, beleértve a Keleti-Karpatok és az Erdélyi-Szigethegység (Apuseni)
teriiletét. Eredményeink, palinoldgiai vizsgalatokkal 6sszhangban, bizonyitékot szolgaltatnak
arrdl, hogy ez a térség is Pleisztocén glacialis refugiumként szolgalhatott.

Az erdeifenyd demografiai vizsgalata arra is ravilagitott, hogy az eltér6 genetikai
csoportok (feltehetéleg eltérd refugialis eredetiick) a kozép Pleisztocén idejében valtak el egy
6si populaciotol és ezek a kedvez6 klimatikus feltételeknek koszonhet6en kiterjedtek. A faj
expanzidja 11.8-14.1 ezer évvel ezel6tt (BP), a korai Holocénben a csoportok keveredését
eredményezte.

A stressztiirésben szerepet jatszo génjeldltek nukleotid polimorfizmusa ugyanakkor
ramutatott arra is, hogy a Karpatokban az elterjedés periférian €16 populaciok, a feldaraboltsag
és az elszigeteltség ellenére nagy genetikai valtozatossagot 6riztek meg. A magas diverzitast a
populaciokra hatd neutralis szelekcio tartja fenn, amely megakadalyozza a genetikai leromlas

bekovetkezését.
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6. UJ TUDOMANYOS EREDMENYEK

Kombinalt, nem-kodolé mikroszatellit markerek (nuklearis és kloroplasztisz)
segitségével eltéré genetikai vonalakat és populaciok kozotti foldrajzi strukturat

detektaltam a Karpatok és a Pannon medence térségében.

A Kkorabbi vizsgalatokkal megegyezéen kimutattam, hogy a fragmentacio és az
izolacio ellenére a Karpatok és a Pannon medence erdeifeny6é populacioi magas

genetikai diverzitast oriztek meg.

Nem-kodolé nuklearis mikroszatellit markerek alapjan torténeti demografiai
expanziot és recens fragmentaciot mutattam ki a Karpatok és a Pannon medence

erdeifeny6 populacidinal.
Génjeloltek vizsgalataval neutralis genetikai variabilitast detektaltam, amely az

elterjedés periférian ¢él6 erdeifenyé populaciok genetikai diverzitasanak

fenntartasat teszi lehetové.
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