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1. BEVEZETES

A vilagon a novényi diverzitas csokkenése egyre komolyabb méreteket 6lt. A Kirdlyi Botanikus
Kertek, Kew 2020-as jelentése szerint a mintegy 350 000 ismert edényes novényfaj kdzel 40%-a
kihalassal fenyegetett. A védett ¢és ritka ndvénytaxonok természetes allomanyainak hosszutava
fennmaradasat szamos human tevékenység veszélyezteti. A védett fajok megovasanak elsddleges
modja az eredeti ¢éléhelyen torténd megdrzés (in situ), azonban szamos biotikus és abiotikus
tényez6 gatolhatja a populaciok hosszatavu fennmaradasat. Az eredeti él6helyen kiviili vagy ex
situ megbrzés fontos kiegészitdje az in situ modszernek. LehetGséget biztosit a védett fajok
megorzésének kidolgozasaban ¢és hosszabb tava fennmaraddsaban, tdvol a populaciokat
veszélyeztetd tényezoktdl. Az ex situ névénymegdrzés arborétumokban és botanikus kertekben,
¢l6 novénygylijtemények létesitésével és hosszatavu fenttartdsdval zajlik. A Novényvilag
Megodrzésének Vilagstratégidja (GSPC) a 2020-ig terjedd tervezési iddszakra a védett fajok
legalabb 75%-nak ex situ gyijteményekben torténé megdrzését tlizte ki célul. A stratégia
kovetkezé tervezési idGszakaban wjabb forduloponthoz érkezett, ahol fontos cél az ex situ
gyljteményekben megdrzott génanyag tobbszempontu értékelése.

Az ex situ modszer egyik fontos célja a védett faj teljes genetikai allomanyanak reprezentativ
meglrzése. Ez a cél magiban foglalja mind a morfo-fenologiai variabilitast, mind a
taxonspecifikus, nagy genetikai diverzitasu gyljtemények biztositasat. A védett fajok morfo-
fenolodgiai és populacidgenetikai sajatossagaival kapcsolatban sok esetben nem rendelkeziink
irodalmi adatokkal, ami a minél pontosabb és specifikusabb mintavételezést is akadalyozza.
Mindemellett a gyiijteményes kertekben kialakitott ex situ allomanyokrodl is kevés adat all
rendelkezésiinkre.

A gylijteményekben felléphetnek kedvezdtlen folyamatok, amik kéros hatdssal lehetnek a
megdrzott génanyagra. A genetikai variabilitds jelentds mértékii csokkenését okozhatja a genetikai
sodrodas és a beltenyésztéses leromlas. A genetikai sodrodés kiilonodsen jelentds kis egyedszami
és izolalt allomanyokban (Schoen és Brown 2001). A megfeleld izolacids tavolsag hianyaban
felléphet hibridizacié (keresztbeporzas mas fajokkal) €s introgressziod (beporzas azonos faj mas
populaciobol szarmazé egyedeivel) (Maunder et al. 2004).

A gyljteményes kerti alloméanyok sok esetben az eredeti €l6helyiiktdl tavol, eltérd élohelyi
¢és kornyezeti viszonyok kozé keriilnek. Az 0 kdrnyezeti viszonyokhoz torténd adaptacié morfo-
fenologiai valtozasokat okozhat, ami gatolhatja a késébbi visszatelepitési un. repatriacios
folyamatokat. Ezzel egyidejlileg a rendszeres kertészeti fenntartas is kedvezétleniil hathat a
megOrzott génanyagra, csokkent szelekcids nyomast vagy éppen nem kivant szelekciot eldidézve.

A hazai flora fokozottan védett tagja az oOrias utifii (Plantago maxima Juss. ex Jacq.).
Magyarorszagi populacioi a faj elterjedési teriiletének legnyugatibb allomanyai. Természetes
populacidinak morfo-fenologiai, citologiai és populaciogenetikai ismeretei ezidaig hidnyosak
voltak. A populaciok fennmaradasat szamos tényezd veszélyezteti, igy él6helyeinek fokozatos
atalakulasa a tlzott mértékii folyodszabalyozas kovetkeztében, invaziv fajok terjedése, katonai
tevékenység nyoman fokozott tlizveszeély. A faj ex situ allomanyat 2016-ban létesitettem a
Soroksari Botanikus Kert teriiletén, allomanyainak konzervaciobiologiai értékelése ezért
rendkiviil iddszert.

A sarga len (Linum flavum L.) Magyarorszagon védett faj, védelmét éléhelyének fokozatos
eltinése indokolja. Az ex situ allomanyt a Soroksari Botanikus Kertben 1987-1993 kozott



telepitették be Alsdszentivanrdl, igy a hosszutava fenntartds hatdsanak értékelésére is lehetdség
nyilt.

A kései szegfii (Dianthus serotinus W. et K.) hazank endemikus, védett faja. A Plumaria
szekcid tagja. A minél precizebb és pontosabb taxonspecifikus megérzési mod kidolgozasahoz
allomanyainak molekuléris genetikai és citologiai vizsgélata rendkiviil aktuélis téma napjainkban.
Az ex situ allomanyt 1975-1976 kozott telepitették a Soroksari Botanikus Kertbe a Dunaharaszti
hataraban talalhato Kapolnadombrol. Az eredeti ¢l6hely azota megsemmisiilt, igy a botanikus kert
teriiletén megtaldlhato allomény 6rzi ennek a populacionak az utolso lenyomatat. A szekcid masik
homoki teriileten elé6forduld, védett tagja a balti szegfii (Dianthus arenarius L.). A faj el6fordulasat
hazank teriiletérdl recens filogenetikai vizsgalatok alapjan egyediil a Feny6féi Osfenyves
teriiletérdl igazoltak (Somogyi 2014). Morfologiai, kromoszoma alapu és populacidgenetikai
értékelése az ex situ megdrzés kidolgozasanak fontos feltétele.



2. CELKITUZESEK

Doktori disszertaiciomban négy, hazankban védett novényfaj ex situ megbrzésének
megalapozasat és kidolgozasat, tovabba a megdrzott génanyag tobbszempontu vizsgalatat tliztem
ki célul:

1. A vizsgalt novény taxonok In situ és ex situ allomanyainak fenotipusos bélyeg
valtozasanak értékelése. A természetes allomanyok morfologiai variabilitasanak
meghatarozasa. Az ex situ allomanyokban jellemzé morfologiai valtozatossag értékelése
s Osszevetése az in situ allomanyokkal.

2. Az orias utifii és a sarga len taxonok in situ és ex situ populacidinak Osszehasonlitasa
céljabol élohelyi fajlista készitése.

3. Az orias utifii, valamint a kései szegfii és balti szegfli populaciok kromoszémaszamanak
meghatarozasa és a kromoszomak fluoreszcens in situ hibridizacidja az in situ populaciok
természetes variabilitasanak feltardsa céljabol.

4. Az orias utifi allomanyok genetikai diverzitdsdnak feltardsa ISSR ¢és cpDNS
markerezéssel. A kloroplasztisz DNS haplotipusok 0Osszevetése egy kazahsztani
allomény mintaival, hogy feltérképezziik a potencialisan unikélis haplotipusokat a
centralis populéciohoz képest a hazai allomanyokban.

5. Univerzalis és sajat fejlesztésti cpDNS markerek alkalmazasa a kései és balti szegfii
allomanyokban a haplotipusok feltérképezésére.
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3. IRODALMI ATTEKINTES
3.1. Novényi biodiverzitas védelem a vilagon és hazankban

A novények fontos szerepet toltenek be az 6koszisztémaban és az emberi életben: kihatnak
a légkor, a talaj és a viz Osszetételére, csokkentik a kornyezeti karok (pl. er6zid) kockazatat,
éghajlat szabalyoz6 szerepiik van, €lelmiszer- és gyogyszeripari alapanyagok, ezen feliil pedig a
kornyezetiink szépitésére is szolgalhatnak (Raven és Wackernagel 2020). A biodiverzitas
megorzése a jOvO generaciok szamara kiemelt jelentdséggel bir. Bizonyitott tény, hogy a negativ
hatasokkal szemben a diverzebb rendszerek jelent6sen ellenallobbak (Chapin et al. 2000). A
novénytaxonok kihalasaval kapcsolatos fenyegetések kisebb figyelmet kapnak szemben az
allatokkal, és szamos faj esetében hianyzik egy globalis kihalasi kockazatelemzés is (BGCI 2020,
IUCN 2022, Nic Lughadha et al. 2020). A londoni Kiralyi Botanikus Kert, Kew (Royal Botanic
Gardens, Kew) State of the World’s Plants and Fungi 2020-as jelentése alapjan a jelenleg ismert
~350 000 edényes novényfaj koziil, 6tbol kettd kihalassal veszélyeztetett (Antonelli et al. 2020).
Az egyik legatfogobb ndvényi kihaldsokkal kapcsolatos kutatds szerint 1750 ota kozel 571
novényfaj halt ki a Foldon (Humphreys et al. 2019), és a jelenleg ismert fajoknak kézel 40%-a
kihalassal fenyegetett (Antonelli et al. 2020). Az eurdpai Green Deal és az EU Biodiverzitas
Stratégiaja 2030-ig azt a célt fogalmazta meg, hogy a biodiverzitas csokkenését el kell keriilni, és
helyre kell allitani az 6koszisztémakat (Csakvari et al. 2021)

A novényvilag védelmeének és hosszatava megoérzésének érdekében szamos nemzetkozi és
hazai egyezmény ¢s ehhez kapcsolodo jogszabaly kertilt elfogadasra, amit részletesen az Ex situ
novénymegorzés — Gyijteményes kertek a novényvilag megdrzéséért (Hohn et al. 2020) kiadvany
targyal. Roviden a legfontosabb egyezményeket, jogszabalyokat és azok fontos tartalmi
Osszegzését a 1. tablazat foglalja 6ssze.

1. tablazat: A novényvildg védelmével kapcsolatos hazai és nemzetkdzi egyezmények,
jogszabalyok tablazatos Osszefoglalasa és rovid tartalmi 0sszegzése.

Egyezmény/jogszabaly Rovid tartalmi 6sszegzés

Fo célkitlizés a biologiai sokféleség megdrzése, a
Biologiai Sokf€lescg genetikai eréforrasok fenntarthat6 hasznalata, a javak
Egyezmény (CBD — Convention méltanyos és igazsagos elosztasa, hozzaférhetdség
on Biological Diversity biztositasa (CBD 1992).

CBD COP6 2002 — 2010: 16 eredményorientalt cél
megfogalmazasa az elso tervezési idOszakra - a
veszélyeztetett novényfajok 60%-nak megdrzése ex situ
gyljteményben, ¢és legalabb 10% elérhetdve tétele
rekonstrukcids és visszatelepitési programokban (CBD
COP6 2002).

CBD COP10 (Nagoya) 2011-2020 a stratégia megujitasa
— a vesz€lyeztetett novényfajok 75%-nak megdrzése ex
situ gytijteményben, és legalabb 20% elérhet6vé tétele
rekonstrukcios és visszatelepitési programokban (CBD
COP10 2010).

Novényvilag Megdrzésének
Vilagstratégiaja (GSPC- Global
Strategy for Plant Conservation)
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Egyezmény/jogszabaly Rovid tartalmi 0sszegzés

Planta Europa és az Eurdpa Tanacs 2002-2007-es
iddszakra elfogadott dokumentuma (Smart et al. 2002). A
stratégia célja a GSPC célok végrehajtasahoz sziikséges
regionalis hozzajarulas volt. Késébb 2008-2014 (-2020) -
as idOszakra megujitasra keriilt (Anderson et al. 2008).

A kedvezotlen természetvédelmi helyzetben 1évo fajok

European Plant Conservation
Strategy (EPCS)

ElShelyvédelmi Iranyelv [(EU | helyzetének javitasa, a biologiai diverzitds megdvasa, a
Habitats Directive - 43/92/EGK) | fajok és élohelytipusok hosszh tava fennmaradasanak
(Directive, H. (1992)]. biztositasa, természetes elterjedésiik szinten tartasaval
vagy novelésével. Rendelkezik a Natura 2000 halozat
kiépitésérdl, fenntartasarol is.

Egyesiilt Nemzetek Szervezete
(ENSZ) — 2030 Utemterv a
fenntarthat6 fejlodésért A 15. cél a biologiai sokféleség csokkenésének
Fenntarthat6 fejlodési célok megallitasa (ENSZ 2019).

(Sustainable Development Goals
- SDG)
0]

A biologiai sokféleség megdrzését fontos célként
fogalmazza meg, mely nemcsak az allam, hanem
Magyarorszag Alaptorvénye | mindenki kotelezettsége. Hangsulyozza tovabba a
Magyarorszagon 6éshonos ndvényfajok megdrzésének
fontossagat (Magyarorszag Alaptorvénye (2011. aprilis
25.)).
Kihirdeti a Biodiverzitas Egyezményt. A 9. cikkely
foglalkozik az ex situ védelemmel, és az in situ
intézkedés kiegészitéseként jeloli meg azt. Prioritas a
meg0rzés megvaldsitasa a szarmazasi orszagban. Eldirja a
Az 1995. évi LXXXI. megorzéshez sziikséges keretek megteremtését €s
torvény fenntartasat. A megdrzés fontos, szerves céljaként emliti
a visszatelepitésel programokat a természetes
¢léhelyekre. A szerz6do felek timogatasokat nyujtanak a

fejl6dod orszagok szamara.

Altalanos rendelkezéseket fogalmaz meg a bioldgiai
sokféleség védelmérdl, megismerésérdl €s fenntarthatd
Az 1996. évi LIII. térvény a hasznalatarol. Minden ex situ megérzésitevékenység

természet védelmérdl engedélyhez kotott és a torvény az ezzel kapcsolatos
rendelkezéseket is tartalmazza. Ide tartozik mindennemi
gyljtési tevékenység, a birtoklas, kereskedelmi
tevékenység €s a megdrzes helyére pl: botanikus kertbe
torténd telepités.
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Egyezmény/jogszabaly Rovid tartalmi 0sszegzés

crer

95/2003. (VIII. 14.) FVM | sziikséges feltételrendszert is magéba foglalé rendelet.
rendelet Feliigyeld és dontd szerve a Génbank Tan4cs.

2014. évi VIIL torvény Kapcsolodik a Bioldgiai Sokféleség Egyezményhez és a

Nagoyai JegyzOkonyv kihirdetéséhez. A genetikai

er6forrasokhoz valo hozzaférhetdséget biztositja az ex

situ 1étesitményekbe és adatbazisokba vald bejutassal.
Lejart hatarozatok

Az Orszaggytlés 28/2015. (VI. 17.) hatarozata a bioldgiai sokféleség megdrzésének
2015-2020 kozotti idoszakra sz616 nemzeti stratégiajarol.

Az Orszaggytilés 27/2015. (V1. 17.) OGY hatarozata a 2015-2020 kozotti idészakra sz6lo
Nemzeti Kornyezetvédelmi Programrol

Az ex situ megérzés szempontjabol az egyik legjelentdsebb stratégiai megallapodas a
Novényvilag Megorzésének Vilagstratégidgja (GSPC), amit részeletesebben targyalunk a
tovabbiakban. A GSPC 8. célkitlizése: ,,A veszélyeztetett novényfajok legalabb 75%-a legyen
elérhetd ex situ gytijteményekben — lehetbleg a szarmazasi orszagban —, és legalabb 20%-uk legyen
elérhetd rekonstukcios és visszatelepitési programok szamara” (CBD 2002, Hohn et al. 2020). A
célkitiizések megvalosulasi folyamatanak kovetéséhez fontos volt kialakitani egy adatbazist,
amelyben taxon szintli keresések indithatdak a gylijteményekre vonatkozoan (€16 ndvény,
magbank, szovettenyészet stb.). A Botanikus Kertek Nemzetkozi Természetvédelmi Szervezete
(BGCI) altal Iétrehozott PlantSearch adatbazist erre a célra alakitottak ki, ami ravilagitott arra,
hogy az ismert ndvényfajok 30%-a mar megoOrzésre kertilt élo
novénygyljteményként/magbankban (O’Donnell és Sharrock 2018). Az 1j tervezési id6szak
kezdete elétt szdmos fontos szempontot rogzitettek a tagok, amelyek a cél megvalosuldsat
tamogatjak (Pain et al. 2020):

e A védett és veszélyeztetett fajok aranya a botanikus kerti halozat kapacitasanak minddssze
10%-a (Mounce et al. 2017), ennek az aranynak a névekedése javasolt.

e Az eurodpai vad fajok természetes populacioinak diverzitasa sok esetben alulreprezentalt a
gylijteményekben (Ferrando-Pardo et al. 2016).

e Intézmények kozotti szorosabb kollaboracio (pl. botanikus kert €s csiraplazma bankok és
mag rezervoarok) (Pain et al. 2020).

e Genetikai diverzitds maximalizalasa és a gylijtemények szdméanak ndvelése botanikus
kertekben és magbankokban (Pain et al. 2020).

e Mounce et al. (2017) ugyanakkor tanulmanyaban kiemeli, hogy a botanikus kertek nagy
tobbsége a mérsekelt €govi régioban talalhatd és ez hatranyt jelent a melegégdvi
novényfajok megdrzése szempontjabol.

Magyarorszag a GSPC 2011-2020-as id6szakaban kiemelkedden teljesitett. A gyiijteményes
kertekben megdrzott fajok szama 50%-al megndtt az elmult évtizedben. Ez a ndovekedés azt
eredményezte, hogy a védett és veszélyeztetett fajok 77,9%-a ex situ gylijteményben megtalalhatd
(Zsigmond et al. 2020). A stratégia megujitasa a 2030-ig terjedé idOszakra a biodiverzitas
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csokkenését okozd folyamatok megallitasat, 2050-re pedig a természetes Okoszisztémak
helyreallitasat célozza meg. Tovabbi cél az ex situ megérzés kiterjesztése a populacid szintii
megOrzés iranyaba (Hohn et al. 2020).

3.2. Védett novény taxonok megorzése

A védett és veszélyeztetett novénytaxonok hosszatavii megdrzése fontos cél és csak
Osszehangolt tevékenységekkel valosithatd meg. Az el6zé fejezetben a védett ndvények
megorzése kapcsan nemzetkozi és hazai egyezmények kertiltek bemutatasra. Ebben a fejezetben
nemzetkdzi és hazai szervezeteket, programokat kivanunk roviden bemutatni.

A ndvényi diverzitas védelem szempontjabdl az egyik legfontosabb globalis szervezet az
IUCN (International Union for Conservation of Nature - Természetvédelmi Vilagszovetség). Az
IUCN akciotervekkel és ttmutatokkal segiti a megérzési tevékenységeket (Miller et al. 2006,
2007). Az TUCN Voros listaja 1964 ota fontos informaciot szolgaltat adott taxon védelmi
statuszar6l (Callmander et al. 2005), ezzel lehet6séget nyujt a biodiverzitas valtozasainak
visszakovetésére a fajok allapotanak, kihalasi kockazatuk szerinti értékelésével (Mace és Lande
1991, IUCN 2001, Miller et al. 2006, 2007). A Voros lista a védett fajokkal kapcsolatban olyan
informéciokat tartalmaz, mint példaul elterjedési teriilet, populacié méret, éldhelyi adatok és
okologia, novényfelhasznalas, illetve kereskedelem, valamint a fajt érinté veszélyek. Ezek az
informaciok segitik a tervezést €s a politikai dontéshozatal iranyitasat, tovabba segitik a
veszélyeztetett fajok kijelolését globalis, regionalis és nemzeti szinten (Butchart et al. 2006, IUCN
2022).

A védett és veszélyeztetett fajok megdrzésében fontos szerepet vallal a BGCI (Botanic
Gardens Conservation International - Botanikus Kertek Nemzetkozi Természetvédelmi
Szervezete), ami a botanikaval foglalkoz6 intézmények haldzatat alakitotta ki tobb mint 100
orszag bevonasaval. Tevékenységiik kiterjed a botanikus kertek szerepének népszeriisitésére a
dontéshozok és tamogatok korében, innovativ és stratégiai projektek vezetésére, valamint
tudaskozpontként is mitkodik a legjobb gyakorlatok kialakitdsa €s tanfolyamok szervezésének
céljabol (Gratzfeld 2016).

A COST (European Cooperation in Science and Technology- Europai egyiittmiikodés a
tudoményos és miszaki kutatasok teriiletén) 2019-ben alakult akcid csoportja a ConservePlants f6
célja az eurdpai novényfajok védelmének fejlesztése egy kutatokbol és tovabbi érdekelt felekbdl
allo halozat kiépitésével, hogy taxonomiai, Okoldgiai, genetikai, fizioldgiai és reproduktiv
biologiai problémakra tudjanak valaszt adni. A kettes szdmi munkacsoport feladata a
,» Tapasztalatok megosztasa a novények ex situ megorzésével kapcsolatban” (Fiser et al. 2021).

A European Native Seed Conservation Network (ENSCONET- Eurdpai Természetes
Magbank Halozat) projekt célja az eurdpai magbank haldzat kiépitése, valamint a mag megdrzési
gyakorlat minéségének javitasa, koordinalasa és integracidja volt (Miiller et al. 2012, Hohn et al.
2020). A konzorcium maggytjtési, tarolasi és adatkezelési utmutatokat készitett kilenc nyelven
(ENSCONET 2009 a, b). Az ENSCONET maggytijtési kézikonyv felhasznalasaval Maggyijtési
kézikonyv és utmutatd késziilt (Zsigmond 2009, 2011). 2005-ben 1étrehoztak az ENSCOBASE-t,
ami egy szabadon hozzaférheté adatbazis, ahova a tagok a sajat magbankjukban megtalalhato
honos fajokrol adatokat tolthetnek fel (ENSCOBASE 2016). Az ENSCONET mas magbanki
halozatokkal 6sszekapcsolodva elérte, hogy az eurdpai védett novényfajok 62,7%-a hosszatava
megorzésre keriilt (Riviere 2018). Magyarorszagon 2010-2014 ko6zott a projekt nyoman
megvalosult a Pannon Magbank. A projekt célja legalabb 800, a Pannon Biogeografiai Régioban
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Oshonos novényfaj megdrzése volt. A projekt zardsakor 910 faj megdrzése valosult meg, ebbdl
204 hazankban védett novényfaj (Hohn et al. 2020).

Magyarorszdgon a botanikus kerteket és arborétumokat Osszefogd szervezet a Magyar
Arborétumok és Botanikus Kertek Szovetsége (MABOSZ). Félszaz tagkertje egyiittesen 1000
hektart is meghalado teriileten, tobb mint 20 000 ndvényfaj megdrzését koordinalja (Hohn et al.
2020). A tagkertek hosszu évtizedek ota hozzajarulnak a ndvényi biodiverzitds megdrzéséhez, a
védett és veszélyeztetett fajok megdrzésének kidolgozasahoz és az ismeretterjesztéshez. 2020-ig
a védett fajok 77,5%-a, a fokozottan védett fajok 80%-a keriilt be ex situ gylijteménybe és
megtalalhato legalabb egy hazai MABOSZ tagkertben (Hohn et al. 2020, Zsigmond et al. 2020).

3.3. Globalis kihivasok a védett novény taxonok megorzésében

Az emberi tevékenység az [IUCN Vords Listan szerepld fajok 80%-at érinti (Maxwell et al.
2016). A novényfajok hosszil tavu fennmaradéasat szamos tényezd negativan befolyasolja. A
veszélyeztetd tényezok kozott megemlitendd a jelentds mértékii természetes élohely csdkkenés,
atalakulas, fragmentacio és degradacio (Pain et al. 2020). Az él6hely fragmentacié hatasara
megvaltozhat a fajkészlet, az Okologiai interakcidk, a génaramlas és genetikai diverzitas
(DiBattista 2008, Vranckx et al. 2012, Breed et al. 2015, Gonzalez et al. 2020). Az ¢él6hely
degradacio hatdsara is megvaltozhat a genetikai diverzitds és génaramlds, a megporzok és
magterjeszto fajok viselkedésének, egyedsiirtiségének €s diverzitasanak atalakulasaval (Fonturbel
et al. 2017, Gonzalez et al. 2020).

A klimavaltozas a biodiverzitas védelem szempontjabol vélhetéen a 21. szazad legnagyobb
fenyegetése. Hatassal van a novényfajok elterjedési teriileteinek valtozésara és csdkkenésére
(Thuiller et al. 2005, Bellard et al. 2012, Wang et al. 2016). Az elterjedési teriiletek valtozasa
mellett hatast gyakorol a novények fiziologiai és fenologiai tulajdonsagaira is (Hughes 2000),
ennek koszonhetden pedig szamos faj keriilhet a kihalas sz¢lére.

Az invaziv fajok elOretdrése komoly hatast gyakorol az Okoszisztéma szolgéltatasokra,
ugymint tapanyag ellatottsdg, versengeés a vizért, és tlizveszélyesség fokozodasa (Vitousek €s
Walker 1989, Zavaleta 2000, Brooks et al. 2004, Hejda et al. 2009). Az invaziv fajok rovid id6
alatt nagy teriileteken képesek elszaporodni, terjedni és képesek dominanssa valni (Carey et al.
2012). ElShelyatalakito hatasuk miatt a honos fajok kiszorulasat okozhatjak, ami a honos fléra
diverzitasanak csokkenéséhez vezethet (Schwartz et al. 2006, Kiihn és Klotz 2006).

A mezdgazdasagi tevékenység terjedésének és egyre intenzivebbé valdsdnak hatdséra
bekovetkezd valtozasok a globalis biodiverzitas csokkenés egyik f6 mozgatdi (Matson et al. 1997,
Tilman et al. 2001, Pain et al. 2020). A mezdgazdasagi teriiletek nagymértékii térnyerése miatt
szamos ¢€l6hely fragmentalodott, valamint a nagyfokl csatorndzasi tevékenység miatt a vizes
¢lohelyek is atalakultak (Kovacs et al. 2018).

3.3.1. Periferialis populaciok specialis helyzete

A védett fajok megdrzése soran fontos cél a faj teljes genetikai variabilitdsanak megdrzése,
igy a periferialis populaciok védelme is. A periferialis populaciok gyakran kisebb kiterjedéstiek és
kevésbé optimalis él6helyi koriilmények kozott taldlhatdak meg, izoldlodva a centralis és
kontinuus populacioktdl (Lesica és Allendorf 1995). Ezek a kis, fragmentalt populaciok sokkal
jobban ki vannak téve a genetikai sodrodas és beltenyésztési leromlas karos kdvetkezményeinek,
ami tovabb csokkentheti a genetikai diverzitasukat (Lesica és Allendorf 1995, Wagner et al. 2012).
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Azonban, a periferialis populaciok természetvédelmi szempontbol rendkiviil értékes evolucios
potencialt hordoznak, hiszen a klimavaltozas hatasara az elterjedési teriiletiikben bekovetkezd
valtozas esetén fontos szerepet jatszhatnak példaul az 1 teriiletek kolonizalasaban és ezzel
Osszefliggésben a faj fennmaradasaban (Lesica és Allendorf 1995, Gibson et al. 2009, Razgour et
al. 2013). A leszakado, periferialis populaciok a lokalis adaptacié miatt jelentds mértékben
elkiiloniilhetnek a centralis populacioktol, az eltérd szelekcidés nyomas kovetkeztében. Emiatt
egyedi okologiai és genetikai variabilitast (unikalis genotipusokat) is hordozhatnak (Hampe és
Petit 2005, Osborne et al. 2012). Recens filogeografiai kutatasok is azt tamasztjak ala, hogy a fajon
beliili genetikai diverzitas fontos centrumai a periferialis populaciok (Garcia-Ramos €s Kirkpatrick
1997, Lenormand 2002). A periferialis populaciok megbrzésével az evolucios folyamatok és a
lehetséges evolucids diverzitas segithetd (Lesica és Allendorf 1995).

3.4. EX situ megorzés
3.4.1. Torténeti attekintés

Az ex situ megdrzés torténete arra az idére nyulik vissza, amikor megnétt a mezégazdasagi
igény a magasabb hozamu ndvények irdnt. Ezzel parhuzamosan csokkent a hagyomanyos
novényfajtak és tajfajtdk szama. A nagyobb hozamu ndvényfajtdk hasznalata felgyorsitotta a
genetikai erozio folyamatat, ezért a figyelem az ex situ megdrzési torekvésekre iranyult (Scarascia-
Mugnozza és Perrino 2002). A diverzitasvesztés felismerése o0ta nagy erdfeszitések torténtek a
kultarnovények és a vadon él6 rokonaik (CWR-Crop Wild Relatives) ex situ megdrzése
érdekében. Eurdpaban a modern génbankokat Vavilov alapozta meg, aki expedicidi soran mintegy
50 000 magmintat gyijtott (Plucknett et al. 1987). Az Eurdpai Novénynemesitési Kutatasi
Szervezet (EUCARPIA) volt az elsd olyan szervezet, amely 6koregionalis génbankok alapitasat
javasolta, és figyelmeztetett a genetikai erdforrdsok elvesztésének veszélyére. Az Egyesiilt
Nemzetek Szervezetének Elelmezésiigyi és Mezdgazdasagi Szervezete (FAO) kulcsszerepet
jatszott a genetikai erdforrasok megdrzésében. Az 1967-es FAO/IBP konferencian globalis
stratégiat dolgoztak ki a ndvényi genetikai er6forrasok megdrzésére. Széleskorli egyetértés volt az
in situ és ex situ modszerek altalanos fejlesztésében, és ettdl kezdve az ex situ megbrzés egyre
dominansabb és tamogatottabb stratégiava valt. Uj iranyelvek sziilettek egy globalis haldzat
kiépitésére az ex Situ hosszl tavi meglrzés tamogatasanak érdekében. Létrejott az ex situ
gylijtemények kategorizalasa is: a hosszu tavii megdrzést szolgald alapgytiijtemények, a kutatast
tdmogato aktiv gylijtemények és a tobbnyire ndvénynemesitési intézmények altal fenntartott
munkagytijtemények. 1973-ban Gjabb FAO/IBP konferenciat tartottak, ahol optimdlis mintavételi
stratégiakat és technikakat dolgoztak ki az ex situ gytijteményekhez (Frankel és Hawkes 1975). A
Novénygenetikai Er6forrasok Nemzetkozi Intézete (IBPGR) 1974-ben alakult meg és a génbankok
koordinacids kozpontjava valt. A legtobb génkbankot 1970 és 1980 kozott alapitottak, 1984-re
pedig az IBPGR-hez tartozd génkbankok szama 30 orszagbol 40 gyiijteményt foglalt magaba.
1991-ben megalakult a Nemzetk6zi Novényi Genetikai Eréforrasok Intézete (IPGRI), ami kozel
220 000 csiraplazma gyQjteményt koordinal, ami a fobb élelmiszernévények nagyrészt
veszélyeztetett tajfajtainak és vadon €16 rokonainak gytijtését és tarolasat teszi lehetdvé vilagszerte
(Engels 2004).

A védett novényfajokkal kapcsolatos ex situ megérzés az IUCN megalapitasaval vette
kezdetét 1948-ban. Mivel a botanikus kertek fontos hattér intézmények voltak az ex situ
fajmegdrzés megvalositasaban megalakult a Botanikus Kertek Nemzetkozi Szovetsége (IABG). A
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szovetség koordinalta a mentési programokat €s a védett fajokkal kapcsolatos biologiai, 6koldgiai
kutatasokat, valamint a megdrzési mod kidolgozéasat. Az IUCN 1960-ban kiadott Vords Listaja
tovabb novelte az ex situ védelem sziikségességét (Isépy et al. 2013, Hohn et al. 2020). A
nemzetk6zi botanikus kerti kongresszus 1985-ben a botanikus kertek valtozo szerepérdl, €s az in
situ és ex situ megdrzési modok lehetdségeirdl, meghatarozta a kertekre vard feladatokat (Given
1987, Hohn et al. 2020). A megfeleld fajvédelmi tevékenységek Osszehangolasa a kertek kozott
egy szorosabb egyiittmiikodést kivant meg, ezért 1987-ben megalakult a Botanikus Kertek
Nemzetkozi Természetvédelmi Szervezete (BGCI), ami a mai napig egyike a legmeghatarozobb
koordinator szerveknek. 1993-ban a Biologiai Diverzitds Egyezmény kiilon fejezetben
foglalkozott az ex situ megdrzés létesitési, kutatasi, fenntartasi, gazdasagi és kooperacios
kérdéseivel (CBD 1992, Isépy et al. 2013). A Novényvilag Megorzésének Vilagstratégiaja (GSPC)
2002-ben késziilt el tobb mint 800 botanikus kert részvételével. F6 célja a novényi diverzitas
csokkenésének megallitasa volt. 2010-ben megujitasra kertilt a stratégia €s a 8. célkitlizés kapcsan
kiilon az ex situ megbrzésre helyezték a hangsulyt ,,A veszélyeztetett novényfajok legalabb 75
szazaléka legyen elérhet6 ex situ gyiijteményekben — lehetéleg a szarmazasi orszagban — és
legaldbb 20 szdzalékuk legyen elérhetd rekonstrukcios és visszatelepitési programok szdmara”
(CBD 2010, Mounce et al. 2017, O’Donnell és Sharrock 2017). Ez a tervezési idészak 2020-ban
jart le, jelenleg is folyik az ujabb stratégia el6készitése 2020-2030 (2050)-re. A 2030-ig tarto f6
célkitlizés a biodiverzitas csokkenését okozo folyamatok megallitasa, 2050-re pedig a természetes
Okoszisztémak helyreallitasa. Az ex situ megdrzés esetében fontos valtoztatasi terv az egyed szintii
megOrzés Kkiterjesztése a populacido szintjére, ami a visszatelepitési programokat és él6hely
helyreallitasokat is tamogatni tudja (Hohn et al. 2020).

3.4.2. Moédszerek az ex situ megdrzésben

Az ex situ megdrzés f6 célja nem az in situ megdrzés levaltasa, hanem valaszok, megoldasok
nyUjtasa a természetvédelmi megdrzési gyakorlatban felmeriild kérdésekre. Tovabba fontos cél a
meglévo vadon €16 populaciok hosszatava fennmaradasanak timogatasa (Maunder et al. 2004,
Given 1987). Az ex situ megdrzés széles skalan mozgod modszertani megoldasokat foglal magaba.
A valasztast a rendelkezésre all6 ndvényi anyag (vegetativ €s/vagy generativ ndovényi rész), a
fenntartds intenzitdsanak mértéke és az anyagi korlatok egyiittesen hatdrozzak meg (Maunder et
al. 2004, Hawkes et al. 2012). Amennyiben lehetdség van ra, tobb modszer egylittes hasznalata
javasolt a minél szélesebb korli €s nagyobb biztonsagot nyujtd megdrzés érdekében. A modszerek
Maunder et al. (2004) 6sszegzése alapjan az alabbiak:

3.4.2.1. Magbank

A magok hosszua tavii megorzése hideg (—18 £ 3 °C) és szaraz (15% + 3 relativ paratartalom)
kornyezetben torténik (FAO 2014), ez az egyik leggyakrabban alkalmazott modszer a vad fajok
ex situ meg6rzésére (Schoen és Brown 2001, Linington és Pritchard 2001, Volis és Blecher 2010).
Az orthodox (kiszaradastiird) magok tarolasara alkalmazhaté6 méodszer (Wyse et al. 2018), ami
egyszerlien hozzaférhetdvé és gazdasdgosan tarolhatdva teszi a magokat, alacsony a fenntartasi
koltsége, a tételek védettek a korokozokkal és kartevokkel szemben (Ashton 1987, Roberts 1991,
Schoen és Brown 2001, Volis és Blecher 2010). Negativumként emlithetd meg, hogy azoknak a
taxonoknak a magja nem Orizheté meg magbankban, amelyeknek rekalcitrans (kiszaradéasra
érzékeny) magjaik vannak vagy nyugalmi periodussal nem rendelkeznek és gyorsan kicsiraznak

17



(Volis és Blecher 2010, Li és Pritchard 2009). Tovabba a sporak érzékenyek a fagyasztasra, igy a
magbanki megdrzés szamukra sem optimalis (Walters 2015, Pence et al. 2020).

3.4.2.2. E16 névénygyiijtemény

e quasi in situ (inter-situ): Hid az in situ és ex situ megdrzés kozott: Az ex situ gyilijteményt
természetes vagy kozel természetes kornyezetbe telepitik, igy a semleges és adaptiv
genetikai diverzitas is megdrizhetd (Volis és Blecher 2010).

e termesztés specidlis természetvédelmi célu létesitményben: A veszélyeztetett fajok
termesztés és szaporitas céljabol, taxon-specifikus kertészeti rendszerben termesztése.

e specidlis termesztés ellendrzott kornyezetben: Mesterséges kornyezetben termesztett
novények (pl.: tropusi fajok megdrzése fiitott tiveghdzakban a mérsékelt €govi régidban).
Nagy beruhazési és fenntartasi koltség jellemzi.

e termesztés bemutatd- vagy referenciagylijteményben (botanikus kerti megorzés):
Referenciagylijtemény részeként termesztett ndvények, a gylijteményes kert természetes
kornyezeti feltételei mellett. A botanikus kertekben és arborétumokban sok esetben a
gyljtemények taxonomiai egységekben keriilnek bemutatasra.

e szabadfoldi génbank: Szabadtéri, extenziv fenntartds a fajon beliili genetikai sokféleség
megOrzésére, leggyakrabban fas szari kereskedelmi fajok esetében alkalmazott modszer.

3.4.2.3. In vitro megorzés

Szovetkultura esetében laboratoriumi steril, kontrollalt koriilmények kozott, szabalyozott
hémérsékleti €s fényviszonyok mellett lehetdség van a hosszutavi tarolasra, ebben az esetben a
lassii novekedési litem elérése a cél. Az in vitro génbankok f6 célja a védett fajok névényi
mintainak hossza tavl tarolasa és fenntartdsa, ami lassu ndvekedésii tenyészetekkel érhetd el. A
mikroszaporitas soran ezzel szemben a cél nem a hosszu tavu tarolas, hanem a gyors felszaporitas.
Ezzel a technikdval nagy mennyiségben eldallithatdé ndvényi anyag, rovid id6 alatt pl.
visszatelepitési célra (Maunder et al. 2004). Sokféle névényi szovet hasznalhatdé in vitro
tenyészetek inditasara: hajtasok, ndduszok, levelek, gyokerek, virdgrészek, zigota, embrio,
magvak, sporak (Pence et al. 2020). Negativumként emlithetd meg ennél a tipusi megdrzési
modnal a klonalis szaporitasbol adodo genetikai diverzitds besziikiilése. Ez a kockazat a steril
magvetéssel jobban elkeriilhetd. Valamint fontos tényezd a szomaklonalis variabilitas is, ez a
valtozas azonban kedvezd is lehet a nagymértékben besziikiilt genetikai bazissal rendelkez6 fajok
esetében (Pence 2004, Jacobsen és Dohmen 1990).

A krioprezervacio egy olyan fagyasztasos eljaras, ahol folyékony nitrogénben magok, pollen vagy
novényi szovet hosszutavli megdrzése valdsithatd meg. Leginkabb mezdgazdasagi €s kertészeti
taxonok hosszl tavu tarolasara szolgal, emellett egyre gyakrabban hasznaljak vadon €16 fajoknal
IS.

3.4.2.4. DNS bank

Teljes DNS vagy genom fragmensek (genom konyvtarak) hosszatavi tarolasa. A jelentds
genetikai informéciotartalom miatt a gén és genom megdrzésben fontos szerepiik van (Andersson
2004, Ebert et al. 2006). A minta konnyebben ¢€s alacsonyabb koltséggel szallithatd, mint példaul
az €16 novények. Evolucios és dsszehasonlitd genomikai vizsgalatok bazisaként szolgalhatnak
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konzervaciobiologiai kutatasokhoz. Limitalo tényezé a jelentds infrastrukturalis hattér és a
szakképzett human erdforras iranti igény (Ebert et al. 2006).

Az ex situ megdrzés legfontosabb 1épéseit az 1. abra mutatja be. A megdrzés kezdeti 1épése
a ndvényanyag begylijtése az in situ populaciokbol olyan mértékben, hogy az ne akadalyozza a
természetes populacido fennmaradasat. Ugyanakkor fontos kovetelmény, hogy a begyljtott
génanyagbol genetikailag reprezentativ allomany kialakitasa valosuljon meg. Ez a megdrzési
modtol fliggden torténhet vegetativ- vagy generativ novényi szerv gyljtésével. A begyijtott
szervek egy rovid tarolasi, majd elOkészitési (pl. magok megtisztitasa, feliileti sterilizaldsa)
idészak utdn regeneracios (elsé sorban a szovettenyésztési modszerek esetében) és/vagy
felszaporitasi fazison mennek keresztiil. Ebben az id6szakban lehet6ség van csirazasbiologiai
kisérletek beallitasara is. Ezek az eredmények az in situ allomanyok kezeléséhez is fontos
informdciot nydjthatnak. A fenntartasi szakaszban a ndvényanyag életképességének, vigoranak,
vitalitdsanak és egészségi allapotanak értékelésére is lehetdség nyilik. Ezek a vizsgalatok az
alkalmazott ex situ megdrzési modszer sikerességének értékelésében is szerepet jatszanak. Az
utols6 fazis a szaporitdanyag gyijtés, mikroszaporitas esetén az akklimatizacids fazis. Az utolséd
1épés a visszatelepités az eredeti élohelyre dllomany erdsités céljabol vagy uj allomany létrehozasa
(Zsigmond et al. 2020, Pineda et al. 2007).

In situ populiciokbol rcprczcntatl'
szaporitéanyag gytjtés (magok, €6 novényi
anyagok)

Csirdzasbioldgiai vizsgilatok,

novénynevelés

I'iléhclyprcfcrcncia--vizsgélatok
készitése -> nem kivant szelckci6 és az
1ij kérnyczethez valé adapricio
clkeriilése

Gencetikai kontroll:

A beltenyészeés, gencetikai sodrédds,
alapité hatés, hibridizcio,
introgresszi clkeriilésc, unikélis
allélveszeés megelbzése

Visszetelepités a vadonba,
rendszeres monitoring

fenntartdsa és szaporitéanyag-termelés

1. abra: Az ex situ meg0rzés gytijteményes kerti folyamatabraja a Plantago maxima példajan
(Kovacs et al. 2021 nyoman)

3.4.3. Botanikus kertek szerepe és a megorzés lehetoségei

Az elsd gylijteményes kertek az okori id6kbdl szarmaznak, Egyiptom és Mezopotamia
tertiletérdl (O’Donnell és Sharrock 2018, Faraji és Karimi 2022). Ezek a kertek elsdsorban
gazdasagi €s esztétikai célokat szolgaltak (Greene 1910). A klasszikus értelemben vett botanikus
kertek (oktatasi és tudomanyos célt szolgalva) Olaszorszagbdl indultak, az elsé kertek az orvosi
egyetemekhez tartozo gyogynovénykertek voltak, az els6t Pisaban alapitottak 1543-ban (Britton
2016, Faraji és Karimi 2022). Hazank els6 botanikus kertje a Flivészkert, amit 1771-ben alapitottak
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(H6hn et al. 2020). Ma mar a BGCI GardenSearch feliiletén
(https://tools.bgci.org/garden_search.php) 3757 botanikai intézet talalhat6. Az IUCN definicioja
alapjan a botanikus kert olyan kert, amely tudomanyosan rendezett és fenntartott, megfeleléen
jelolt és dokumentalt novények gylijteményét tartalmazza, rekredcios, oktatasi és kutatasi céllal
latogathat6 a nagyk6zonség szamara (Griffiths és Huxley 1992).

A botanikus kertek szamos szerepet latnak el, igy helyet adnak tudoményos kutatasoknak,
az in és ex situ megOrzés és fenntartds helyszinei, valamint a kozosségi tudomany és
tudoménynépszerusités fontos szerepldi (Chen €s Sun 2018). A botanikus kertek nagy biologiai
diverzitas megOrzésére képesek. Jelenleg a vilagon tobb mint 6 millidé €londvény gyljtemény
talalhato, melyekben 80 000 taxon megdrzése valosul meg (Wyse Jackson 2001, O'Donnell és
Sharrock 2017). A gylijtemények alkalmasak névényi funkcionalis bélyeg alapu vizsgalatokra,
ndvényi fenoldgiai vizsgalatokra, a klimavaltozas ndvényekre gyakorolt hatdsanak monitorozasara
(Primack et al. 2021). Ezen feliil fontos szerepiik van a fajok hossztavi megérzésében
restauracios és rehabilitacios céllal. A restauraciés Okologia szamara populacidgenetikai és
taxonomiai vizsgalatok értékes helyszinei. Novények és allatok kozotti interakciok megfigyelésére

is alkalmas helyszin, ugymint megporzo 6kologiai, magterjesztési vizsgalatok. Invazids fajok
magbiologiai és magbank 6kologiai kutatasok is zajlanak (Hardwick et al. 2011).

A botanikus kertek a védett fajok megérzésének fontossagat és a megdrzési modokat is
bemutatjadk szélesebb korti hallgatosag eldtt. Emellett a novények szerepére, azok human
vonatkozasu funkciojara is feltudjak hivni a figyelmet, ezzel megorizve a hagyomanyos és lokalis
ismereteket, valamint a n6vényi eréforrasok fenntarthatéd felhasznalasanak 6sztonzését is lehetévé
teszik (Hurka 1994).

3.5. Az ex situ megdrzés lehetséges korlatai

3.5.1. Fenotipusos bélyeg (,,trait”) valtozasok

Az ex situ gyiijteményekben megbrzott génanyag fontos kritériuma, hogy a természetes
¢l6helyre torténd visszatelepitésre alkalmas maradjon. Ennek fontos indikatorai a fenotipusos
bélyeg (trait) valtozasok, gy, mint fenologiai eltérések, fitnessz csokkenés, életmenethez
kapcsolodo bélyegek valtozasa, csirazasbiologiai valtozasok (csirdzasi id6 eltolodasa, csirazasi
erély valtozas) (Ensslin és Godefroid 2019).

A természetes ¢élOhelytdl eltérd kornyezeti és tarsulastani viszonyok jelentds evoluciods
adaptaciot okozhatnak a hosszl tava ex situ megdrzés soran. Az intenziv kertészeti fenntartas a
rendszeres Ontdzés, gyomlalas és novényvédelmi kezelések alkalmazasaval, a nem tudatos
szelekci6 (unconscious selection) tovabbi nyomast gyakorol a megdrzott génanyagra (Ensslin és
Godefroid 2019). Ennek eredményeként a fajok toleranciaja széls6ségesebb élohelyek esetében
jelentdsen lecsokken, a gyommentesen tartds pedig a kompeticiés képesség csokkenését
eredményezheti, ami a visszatelepités meghitsulasaval is jarhat. A genetikai sodrodas és a
beltenyésztéses leromlas a fitnessz paraméterekben bekdvetkezett negativ valtozasokat okozhat
(Ellstrand és Elam 1993), tigymint csokkent biomassza produkcidt vagy magméret csokkenést
(Ensslin etal. 2018, Ensslin et al. 2019). A fenotipusos bélyegek rendszeres nyomonkovetése tehat
a genetikai valtozasok indikaciojara is alkalmazhato.

A morfo-fenologiai tulajdonsagok szignifikans valtozasarol tobb tanulmany beszamol,
ugyanakkor fontos kiemelni a bélyeg alapi vizsgalatok jelentésen kisebb szamat a genetikali
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vizsgalatokhoz képest. Ensslin et al. (2015) vizsgalatukban arr6l szamoltak be, hogy az ex situ
gyljteményekben megdrzott egyedek jelentdsen alacsonyabb fitnessz paraméterekkel
rendelkeztek, mint in situ tarsaik. Ezt a kiilonbséget a genetikai sodrodassal magyaraztak. Hasonlo
eredmény sziiletett Rauschkolb et al. (2019) vizsgalataban, ahol fajszintii valtozasok kovetkeztek
be a morfologiai bélyegekben. Az ex situ egyedek csokkent teljesitménnyel rendelkeztek, és a
genetikai sodrodas, a beltenyésztési depresszid, valamint a kerti koriilményekhez vald gyors
adaptacid kovetkeztében a differencidlodas gyorsan megtortént.

Az Oenothera organensis faj ex situ gyiijteményben megérzott egyedeinél is valtozast
tapasztaltak a fenotipusos bélyegekben. A gytijteményes kerti egyedek viragmorfologiai bélyegei
nagyobb variabilitdst mutattak az in situ allomanyok egyedivel Osszehasonlitva, tovabba
fenotipusbeli eltolodast is kimutattak, amit a csokkent szelekcidos nyomassal magyaraztak (Li et
al. 2023).

Az ex situ meg0rzés soran az eltéré kornyezetbe iiltetett fajok egyedeinek okofiziologiai
bélyegekben bekovetkezett valtozasaval igen kevés tanulmany foglalkozik. Sun et al. (2022) fa és
cserjefajok vizsgalata soran tobb paraméter mentén (pl: fényvalasz gorbe, CO2 valasz gorbe,
klorofill tartalom, levelek vizpotencialja) vizsgaltak a fajok egyedeinek az 0j kornyezethez torténd
a gyljteményes kerti egyedekhez képest, amit az eltéré kornyezettel, mint faktor tényezdvel
magyaraztak.

Solberg et al. (2015) a Trifolium pratense L. in situ és ex situ populacioinak 6sszehasonlitasa
soran pozitiv fitnessz valtozast mutattak ki az ex situ gyijteményben (nagyobb biomassza
produkcid), amit a kertben megtaldlhat6 kertészeti fajtak jelenlétével és a géndramléssal, valamint
a pozitiv szelekcidval magyaraztak. Az ex situ gylijteményben tehat nem csak negativ, hanem
pozitiv iranyban is eltolddhatnak a morfoldgiai tulajdonsagok.

A kornyezeti stresszel szembeni tolerancia fenntartasa fontos szempont a megdrzés soran.
Ensslin és Godefroid (2020) tobb fajra kiterjedd kisérletet végeztek, ahol a morfologiai
tulajdonsagok valtozékonysaganak csokkenését (csirdzasi arany, biomassza €s levélhossz) €s a
rosszabb szarazsagstressz tiirést tapasztaltak. A valtozas nagyobb volt a szarazsagtliré, mint a
szarazsagra érzékeny fajok esetében. A természethez kozeli €l6helyviszonyok biztositasa a
megorzés soran kiemelten fontos, mert eltérd kornyezeti viszonyok kozott a faj evolacids
potencialja csokkenhet, ami veszélyeztetheti a fajok talélési képességét az ujratelepitést kdvetden.
Az ex situ gyljteményben fennallo stresszt vizsgalta Asgher et al. (2020) a Valeriana wallichii
DC. faj esetében. A fotoszintetikus és novekedési tulajdonsagok csokkentek, a prolin, az ornitin
aminotranszferaz, a pirrolin-5-karboxilat reduktaz emelkedett, és a reaktiv oxigénfajtdk (ROS)
nagyobb felhalmozodasa oxidativ stresszre utalt és nagyobb metabolit akkumulaciot
eredményezett az ex situ gyiijtemény egyedeinél.

A csirazasbioldgiai tulajdonsagokban bekovetkezd valtozasok koziil az egyik fontos bélyeg
a csirazasi arany, amire a nem tudatos szelekci6 nagy hatast gyakorolhat. A csirdzasbioldgiai
vizsgalatok soran a korai csirdzasi egyedek megorzése és kiiiltetése szelekcios hatast fejt ki a
magnyugalommal szemben (Basey et al. 2015). A Cynoglossum officinale L. populacidinak
vizsgalata soran az in situ és az ex situ allomanyokban is hasonld volt a maghozam, de a kisebb
diverzitasu ex situ allomany kisebb atlagos magtomeget €s szignifikansan magasabb csirazasi
vizsgalata soran az ex situ koriilmények kozott fejlodé novények magasabb csirazasi szazalékat és
alacsonyabb dormancia indexét mutattak ki a vadon ¢€l6 populaciok egyedeihez képest. A rovid
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¢letli fajok esetében jelentds mértékben novekedett a csirazasi erély és a magok nyugalmi
allapotanak (dormancia) elvesztése botanikus kerti megdrzés soran az éveld fajokhoz képest. A
gyors generaciovaltassal jellemezhetd rovid életli fajok esetében a csirdzasi tulajdonsadgok
megoOrzése, a magok hiitve tarolasaval és a rovid tavih megorzési idovel javasolt (Ensslin et al.
2018).

Egy friss tanulmanyban (Ensslin et al. 2023) a csirazasbiologiai tulajdonsagokban
bekovetkezett valtozasok repatriacidra és fitnessz paraméterekre gyakorolt hatasat vizsgaltak a
Digitalis lutea fajnal. A kutatas soran egy 30 éves gylijteményes kerti, magbanki és in situ
allomanybol szarmazé génanyagot vizsgaltak. A gyljteményes kerti és magbanki tételek egy in
situ populaciobol szarmaztak, az in situ populacié pedig az eredeti vad populaciohoz kozeli
allomanybol szarmazott. Az ex situ gylijteménybdl szarmazo magok laboratoriumi koriilmények
kozott hideg sztratifikdcid nélkiil is csirdztak, ugyan akkor a kiiltéri tenyészedényes kisérletnél
csak par mag csirazott tél el6tt, és minden mag dormans allapotban maradt amikor az eredeti
termOhelyre vetették el. A visszatelepitési kisérlet soran a vad populaciobol szarmazo egyedeket,
valamint ex situ él6 gylijteménybdl és magbanki mintabol nevelt egyedeket telepitettek ki az
eredeti €l6helyre és 3 éven keresztiil nyomon kovették az dllomanyokat. Ebben a kisérletben a vad
populaciobol szarmazd egyedek minden fitnessz paraméterben feliilmultak a két ex situ
gyljteménybdl (€16 gyiijtemény és magbank) szarmazo egyedeket a haroméves vizsgalati periodus
alatt. Ezek az eredmények megerdsitik azt a feltételezést, hogy az ex situ megdrzés soran fellépd
adaptacios valtozasokat megtartjdk az adaptalodott populdcidk és negativan hathatnak a
visszatelepités sikerességére is. Ugyan akkor a laboratériumi koriilmények kozott tapasztalt
valtozasok a csirdzasbioldgiai tulajdonsdgokban, nem feltétleniil iiltethetfk at a természetes
kornyezeti viszonyokra.

3.5.2. Nem kivant genetikai valtozasok: genetikai sodrodas, beltenyésztéses leromlas,
alapité hatas és hibridizacio

Az ex situ gyiijteményekkel szemben tamasztott egyik fontos kritérium a genetikai
reprezentativitas, ami egyben fontos parameéter a meg0Orzési stratégia sikerességének értékeléséhez
(Maunder és Byers 2005, Cibrian-Jaramillo et al. 2013). Az ex situ megérzés egyik komoly
limitalo tényezdje a rendelkezésre allo teriilet mérete. Emiatt sok esetben kis egyedszamu és izolalt
populaciokként tekinthetiink a gytijteményekre (Maunder et al. 2001), amelyek eredendden ki
vannak téve olyan genetikai kockézatoknak, mint a genetikai sodrddas, a beltenyésztéses leromlas
vagy az alapito hatas (Lande 1994, Husband és Campbell 2004).

A genetikai sodrodas (genetic drift) az allélgyakorisag véletlenszerli valtozasat okozza
generaciorol generaciora, véletlenszeriien meghatarozott események miatt (Allendorf et al. 2013).
A hatas igen erételjes a Hardy-Weinberg egyensulytdl eltéré populaciok esetében (Allendorf et al.
2013), igy a kis egyedszamu ex situ populaciok esetében is. A karos allélok fixacidja miatt a
fitnessz paraméterek leromlasa is bekovetkezhet, valamint a nagyobb mértéki feldasulasuk esetén
a populacio kihalasat is okozhatjak (Wright 1931, Kimura et al. 1963, Lynch és Gabriel 1990,
Whitlock 2003). A beltenyésztéses leromlas rokon egyedek szaporodasa soran jelentkezik. A
folyamat noveli a homozig6tadk aranyat, allélvesztést okoz és fitnessz csokkenést eredményez a
genetikai sodrédashoz hasonléan (Charlesworth ¢és Charlesworth 1999). Jelentds genetikai
diverzitas csokkenésrol €s az in situ és ex situ populaciok kozotti differencialodasrol tobb kutatas
is beszamol (Ensslin et al. 2011, Rucinska és Puchalski 2011, Briitting et al. 2012, Lauterbach et
al. 2012, Christe et al. 2014, Wilson et al. 2017, Li et al. 2018, Aguiar et al. 2020, Chacén-Vargas
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et al. 2019). Az ex situ gyiijtemények tobbsége Wei és Jiang (2021) kutatasa alapjan nem 6rzi meg
a vad populaciok genetikai variabilitasat. A kutatds szerint ez az eredmény a rossz gyujtési
protokollnak ¢és az ex situ megdrzés soran fellépd genetikai erdzidonak tudhaté be. Ugyanakkor
fontos kiemelni, hogy pozitiv példdkat bemutaté kutatdsi eredményeket is ismeriink magas
genetikai diverzitassal és ritka, unikalis allélokkal rendelkez6 ex situ gyijteményekr6l (Etisham-
Ul-Haq et al. 2001, Li et al. 2002, Namoff et al. 2010, Chen et al. 2013, Christe et al. 2014, Miao
et al. 2015, Guimaraes et al. 2019, Gargiulo et al. 2019, Tong et al. 2020)

A kis egyedszam mellett a szaporodasi stratégia és a beporzas modja nagyban befolyasolja
a lehetséges beltenyésztettség aranyat (Charlesworth és Charlesworth 1999, Frankham et al. 2017,
Ensslin és Godefroid 2019). Az alapitdo hatds kis egyedszdmmal Iétesitett populdcidkban
jelentkezik, ahol a ritka és unikalis allélok eltiinhetnek. Ez az eredeti populaciovariabilitas
alulreprezentaltsagat okozhatja, emellett pedig karos allélok feldusulasahoz is vezethet (Allendorf
et al. 2013, Guerrant et al. 2004).

A keresztbeporzas sordn nem kivant génaramlas kovetkezhet be rokon fajok kozott, ami
hibridek kialakulasahoz vezethet. Ez a folyamat a taxonomiai gyiijteményekben gyakran felléphet,
de a gylijteményes kertben vadon eléfordulo rokon fajok is okozhatnak problémat (Maunder et al.
2004, Ensslin és Godefroid 2019). Az introgresszi6 soran azonos fajba tartozo, de eltérd
populacidkbol szarmazo egyedek kozott fellépd génaramlasrél van szd, a hibridek pedig
visszakeresztezOdhetnek az egyik vagy mindkét sziildpartnerrel (Rhymer és Simberloff 1996).

A veszélyeztetett fajok populacidira jellemzd lehet az intraspecifikus kromoszémaszam
variabilitds. Az eltéré kromoszoma szamu egyedek kozott fellépd keresztbeporzas soran az
utddokban teljes vagy részleges sterilitds tapasztalhatdé (Bruneau és Anderson 1988, Ramsey ¢és
Schemske 1998, 2002, Burton és Husband 2001, Levin 2002). Ez kés6bb a visszatelepités
sikertelenséghez is vezethet a csokkent fitnessz kdvetkeztében (Severns és Liston 2008). Emiatt
azokban az esetekben, ahol nincs irodalmi adat, vagy a populaciok kézotti ploidiaszint kiillonbség
feltételezhetd, fontos szamolni ennek a kockazataval.

3.5.3. Megoldasi javaslatok az ex situ megorzés korlatainak lekiizdésére

Ahogy egyre tobb kutatas és tanulmany jelenik meg az ex situ megdrzéssel kapcsolatosan,
ugy fogalmazodik meg egyre tobb és részletesebb javaslat a megbrzés finomhangolasara
vonatkozoan (Havens et al. 2004, Ensslin és Godefroid 2019, Hoban 2019, 2020, Kovacs et al.
2021). Az adaptécios valtozasok elkeriilése érdekében fontos, hogy a korai és kései csirdzast
egyedek is megorzésre keriiljenek, ezzel a dormancia elvesztését is nagymértében csékkenthetjiik
(Basey et al. 2015). A természetes él6helyi koriilményekhez minél hasonlébb kornyezetbe
telepités (quasi in situ / inter situ) szintén csokkentheti a rossz adaptaciés mechanizmusokat (Volis
¢és Blecher 2010). A rovid élet fajoknal a meg6rzési id6 leroviditésével és a generaciok szamanak
limitalasaval az evolucids valtozasok mértékét csokkenthetjiik, ilyenkor a magbanki fenntartas
elénydsebb (Schoen és Brown 2001, Havens et al. 2004).

A nem kivant genetikai valtozasok elkeriilése érdekében javasolt a nagyobb effektiv
populacid méret kialakitdsa (Volis 2017, Ensslin és Godefroid 2019). A minimélis méret
meghatarozasanal fontos figyelembe venni a faj beporzasi tulajdonséagait, reproduktiv stratégidit
(Basey et al. 2015, Ensslin et al. 2015). Azonos nemzetségbe tartozo taxonok kozott is nagyobb
eltérések lehetnek a genetikailag reprezentativ minimum gy{ijteménymeéretek kozott. Ezért
javasolt lehet6leg az Osszes vad populaciobol, minél tobb egyedrél magot gytjteni (Hoban et al.
2020). A genetikai sodrodassal €s beltenyésztési depresszioval szemben az effektiv populacid

23



méret alkalmazasa mellett javasolt a rendszeres idokozonként térténd Uj génanyag betelepitése az
eredeti populaciobol (Ensslin és Godefroid 2019), a kontrollalt pollinacid és megporzok hianyaban
beporzok telepitése a gyiijtemény kornyezetébe (Xiao et al. 2019). A hibridizacio és introgresszid
elkeriilése érdekében fontos a megfeleld izolacids tavolsag kialakitasa (Basey et al. 2015, Ensslin
¢és Godefroid 2019).

3.6. A vizsgalatba vont fajok
3.6.1. Az érias tifii (Plantago maxima Juss. ex Jacq.)

3.6.1.1. Taxon6midja

Az orias utifii (Plantago maxima Juss. ex Jacg.) az ajakosviraguak (Lamiales) rendjébe, az
(Chase et al. 2016). A taxont korabban Rahn (1996) a subg. Plantago, ezen beliil a Plantago
szekcioba helyezte, azonban T1jabb filogenetikai vizsgalatok alapjan jelenleg a sect.
Lamprosantha-ba soroljak (Hassemer et al 2019). A faj kromoszomaszamaval kapcsolatban eltérd
adatokkal taldlkoztunk. Magulaev (1982) 2n=2x=24 szamot k6z6lt, és az EFlora adatbazisban is
ez a szam szerepel. Rahn (1965) és So6 (1970) azonban 2n=2x=12 értékrdl szamolt be.

3.6.1.2. Elterjedése

Pontusi-pannon, délnyugat-szibériai elterjedésti faj (Schneider-Binder 1978), areaja Kelet-
Eur6patél Nyugat-Azsiaig huzodik és viszonylag Osszefiiggének tekinthetd. Legnyugatabbi
elterjedési teriiletei Bulgaridban és Magyarorszagon taldlhatok, ahol a faj izolalt populaciokkal
rendelkezik (Tzonev és Karakiev 2007, Kovacs et al. 2019). Irodalmi adatok szerint Romaniaban
Nagyszeben kornyékén is el6fordul (Ball 1976, Pauca 1961, Schneider - Binder 1970, 1974, 1978),
azonban egy recens kutatas megerdsitette, hogy ezek a populaciok eltlintek az éléhely nagyfoku
degradacioja miatt (Alec 2010). Bulgaridban egy allomanya talalhaté Tsruklevtsi falu keleti
részén, 800-1000 egyeddel (Tzonev és Karakiev 2007). Magyarorszagon korabbi adatok 10
el6fordulasrol szamolnak be a Duna-menti sikrol (Vidéki és Maté 2003), jelenleg négy
eléfordulasa ismert a Duna-Ipoly Nemzeti Park Igazgatosag €s a Kiskunsagi Nemzeti Park
Igazgatosag teriiletérdl (2. abra és 3. abra). Sod (1968) eurazsiai fajként ir rola, mely a hazai
floraban vélhetden posztglacialis reliktum (Vidéki és Maté 2003).
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2. abra: Az orias utifi hazai el6fordulasi adatai az online Floraatlasz alapjan (kék pont: 1950
elotti 6shonos eléfordulas, fekete pont: 1990 utani 6shonos el6fordulas).
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3. abra. Az orias utifii hazai in situ és ex situ (Soroksari Botanikus Kert) populacioi.
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3.6.1.3. El6helye és conolégiai viszonyai

A faj populacidi nedves ¢€léhelyhez kothetéek (laprétek és mocsaras él6helyek), ahol
agyagos ¢és valyogos talajon fordul el6 (Soo 1968, Schneider-Binder 1978, Vidéki és Maté 2003).
Hazéankban és Bulgariaban is kékperjés laprétekhez kot6dé (an. Molinion) faj (Vidéki és Maté
2003, Tzonev és Karakiev 2007). Kakucsi ¢l6helyét a 4. abra mutatja be.

4. abra: Az orias utifii élohelye Kakucson (Duna-Tisza koze).

3.6.1.4. Morfologiai jellemzdi

Hemikriptofita faj, 60-100 (-120) cm magas, erételjes novekedésii és nagytermetli novény.
Tolevélrozsat fejleszt, amiben a levelek bérnemiiek, téalldak, hiisos tapintdsuak és tobbnyire
felallok. A levél széles vagy hosszikas-tojasdad és 9-11 erli. A levél hossza a tékocsany fele, a
levélszél ép vagy ritkan fogas (Vidéki és Maté 2003, Kiraly 2009, Simon 2000). A levélcsucs
roviden kihegyezett vagy tompa. A levéllemez nyélbe keskenyed6-¢ékvallu, szine kopasz, fondka
gyéren molyhos, a levélér feltlind. A levélnyél altalaban hosszabb a levéllemeznél és fele a
tokocsanynak, csatornas és kiviilrél rovatkolt (Vidéki és Maté 2003). A levelek szarazsag hatasara
vordsesen szinezddnek (Tzonev és Karakiev 2007).

Viragzata felting, hosszu fiizérviragzat 5-15 cm (-20 cm) hossza, tomott, hengeres és
megkozelitdleg 1 cm vastag. A tékocsany egyenesen allo, hengeres és feltlinden barazdalt, finom
szOrozottség jellemzi. A flizér hossza a t6kocsany hosszliisaganak az 1/3-at nem haladja meg. A
murvalevelek hossziukéasak vagy széles tojasdadok. A csészecimpak alakja elliptikus 2-3 mm
hosszu. A parta fehér vagy fehéres-rozsaszin. A partacimpa hosszukés-ovalis vagy tojasdad. A
porzdszalak fehér szinliek, kinytlnak a viragzatbol (5. dbra). Junius-augusztus kozott viragzik,
termése négymagvu tok, a tokok 3-4 mm hosszuak, hosszukas-elliptikusak (Kiraly 2009, Simon
2000, Tzonev és Karakiev 2007, Vidéki és Maté 2003). A magok hossza 2 mm, ezermagtomegiik
0,2673 g (Kovacs 2015).
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5. abra: Az 6rias utifii virdgzo egyede a kakucsi allomanyban (bal) és kozeli kép a flizér
viragzatrdl (jobb).

3.6.1.5. El6helyét, fennmaradasat veszélyezteté tényezék

A Duna-Tisza kozi csatornazas révén jelentés mértékben atalakultak és degradalodtak a
hazai ¢él6helyek, ami a populédciok izolalédasahoz is vezetett (Vidéki és Maté 2003). A kiszaradas
igen nagy problémat okoz a populaciokban, hatdsira jelentdés egyedszdm pusztuldst is
megfigyeltiink az elmult években. A Téaborfalvai Katonai L3- és Gyakorldtéren talalhato allomanyt
egyrészt az aktiv katonai logyakorlatokbol szarmazo tlizkar (Molnar-Baji 2013), masrészt az
erdteljes kompeticios nyomas (Phragmites australis, Solidago spp., Aster sp.) szoritja vissza. A
kompeticiot legeltetéssel probaltak enyhiteni, azonban a szarvasmarhdk taposasi kart okoztak, és
avédett faj leveleit is nagymértékben visszaragtak a 2019-es évben. A tobbi allomanyban kaszalast
folytatnak, amit a magok érésének csucsahoz igyekeznek igazitani. A magéantulajdonban 1évo
tertiletek esetében azonban a kaszalas ideje nem mindig a faj optimuma szerint torténik meg.
Korabban gydgynovényként is gylijtotték, ami jelentdsen csokkentette az egyedszamot (Vadasz
Csaba ex verb.). Az IUCN Voros Listan az EU-27-ben veszélyeztetett fajként szerepel (Allen et
al. 2014). Magyarorszagon a legmagasabb kiszabhatd eszmei értékkel rendelkezik, fokozottan
védett faj (250 000 Ft) (13/2001. (V.9.) KM rendelet).

3.6.1.6. Rokon fajok valtozatossaga

Az 6rias utifiivel kapcsolatos diverzitas vizsgalatok hidnya miatt a rokon fajok morfolédgiai
diverzitasaval kapcsolatos tanulmanyokat foglaltam 6ssze. A Plantago major 19 irani populaciojat
kvantitativ €s kvalitativ morfoldgiai bélyegek mentén hasonlitottdk Ossze. A vizsgalat célja az
Okologiai faktorok feltarasa volt, amelyek hatassal lehetnek a morfologiai diverzitasra. A vizsgalat
alapjan a morfologiai bélyegek nagyfoku variabilitdst mutattak (kvantitativ bélyegek
valtozatossaga nagyobb volt, mint a kvalitativ bélyegeké) és nagyban filiggtek a vizsgélat
helyszinét6l (Keivani et al. 2021). Wolff (1991) tanulmanyaban a Plantago major, Plantago

coronopus és a Plantago lanceolata fajokkal végzett morfologiai variabilitas vizsgalatot. A
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Plantago major és a Plantago lanceolata fajok populaciéi nagyfoku morfoldgiai elkiiloniilést
mutattak. Az idegentermékenyiil6 Plantago lanceolata produkalta a legmagasabb teljes diverzitast
és populacion beliili diverzitast is. Az Ontermékenyiild Plantago major a legalacsonyabb
populacion beliili diverzitast és a legmagasabb populaciok kozotti diverzitast mutatta. A Plantago
coronopus esetében nem tapasztaltak a populéciok kozott differencidlodast, amit a faj nagyfoku
adaptiv plaszticitasaval magyaraztak.

3.6.2. A sarga len (Linum flavum L.)

3.6.2.1. Taxonémiaja

A sarga len (Linum flavum L.) a Malpighiales rendbe, a lenfélék (Linaceae) csaladjaba, azon
beliil a len (Linum) nemzetségbe tartozo faj (Chase et al. 2016). A faj kromoszomaszama az
irodalmi adatok alapjan nem egyértelmii 2n=30 (Bari és Godward 1970, Majovsky 1970, Pogan et
al. 1988) és 2n=28 (Chennaveeraiah és Joshi 1983, Dobes et al. 1997), tovabba B-kromoszoémak
jelenlétét is kozlik 2n=28+1-3B (Nosova 2005). Az irodalmak kozti eltérést okozhatja a B-
kromoszomak jelenléte, amelyek egyenetleniil oszlanak el a sejtek kozott. A hazai allomanyokban
So06 (1970) munkéja alapjan a kromoszémaszdmok az aldbbiak szerint alakulnak 2n=32, 30 28.

3.6.2.2. Elterjedése

Kontinentalis (pontusi-pannon-balkan) fléraclem (Plenk et al. 2017). A faj elterjedési
teriilete a szubmediterran, balkan, pontusi, pannon és kelet-eurdpai régiokban van (Meusel et al.
1978). Dél-Németorszagban éri el elterjedési teriiletének legnyugatibb hatarat (Plenk et al. 2017).
Hazankban sziklagyepeken és sztyepréteken fordul eld, 16szjelz6 faj. Az Alfoldon és a Dunantilon
ritkuloban vannak allomanyai, a kézéphegységekben szorvanyos (Kiraly 2009, Simon 2000).
Populacidinak hazai elterjedését a 6. abra mutatja be.
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6. abra: A sarga len hazai elterjedése az online Floraatlasz adatbazis alapjan.
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3.6.2.3. Elghelye

Mészkedveld, sziklagyepekben, sztyepréteken, bokorerdékben és erddszegélyek mentén
fordul el6 (Kiraly 2009). A sarga len pocaljai €l6helyét a 7. abra mutatja be.

7. abra: A sarga len €l6helye Pocaljan.

3.6.2.4. Morfologiai jellemzdi

A toévén meddo levélrdzsa kevés vagy teljesen hianyzik. Az also6 levelek lapat alaktak 20-
35 mm hosszuak. Levelei szalasak vagy landzsasak, enyhén kékes arnyalatiiak (hamvasak), hegyes
csucsuak, ép széliiek. Egy t6 25-35 viragot fejleszt. A csésze 6-8 mm hosszl, a szirom sarga 15-
20 mm hosszu, a toviikon eleinte 6sszefiiggenek. 10-40 cm magas. Viragai élénksargak, a szirmok
vége lekerekitett, termése gombdlyli tok (8. &bra). Junius-augusztusban viragzik (Kiraly 2009,
Simon 2000).
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8. abra: Viragzo sarga len egyed a Soroksari Botanikus Kertben (balra) és termést érleld egyed

az érdi mészkdplaton (jobb).
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3.6.2.5. Elghelyét, fennmaradasat veszélyezteté tényezok

A mezbgazdasag térnyerése miatt a sztyepp jellegli ¢l6helyek visszaszorultak, igy a sarga
len él6helyei is besziikiiltek. A populdciok ennek koszonhetden fragmentalodtak és izolalodtak
egymastol, ami indokoltta tette a faj védelmét (Meindl 2012, Plenk et al. 2017). Hazankban védett
statuszt kapott, eszmei értéke 10 000 Ft (13/2001. (V.9.) KoM rendelet). Toliink nyugatabbra
haladva Ausztridban mar regiondlisan veszélyeztetett (sériilékeny), Németorszagban pedig mar
veszélyeztett a statusza (Korneck et al. 1996, Niklfeld és Schratt-Ehrendorfer 1999, Plenk et al.
2017).

3.6.2.6. A sarga len és kozel rokon fajok valtozatossaga

A sarga len hazai populacidinak valtozatossagat AFLP és cpDNS alapon Plenk et al. (2017)
vizsgalta. Tanulmanyukban az altaluk vizsgalt hazai populaciok kdzepes mértékben elkiiloniiltek
egymastol (13,4%). Az ausztriai, valamint a hazai populaciok kozott kézos haplotipusokat is
kimutattak. Az alacsonyabb nukleotid és haplotipus diverzitas vélhetéen egy recens palacknyak
effektusra vezethetd vissza a hazai populdciokban. Morfoldgiai alapu variabilitds vizsgalatokat
morfologiai bélyegek mentén, igen jelentds morfoldgiai diverzitast és elkiiloniilést mutattak ki
(Sheidai et al. 2014). Hasonlé eredményt kaptak 16 Linum austricaum populacié morfologiai
alapu vizsgalataval. A populéciok morfologiai differencialodasa és a foldrajzi tdvolsadg kozott
pozitiv korrelaciét mutattak ki, valamint j 6kotipusokat is kijeldltek a vizsgalatok alapjan (Afshar
et al. 2015).

3.6.3. A kései szegfii (Dianthus serotinus W et. K.) és a balti szegfii (Dianthus arenarius L.)

3.6.3.1. Taxonomiajuk

A két taxon a szegfiiviraguak (Caryophyllales) rendjébe, a szegfiifélék (Caryophyllaceae)
csaladjaba, azon beliil a szegfii (Dianthus) nemzetségbe tartozik (Chase et al. 2016). A fajok
poliploidok, de a kromoszémaszam az irodalmi adatok alapjan fajon beliil €s populaciok kozott is
eltérd lehet. A Dianthus serotinus populaciok citologiai vizsgalatok alapjan tetraploid, 2n=4x=60
(Majovsky 1970, Weiss et al. 2002), és hexaploid, 2n=6x=90 citotipussal jellemezhetok (Baksay
1972, Borhidi 1968, Kmet’ova 1982, Kovanda 1984). So6 Rezs6 a 2n=4x =60 eredményt tévesnek
itélte (So6 1970). A Dianthus arenarius esetében 2n=2n=30 (Andersson-Kott6 és Gairdner 1931)
¢s 2n=6x=90 (Puch 1941) értékek mellett a legtobben 2n=4x=60 adatot k6zoltek (Rohweder 1929,
Andersson-Kotto és Gairdner 1931, Rohweder 1934, Gencev 1937, Carolin 1957, Kovanda 1984,
Dmitrieva 1985, Semerenko 1990). Baksay (1972) 2n=4x=60 kromoszoéma szamot irt le a hazai,
feny 661 populaciobol.

A Dianthus arenarius 5 alfajjal rendelkezik: Dianthus arenarius subsp. arenarius, Dianthus
arenarius subsp. bohemicus (Novak) O. Schwarz, Dianthus arenarius subsp. borussicus Vierh.,
Dianthus arenarius subsp. pseudoserotinus (Blocki) Tutin, Dianthus arenarius subsp.
pseudosquarrosus (Novak) Kleopow. Az alfajokkal kapcsolatos taxondmiai bizonytalansagok
tisztdzdsara mikroszatelit markerezéssel probaltdk feltdrni a genetikai elkiiloniilés mértékét,
azonban a vizsgalat alapjan az alfajok nem kiilontiltek el egymastol (Kerov 2014). Hazankban a
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feny6f6i 6sfenyves teriiletérél a Dianthus arenarius subsp. borussicus fajt irta le Baksay Leona
(1972), azonban az alfajokkal kapcsolatos taxonémiai bizonytalansagok miatt disszertaciomban a
tovabbiakban csak az alapfaj nevét szerepeltetem.

3.6.3.2. Elterjedésiik

A kései szegfii egy pannon endemizmus, a hazai homokteriiletek nagy részén eléfordulod
taxon (Go6dolldi-dombvidek, Pilis, Gerecse, Bakony, Bels6-Somogy, Duna-Tisza koze és Nyirség)
(Somogyi 2014, Kiraly 2009). A balti szegfli ezzel szemben észak-eurazsiai floraelem, hazankban
egy sziik elterjedésti, reliktum jellegli taxon, amelynek egyetlen eléfordulasat recens molekularis
vizsgalatok alapjan a feny6f6i 6sfenyves teriiletén erdsitették meg (Kiraly 2009, Somogyi 2014).

3.6.3.3. Termohelyi és conologiai viszonyok

A balti szegfli homoki erdeifenyvesekhez, homokpusztakhoz, nyilt és zart homoki
gyepekhez kotddo faj (Farkas 1999). A kései szegfli meszes homokpusztak, homoki rétek, homoki
tolgyesek és telepitett fenyvesek novénye (Farkas 1999, Kiraly 2009). A két faj in situ allomanyait
¢s ¢l6helyeit a 9. dbra szemlélteti.

9. abra. A kései szegfii él6helye Tatarszentgyorgy hataraban (bal) (foto: Hohn Maria), a balti
szegfii é16helye a Feny6féi Osfenyves (jobb).

3.6.3.4. Morfologiai jellemzdik

A kései szegfl szlirkészold szinli, széra erdteljes, heverd, majd felemelkedd. A szarcsomok
feltlinben duzzadtak, a levelek derékszogben allok. 3-15 viragu, a szirom fehér, lemeze kozepéig
sallangos. A balti szegfii morfologiai szempontbol kozelallo taxon (Baksay 1972, Somogyi 2014).
A ndvény élénkzold (6sszel sziirkés szinezetll), a szar vékony, és egyenesen felallo. A levelek
hegyesszogben felallok. 1-6 virdgu, a szirom fehér vagy halvanyrozsaszines, lemeze kdzepén tal
sallangos (Kiraly 2009).

3.6.3.5. El6helyiiket, fennmaradasukat veszélyeztetd tényezok

Veszélyeztetd tényezoként elsdsorban €l6helyeik megsziinése, fragmentalodésa és leromlasa
emlithet6. A hazai él6helyek csokkenését legnagyobb aranyban a beszantas okozza, valamint a
legeltetés felhagyasa és a beerddsiilés (Bird 2011). A homoki teriiletek akaccal és erdei fenydvel
torténd fasitdsa komoly problémat okozhat az él6helyek fennmaraddsa szempontjabol. A
terlileteken megjelend balvanyfa és akac az ¢élohelyek elgyomosodasdhoz és sarjakkal valo
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felverddés¢hez, cserjésedéséhez €s invazids fajok betelepedéséhez vezethet. Ezek a folyamatok
hatraltatjak vagy gatolhatjak a regeneraciot, ami hosszabb tavon a populacidik visszaszorulasat és
kipusztulasat vonhatja maga utan (Bol6ni et al. 2011). Hazankban mind a két taxon védett statuszt
kapott, eszmei értékiik 5 000 Ft (13/2001. (V.9.) KoM rendelet).

3.6.3.6. A vizsgalt taxonok és kozel rokon fajok morfologiai valtozatossaga

A két faj ¢és a Plumaria szekci6 fajainak taxonomiai szemponta vizsgalataval Somogyi
variabilitasar6l nem all rendelkezésre részletesebb tanulmany. A rokon fajok koziil a Dianthus
sylvestris a Balkan-félszigeten hat alfajjal rendelkezik. Igen nagy morfologiai variabilitas jellemzi,
amit az Okologiai és evolucios folyamatok is nagyban meghataroznak. Terlevi¢ et al. (2023)
tanulmanyukban 25 morfologiai bélyeg mentén 97 populacidt vizsgalt és egy folyamatossagot
mutattak ki a kvantitativ bélyegekben, az alfajok kozott pedig nem tudtak kimutatni egyértelmi
elkiilonito bélyeget. Két populaciod valt el élesen két morfologiai bélyeg mentén a tobbitdl, amit a
kornyezeti tényezOkre vezettek vissza. Fu et al. (2008) harom faj (Dianthus chinensis, Dianthus
barbatus, Dianthus superbus) gytlijteményes kerti tételeit vizsgalta morfologiai bélyegek
segitségével. Az interspecifikus kiilonbségek jol mutatkoztak, de a gytijteményes kerti egyedek és
a vad egyedek elkiilonitése, tovabba a szarmazasuk szerinti elkiilonitésre a morfologiai bélyegek
nem voltak alkalmasak.

3.7. A diverzitas feltarasara alkalmazott molekularis markerek

3.7.1. FISH — 58 és 35S rDNS

A fluoreszcens in situ hibridizacio (FISH) egy olyan citogenetikai moddszer, aminek
segitségével filogenetikai kapcsolatok feltardsara, poliploidizacios folyamatok megismerésére,
kromoszoma térképezésre nyilik lehetdség (Devi et al. 2005). A technika altalaban repetitiv DNS-
vagy RNS-szekvenciak hibridizalasaval, és a jelolt molekularis markerek (Pita et al. 2014)
specifikus hibridizaciés mintazatanak detektalasaval lehetové teszi a célzott DNS genomi
lokalizalasat (Tessadori et al. 2004), a kromoszomak azonositasat (Schwarzacher és Heslop-
Harrison 2000). A FISH technika alapjait Gall és Pardue (1969) és John et al. (1969) irtak le,
melynek 1ényege a kromoszomalis DNS denaturalasa és hibridizalasa in situ radioaktivan jelolt
probakkal (Schwarzacher 2003). A technikai fejlesztéseknek kdszonhetéen ma mar a probak
jelolése fluorokromokkal preciz és tiszta lokalizalast tesz lehetévé (Schwarzacher 2003). A
jeloléshez tobb modszer is alkalmazhato tgy, mint random priming, nick-transzlacio és PCR
(Schwarzacher és Heslop-Harrison 2000, Schwarzacher 2003).

A repetitiv DNS szakaszok értékes citogenetikai markerek, mivel kiilonb6z6 poziciokban
helyezkedhetnek el tavoli kromoszomalis régidkon (Heslop-Harrison 1991). Az 5S és 35S rDNS
régiok a leggyakrabban alkalmazott kromoszomalis markerek, melyeket az evoltcids folyamatok
kariotipusok differencidlédasara gyakorolt hatasanak feltardsara, hibridek és poliploid fajok
Oseinek azonositasara is sikeresen alkalmaznak (Weiss-Schneeweiss et al. 2013, Rossello et al.
2022). Az 58S és 35S rDNS régiok a fajok elkiilonitésére, populaciok kozotti differencialodasok
értékelésére Is alkalmas markerek (Guerra 2012).

Az 5S rDNS régiok a legtobb magasabbrendii eukariétandl tandem poziciokban
helyezkednek el egy vagy tobb kromoszomalis 1okuszon (Fedoroff 1979, Kitamura et al. 2001).
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Az 5S rDNS egy kodolo szekvenciat tartalmaz és egy NTS (nem atir6do) régiot. A kodold régio
variabilitasa és rovidsége miatt kevésbé alkalmas a filogenetikai kapcsolatok tisztdzasara
(Halanych 1991, Steele et al. 1991, Kitamura et al. 2001), ezzel szemben az NTS régio
szekvenciaja kozeli rokonsagban 1évé fajoknal is nagyobb elkiiloniilést mutat (Xie et al. 1994,
Kellogg és Appels 1995, Cronn et al. 1996, Kitamura et al. 2001). A 35S (18S-5,8S-26S) rDNS
régio tartalmazza a 18 S, 5,8 S és 26 S rDNS géneket, ITS régiokat (atirt koztes szekvencia) és
egy IGS-t (gének kozotti elvalasztd szakasz). Az ITS régid gyors fejlédésének kdszonhetéen a
filogenetikai analizisekben gyakran hasznalt marker (Feliner és Rosselld 2007).

3.7.1.1. Plantago és Dianthus nemzetségben végzett FISH vizsgalatok

A Plantago nemzetségben az rDNS régiok jellemzését és fizikai térképezését, a nemzetségen
beliili filogenetikai kapcsolatok feltarasara alkalmaztdk. Az irodalmi adatok alapjan elmondhato,
hogy a vizsgalt Plantago fajok FISH mintazata fajspecifikus. Az egyedi rDNS mintazatnak
koszonhetben a fajok elkiilonitésére is alkalmazhaté modszer (Dhar et al. 2006, Wong és Murray
2014, Dhar et al. 2017). Az érias utifiivel kapcsolatos FISH térképezésre és az rDNS régiok
lokalizalasara vonatkozo irodalmi adat eddigi ismereteink szerint nem ismert.

A Silene nemzetségen beliil kiilonb6z6 szekciokbol szarmazd fajokkal végeztek FISH
hibridizacioval kapcsolatos kutatast, és az eredmények alapjan a Silene nemzetségben jelentds
variabilitast tapasztaltak az rDNS lokuszok szamaban és elhelyezkedésében. Az eredmények
alapjan a Silene nemzetségben magas diverzifikacio jellemzé a szamos transzlokacio
kovetkeztében (Siroky et al. 2001). A Dianthus nemzetségen beliill elsésorban
kromoszomaszamlalast és aramlasi citometrias vizsgalatokat végeztek (Weiss et al. 2002, Balao
et al. 2009), fluoreszcens in situ hibridizaciot az eddig ismert irodalmak alapjan a nemzetségen
beliil nem végeztek.

3.7.2. ISSR

Az egyszerii szekvencia ismétlddések kozotti régiok (ISSR) markerezése, egy olyan
molekularis technika, amelynek segitségével két mikroszatellit régio kozti szekvencia
amplifikalhatd (Godwin et al. 1997). A technika PCR-en alapuld modszer, primerként
mikroszatellitek (di-, tri-, tetra-, penta- vagy hexanukleotidok) alkalmazhatéak az- egyszerii
szekvencia ismétlddések (SSR) kozotti régiok amplifikalasara. Ezek a primerek lehetnek
rogzitetlenek (Gupta et al. 1994, Meyer et al. 1993, Wu et al. 1994), vagy rogzitettek 1-4
degeneralt bazissal a 3> vagy 5’ végnél (Zietkiewicz et al. 1994, Pradeep Reddy et al. 2002). A
PCR termékek detektaldsa agaroz gélelektroforézissal torténik, a termékek jellemzdéen 200-2000
bp hossztak (Pradeep Reddy et al. 2002). A modszer elénye a mikroszatellit (SSR) markerezéssel
szemben, hogy nem sziikséges informdcido a genom szekvenciar6l. Multilokuszos, dominans
marker €s igen magas polimorfizmussal rendelkezé mintazat produkalhato (Zietkiewicz et al.
1994, Tsumura et al. 1996, Nagaoka et al. 1997), amit DNS ujjlenyomat készitésre (Zietkiewicz
et al. 1994, Shen et al. 2006), diverzitas vizsgalatokhoz, géntérképezésre és filogenetikai
vizsgalatokhoz is felhasznalhatunk (Godwin et al. 1997, Ng és Tan 2015).

3.7.3. cpDNS

A kloroplasztisz genom egy sziild altal 6roklddik (zarvatermdk esetén anyai 4gon), aminek
koszonhetden a populédciok filogeografiai struktiralddas jol jellemezhetd (Comes és Kadereit
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1998). A nuklearis genomhoz képest alacsonyabb mutacios rataval rendelkezik (Dong et al. 2021,
Dong et al. 2022). A kloroplasztisz genom sok egy nukleotidos polimorfizmust (SNP),
mikroszatellitet és indelt tartalmaz itraspecifikus szinten, amit a populaciok differencialédasanak
értékelésére, genetikai diverzitas vizsgalatokban, a génadramlas tanulmanyozasara €s biogeografiai
strukturalodas értékelésére is hasznalnak a természetvédelmi genetikai kutatasokban (Huang et al.
2014, Van Der Merwe et al. 2014, Perdereau et al. 2017). A védett fajokkal kapcsolatos kutatasok
soran a megorzés sikerességének értékeléséhez is hasznaljak, a védett fajok genetikai
struktaralodasanak felmérése és a haplotipus diverzitas értékelése céljabol (Szandar et al. 2022,
Bouza et al. 2023). Az ex situ gyiijtemények értékelése soran fontos informaciot szolgaltathat a
haplotipus diverzitas megoszlasarol in situ és ex situ populaciok kozott. A Zelkova abelicea (Lam.)
Boiss és Zelkova carpinifolia (Pall.) K. Koch ex situ gyiijteményei a cpDNS vizsgalat soran
alacsonyabb variabilitassal rendelkeztek a természetes populaciokhoz képest. Ezen feliil a Zelkova
abelicea esetében 2 haplotipust detektaltak a 33 természetes populacidban megtalalhatd
haplotipusbol, ami fontos informacié a gylijtemény génanyaganak erOsitése szempontjabol
(Christe et al. 2014).

Kloroplasztisz markereket sikeresen alkalmaznak rokon fajok filogenetikai leszarmazasi
utvonalainak feltarasara is. A Plantago nemzetségben jellemz6 a felgyorsult szerkezeti evolticio a
plasztomaban és a rendkiviil gyors szubsztitiicios rata az egész genomban (Cho et al. 2004, Mower
et al. 2021). A Plantago nemzetségen beliil alkalmaztadk a trnL-trnF markert rokonsagi
kapcsolatok feltarasara (Rensted et al. 2002). Ugyancsak a trnL-trnF markert alkalmaztak a
Plantago brutia és Plantago media populaciok haplotipus diverzitasanak értékelésére is (Palermo
et al.2010). A Dianthus nemzetségen beliil korabban végzett kloroplasztisz marker (trnK-matK
intron, a psbA-trnK spacer, trnH-psbA intergénikus spacer) alapu vizsgalatok soran csekély
filogenetikai strukturalodast tartak fel, amit a recens evoluciora €s a csoport fiatal korara vezettek
vissza (Valente et al. 2010, Somogyi 2014). Jol lathat6 a fenti példakbol, hogy a marker alapu
vizsgalatoknak megvannak a lehetdségeik és a korlataik is, ugyanakkor fontos eszkozt jelentenek
az ex situ gytijtemények tobbszempontl értékelése soran.
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4. ANYAG ES MODSZER

4.1. A helyszinek kivalasztasanak el6zményei, jellemzésiik

4.1.1. Az orias utifi vizsgalt populacioi

Az orias utifi hazai populacidinak genetikai értékelése a faj hosszutdvii megorzése
szempontjabol valt kiilondsen aktudlissa. Vizsgalataink soran ezért az Gsszes hazai populaciot
szerettiik volna értékelni és 6sszehasonlitani egymassal, valamint az altalunk 2016-ban 1étrehozott
ex situ allomanyokkal. A populaciok GPS koordinatait és él6helytipusat a 2. tablazatban foglaltam
Ossze. Az Osszes hazai populdcio kékperjés lapréten fordul eld. Az €ldhelyek a vizellatottsag és
human behatas kovetkeztében kismértékben eltérnek egymastol. A kakucsi populécional a
kiszarado laprét atmenetet mutat mocsarrét és sztyepprét felé, a tatarszentgydrgyi populacio
kékperjés kiszaradd lapréten, a taborfalvai populacié kékperjés kiszaradd lapréten és
degraddtumaiban, a kunpeszéri populacié kékperjés lapréten fordul eld (Csaky 2018). A Soroksari
Botanikus Kert teriiletén talalhato egy 12 hektaros teriileten fennmaradt, meszes talaju, kiszarado
kékperjés laprét (Succiso—Molinietum), ami lehetdséget adott a faj ex situ megdrzésének
megvalositasara természetes €l6helyi viszonyok kozott. A 2016-os évben harom szubpopulaciot
alakitottunk ki a laprét teriiletén a kakucsi allomanybol gytijtott magokbol felnevelt novényekkel.
A harom szubpopulaciot a tavaszi vizboritas fliggvényében neveztiik el iide (higrofil), mezofil és
sztyeppei szubpopulacionak, amely elnevezéseket dolgozatomban a késdbbiek soran is alkalmazni
fogok (Kovacs et al. 2019).

Az orias utifii hazai allomanyai, a faj elterjedési teriiletének legnyugatibb, periferialis
populacioi. Természetvédelmi jelentdségiik értékeléséhez egy centralis, kazahsztani populaciot is
vizsgalatba vontunk. A populéci6 a Koktau-hegységben talalhatd (GPS koordinatai N 49,431944
E 82,610833), 783 m magasan egy lapréten.

4.1.2. A sarga len vizsgalt populacioi

A vizsgalt sarga len allomanyok kijeldlése sordn torekedtiink arra, hogy védett teriileteken
el6forduld populaciokat valasszunk ki, ahol kevésbé érvényesiilnek az emberi hatasok. Emellett
pedig olyan teriileteket is kijeldltiink, ahol mar az emberi hatasok is jobban érvényesiilnek, hogy
a populaciok kozott potencidlisan fennalld plaszticitast is értékelni tudjuk. A populaciok GPS
koordinatait és élhelytipusat a 2. tablazatban foglaltam 6ssze. A Kakukk-hegy a Duna-Ipoly
Nemzeti Park Igazgatosdg teriiletén talalhatdé természetvédelmi teriilet, amely az egykori
16szvegetacid maradvanyat hordozza és 29 védett, és egy fokozottan védett ndvényfajnak ad
otthont, és csak eseti engedéllyel latogathatd (9/2007. (I11. 30.) KvVM rendelet az érdi Kakukk-
hegy természetvédelmi teriilet létesitésérdl). Az érdi mészkd platon taldlhatd populacio Erd-
Tétényi platdhoz tartozik, a mészkoéfennsikot lajta és szarmata mészkd alkotja, amit 16sz réteg
borit. A populacié ezen a teriileten mar az emberi tevékenységnek jobban ki van téve az
agglomeracié kozelsége miatt (Magyar Madartani és Természetvédelmi Egyesiilet 2023a). A
pocaljai populacio szintén védett teriileten talalhatd, ami intenziv mezdgazdasagi teriiletekkel
korbevett 10szgyep. Az agglomeraciotél nagyobb tavolsdgra taldlhatd, emiatt a humdan
beavatkozasnak kevésbé kitett teriilet (Csontos et al. 2022). A sarga len allomanyt a Soroksari
Botanikus Kertbe 1987-1993 k6zott telepitették be Alsdszentivanrol, a kert egy gyiimolcsfa ligetes
zOnajaba (Balog 2018). Az ex situ populacié kornyezete a természetes tarsulasi viszonyoktol
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jelentdsen eltér, igy lehetdséget nyujt a hosszutavi megdrzés génanyagra gyakorolt hatasanak
tanulmanyozésara.

4.1.3. A kései szegfii és a balti szegfi vizsgalt populacioi

A Dianthus nemzetség Plumaria szekciojan beliil a fajhatar kérdés nehézsége, valamint az
elkiilonité morfoldgiai bélyegek hianya miatt a vizsgalni kivant allomanyok kijelolését a
Magyarorszag edényes ndvényfajainak online adatbdzisara és Somogyi (2014) korabbi
molekuléaris vizsgalataira alapozottan végeztik el. A populaciok GPS koordinatait ¢és
¢l6helytipusat a 2. tablazatban foglaltuk 6ssze. A harom kései szegfii in situ populacio és az ex situ
populacié is mészkedvel6 homoki gyepen taldlhatd. A szigetmonostori populacié a human
hatasoknak leginkabb kitett allomany, a Szentendrei-szigeten a homoki gyepek jelentés részben
fragmentalodtak, kozvetlen szomszédsdgaban kertek taldlhatoak (Magyar Madartani és
Természetvédelmi Egyesiilet 2023b). A farmosi és tatarszentgyorgyi populaciok ezzel szemben a
human behatasnak kevésbé Kkitett teriiletek. A Soroksari Botanikus Kerti allomany 1975-1976
kozott telepitették a kertbe a Dunaharaszti hatardban talalhatdé Kapolnadombrol. A kertben
megtaladlhatd csenkeszes-homokpusztagyep tarsulast a kert alapitasa eldtti években akéc
telepitésekkel majdnem teljesen kipusztitottdk, 1974-ben kezdddtek meg a tarvagast kovetden a
rekonstrukcidés munkalatok (Hohn 2013). Az eredeti allomany a kapolna felujitasa soran (1995-
2000 kozott) teljesen megsemmisiilt, igy a megdérzott génanyag értékelése ezért is kiemelten fontos
(Bogya ex verb.).

A balti szegfli hazai el6fordulasat Baksay (1972) jelezte eldszor morfoldgiai és citologiai
alapon. Somogyi (2014) molekularis vizsgalatokkal megerdsitette a feny6f6i Gsfenyves teriiletén
a faj jelenlétét, azonban a korabban ko6zo6lt savanyt homok teriiletekrél szarmazd mintakat
Dianthus serotinus-ként azonositotta. Mivel a balti szegfii hazankban vélhetéen reliktum jellegi
faj, ezért a feny6f6i génanyag tovabbi vizsgalata relacidoban a kései szegfiivel fontos informacioval
szolgalhat a tovabbi ex situ megbrzés kidolgozasahoz. Emiatt tartottuk indokoltnak, hogy ezt az
allomanyt is bevonjuk a vizsgalatokba. A feny6féi populacidban harom szubpopulaciot
(Kurucerdd, Anyafds twjulat és Hangosrét) vontam vizsgalatba. A Kurucerdd és Anyafés
szubpopulaciok az emberi behatastol mentes teriileteken helyezkednek el, a hangosréti
szubpopulacio mellett azonban friss feny6 telepités zajlott, ezaltal egy bolygatottabb populacionak
tekinthetd.

4.2. Morfometriai vizsgalatok

A terepi felmérések helyszineit, ¢él6helyi jellemzoit és GPS koordinatait a 2. tablazat
tartalmazza, fajonként csoportositva. A morfometriai vizsgalatok soran a négy vizsgalatba vont
taxon esetében igyekeztiink a fajokat leginkabb jellemzd, a populaciok elkiiloniilését jol detektald
vegetativ €s generativ bélyegeket vizsgalatba vonni. A fajonként listazott bélyegeket a 3. tablazat
foglalja Ossze.
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. tdblazat: A morfometriai vizsgalatba vont taxonok, populacidik és GPS koordinatajuk.

Taxon Populacié GPS Megbrzés Eléhely
koordinata moddja
Kakucs N 47.22009, in situ Kékperjés
E 19.3615 laprét
Taborfalvai Katonai N 47.1188, in situ Kékperjés
Plantago Lotér E 19.3262 laprét
maxima Tatarszentgyorgy N 47.08009, in situ Kékperjés
Juss. ex Jacq. E 19.3420 laprét
Kunpeszéri Szalag-erdd N 47.0991, in situ Kékperjés
E 19.3341 laprét
Soroksari Botanikus Kert N 47.4004, ex situ Kékperjés
E 19.1582 laprét
Pocalja N 47.47013, in situ Pannon
E 18.6564 lejtosztyepp
(16szgyep)
Erd-Kakukk-hegy N 47.3491, in situ Pannon
E 18.9413 lejtdsztyepp
Linum flavum L. (16szgyep)
Erd-mészkd plato N 47.4280, in situ Pannon
E 18.8677 lejtosztyepp
(16szgyep)
Soroksari Botanikus Kert | N 47.3971, ex situ Felhagyott
E 19.1596 gyimolcsos
Szigetmonostor N 47.7030, in situ Pannon
E 19.1097 homoki gyep
Farmos N 47.3758, in situ Pannon
Dianthus E 19.7698 homoki gyep
serotinus
W. et K. Tatarszentgyorgy N 47,0593, in situ Pannon
E 19,4052 homoki gyep
Soroksari Botanikus Kert N 47.4003, ex situ Pannon
E 19.1539 homoki gyep
Feny6f6
Dianthus (szubpop. Anyafas ujulat, | N 47.3572, in situ Homoki
arenarius L. Kurucerdd, Hangosrét) E 17.7690 erdeifenyves




3. tablazat: A védett taxonok vizsgalt morfometriai bélyegeinek listdja és a vizsgalati idoszak.
Taxon Vizsgalt bélyegek Vizsgalati
iddszak

Plantago Legnagyobb levél hossza (cm), legnagyobb levél szélessége
maxima (cm), levelek szama (db) 2016-2020
Juss. ex Jacq.

Egyed magassag (cm), 5. levél hossza (cm), 5. levél
Linum flavum | szélessége (cm), sziromlevél hosszusaga (cm), sziromlevél | 2018-2020

L. sz¢lessége (cm), viragok szama a szaron (db)
Parna atméréje (cm), levél hosszisag (virdgok alatti 2.
Dianthus nddusznal eredd levél) (cm), levél szélesség (viragok alatti 2.
serotinus ndduszndl eredd levél) (cm), sziromlevél hosszisaga (cm),
W. et K. sziromlevél szélessége (cm), csésze hosszusaga (cm), csésze | 2019-2020
€s sz¢élessége (cm), viragok szama a szaron (db), egyed
Dianthus magassag (cm), belsé csészepikkely hossza (cm)
arenarius L.

4.3. Csirazasbiolégiai vizsgalatok

Csirazasbiologiai vizsgalatot a sarga len és a kései szegfii fajokkal allitottunk be. Az 6rias
utifli esetében az ex situ allomanyban és az in situ allomanyok koziil a 16téri és tatarszentgyorgyi
populacidokban nagyon kevés mag fejlodott, ami statisztikai értékelésre nem lett volna alkalmas.
Ugyan akkor az 6rids tifll csirazasbioldgiai vizsgalatat a kakucsi dllomanybol gyiijtott magokkal
2015-ben elvégeztiik, igy a faj csirazasbiologiai tulajdonsagairdl mar rendelkeziink informacidval
(Kovacs et al. 2018). A kései szegfii esetében az ex situ allomanyban szintén kevés magot tudtunk
fogni, ezért Debrecenbdl és Bernbdl szarmazo ex situ allomanyokbdl mageserével kért magokat
vontunk a vizsgalatba. A csirdztatas a Soroksari Botanikus Kert {iveghazaban (47°24' - 19°09")
zajlott természetes fényviszonyok kozott 2019 tavaszan. A magokat itatospapirral bélelt Petri-
csészékbe vetettiik, populacionként 5 ismétlésben (kivétel a berni (2 ismétlés) €s debreceni (4
ismétlés) a kisebb magmennyiség miatt), ismétlésenként 50 db maggal. A magokat folyamatosan
nedvesen tartottuk. A csirdzast hetente egyszer értékeltiik 2019.04.24-06.11 kozott. A csirazasi
szazalékot az alabbi formula alapjan szdmitottuk ki (International Seed Testing Association-ISTA
1985):

Csirazasi % = Csirazott magok szama/Osszes elvetett mag x 100
4.4. A vizsgalt fajokkal egyiitt el6fordulé novényzet értékelése

Az orias tifii és a sarga len in Situ és ex situ populaciokban fajlista felvételezést is végeztiink
az ¢€lohelyek pontosabb megismerése végett. Az orias utiftinél a felmérést 2020-ban, a
morfometriai vizsgalatokkel egy idében végeztiik el. Minden populacidoban 5 db 1 X 1m-es
kvadratban felvettiik a kvadraton beliil eléforduld fajok listdjat. A sarga len populacioknal
populacionként 1 fajlista felvételt készitettiink. Mivel az allomanyok mérete és kiterjedése
nagyban eltért egymastol, igy pontosabbnak itéltiik meg a kvadratok helyett populadcionként
felvenni a fajlistat.

A kvadratokban megjelend ndvényfajokat Kirdly (2009) hatdrozokulcsa segitségével
meghataroztuk. A fajlistdk alapjan a fajokhoz tartozo attribGitumokat a FLORA adatbézisbol
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(Horvath et al. 1995) gyijtottikk ki. A vizsgalt attributumok az alabbiak voltak: Borhidi-féle
okologiai indikator értékek (relativ hdigény — TB, relativ talajviz, ill. talajnedvesség — WB,
talajrekacio — RB (Borhidi 1995). Az orias tifil esetében a fajokhoz 1-5-ig hozzarendeltiink egy
értéket, aszerint, hogy a faj hany kvadratban fordult el6 (konstancia érték) és ezekkel az értékekkel
stulyoztuk a faj populacionkénti el6fordulasat. Az ¢€léhelyek florisztikai hasonlosaganak
kifejezésére a Jaccard-indexet (J, Jaccard 1908) hasznaltuk és az alabbi képlet segitségével
szamitottuk Ki:

Saccard = &/(a+b+c)
ahol az a a két 6sszehasonlitandd populacioban egyarant eléforduld fajok szama,

a b és a c pedig a csak az egyik, illetve csak a masik populacidban eléforduld fajok szama
(Magurran 2004).

A Jaccard-indexek matrixai alapjan a klaszteranalizist a PAST (PAleontological STatictics
Version 4.03 Hammer et al. 2001) szoftverben végeztiik el. A klaszteranalizis soran a
programcsomagban a Paired Group UPGMA (Unweighted Pair Group Method with Arithmetic
Mean — csoportatlag eljaras) analizist hasznaltuk euklideszi kdzéptavolsaggal.

4.5. Kromoszoma alapu vizsgalatok

4.5.1. Metafazisos kromoszoma preparacio

Kromoszéma vizsgalatokat az 6rids 0tifil, a kései és balti szegfli fajokkal kapcsolatban
végeztiink. A sarga len magok alacsony csirdzasi szdzalé¢ka miatt kevés egyeden tudtuk kiprobalni
a preparalasi protokollt, ami nem bizonyult sikeresnek, igy ezt a fajt kizartuk a vizsgalatokbol. A
kromoszoma vizsgalatokhoz az in situ populaciokbdl és Dianthus serotinus esetében az ex situ
allomanybol is maggyijtés tortént a 2018-2020-ig terjedd idészakban. Populécionként 5-20
véletlenszertien kivalasztott egyedrdl Osszegylijtott magmintdkat nedves szlrdpapiron, Petri-
csészében szobahOmérsékleten csiraztattam 2-10 napig, a taxon csirazasi igényeinek
fliggvényében. A molekularis citogenetikai vizsgalatokat a Zagrabi Egyetem Biologia
Tanszékének Molekularis biologiai osztalyanak laborjaban végeztiik Jelena Mlinareccel. A
csirandvények gyokércsucsait a Dianthus taxonok Esetében Weiss et al. (2002) modszertana
alapjan 0,002 M 8-hidroxikinolinnal 3 h szobahdmérsékleten sététben, 3 h 4 °C hiitdszekrényben
kezeltem. A Plantago maxima fajnal a gyokércsucsokat jeges vizben kezeltiik 24 oran keresztiil.
Ezt kovetéen 24 h-ig 3:1 etanol-ecetsav fixalé oldatba helyeztik a mintdkat, majd
hiitészekrényben taroltuk feldolgozasig. A kromoszoma preparalast Mlinarec et al. (2006)
munkdja nyoman végeztikk. A gyokércsticsokat 1% (w/v)-os karminecetsavas festékkel
megfestettiilk, amit 45%-o0s ecetsavban torténd macerdlds utan a targylemezen szétnyomtunk
mitotikus dorzspreparatumot készitve. A preparatumok mindségét faziskontraszt-mikroszkop alatt
ellendriztiik. A megfelel6 mindségli preparatumokrol a fedélemezt folyékony nitrogén vagy CO2
segitségével tavolitottuk el. Ezt a mintdk 24 6ras levegdn szaradasa kovette. A kromoszémakat 2
ug ml* 4°,6-diamidino—2—fenilindol (DAPI) fluoreszcens festékkel jeldltiik és 20 percig, fénytél
elzart dobozban, szobahomérsékleten festettiik. Ezt kovetden desztillalt vizzel lemostuk és
FluoromountG Mounting Medium-mal (ThermoFischer Scientific) kezeltiik a mintakat a kifakulas
mértékének csokkentésére. 4°C-on egy ¢éjszakara hiitdszekrénybe helyeztiik a prepardtumokat. A
képek egy CCD kameraval (Olympus DP70) felszerelt Olympus BX51 mikroszkdppal késziiltek.

39



A képek utdomunkait Adobe Photoshop 6.0 program segitségével kiviteleztiik. Atlagosan 10 db, jo
mindségli metafazist vizsgaltunk egy egyednél.

4.5.2. FISH jelolés

FISH (fluoreszcens in situ hibridizacio) vizsgalatot a Dianthus serotinus (szigetmonostori
populaciobol szarmazo egyedeken) és Dianthus arenarius (Feny6f6/Hangosrét) esetében Mlinarec
et al. (2012) munkaja szerint végeztiik kisebb modositasokkal az alabbiak szerint. Az 5S rDNS
probaként alkalmazott pTa794 klon tartalmazta a teljes 410-bp BamHI fragmenst a bza 5S rRNS
gén és spacer régiojabol (Gerlach és Dyer 1980). A 2,4 kb Hindlll fragmens a részleges 18S rDNS
¢és ITS1 Cucurbita pepo fajbol szarmazott, pUC19 vektorban keriilt klonozasra (Torres-Ruiz és
Hemleben 1994), amit a 35S rDNS probaként alkalmaztunk. A probak direkt jeldlést kaptak a
nick-transzlaciés kit alkalmazasaval a gyartod utasitasa alapjan (Abbott Molecular Inc., United
States) kisebb modositasokkal vagy Aminoallil-dUTP-Cy3-mal (Jena Bioscience GmbH, Jena,
Németorszag), vagy Green-dUTP-vel (Abbott Molecular Inc., Egyesiilt Allamok). 500 ng probat
25 ml teljes reakciotérfogatban jeloltiink 2,5 ml enzimkeverék felhasznéalasaval 6 oran at 15 °C-
on.

A lemezeket 10 percig fixaltuk 3,7%-0s formaldehidben 2X SSC-ben (s6s Na-citrat) 0,1%
(w/v) natrium-dodecil-szulfattal. A hibridizacios mix (20 uL) 50% formamid 10% dextran-szulfat,
0,6% natrium-dodecil-szulfat 2X SSC és 2 ng pl* jeldlt probat tartalmazott. A hibridizaciés mixet
96 °C-on 3 percig denaturaltuk és kozvetleniil utana jégen hiitottiik le a mintakat. A hibridizacios
keveréket a preparatumra juttattuk és 24 x 32 mm-es feddlemezzel buborékmentesen lefedtiik. A
kromoszdma prepardtumokat a hibridizaciés mix hozzdadasa utan 73 °C-on 5 percig denaturaltuk.
A mintdk poszthibridizaciés atmosasa (a nem specifikusan hibridizalédott szekvenciak
eltdvolitasara) 42 °C-on az alabbi oldatokkal tortént (5 perces kezelési id6 oldatonként): 2 x SSC,
0,1 x SSC, 2 x SSC, 4 x SSC/Tween. A preparatumok kontrasztfestésére DAPI festéket
alkalmaztunk (2 pg ml?) 20 percig, szobahémérsékleten. A preparatumokat Dako Fluorescence
Mounting Medium-mal kezeltiik (Dako North America Inc., United States) és 4 °C-on taroltuk
egy ¢éjszakan at. A jelek vizualizalasara egy CCD kameraval (Olympus DP70) felszerelt Olympus
BX51 mikroszkopot hasznaltunk. Atlagosan 10 db, j6 mindségli metafazist vizsgaltunk egy
egyednél. A képek utomunkait (kontrasztolds) Adobe Photoshop 6.0 program segitségével
végeztiik.

Fluoreszcens in situ hibridizaciot a Plantago maxima taxonra vonatkozodan is végeztiink. A
Dianthus fajok esetében leirt protokollt alkalmaztuk a hibridizacios h6fok valtoztatasaval. A fajok
eltérd denaturacios hoéfok optimuma miatt, az orids Utifll minta esetében a denaturdcid a
hibridizacés mix hozzaadasa utan 71°C-on 5 percig zajlott.

4.6. DNS- alapu vizsgalatok

4.6.1. DNS kivonas

A mintavételezés soran fiatal leveleket (Plantago maxima esetében), valamint
télevélrozsakat (Dianthus serotinus) gytjtottiink szilika gélt tartalmazé papirzacskoba é€s
felhasznalasig ebben taroltuk. A nodvények teljes genomi DNS-tartalmat 20-25 mg
novényanyagbol E.Z.N.A.® SP Plant DNA kit (Omega Bio-tek, Inc., Norcross, GA, USA)
segitségével vontuk ki, a gyarto altal megadott protokoll alapjan. A DNS-kivonatok mennyiségi
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¢s mindségi paramétereit Nanodrop ND-1000 spektrofotométer (NanoDrop Technologies, Inc.,
Wilmington, DE, USA) késziilékkel ellendriztiik. A DNS-kivonatokat -20°C-on fagyasztva
taroltuk.

4.6.2. ISSR- vizsgalat

A Plantago maxima faj Osszes hazai populaci6éjabdl szarmazo mintabol, dsszesen 100
egyeden (populacionként 20-20 egyeddel) végeztiink el ISSR vizsgalatot. Az amplifikaciot
Aeris™ Thermal Cycler (Esco Micro Pte. Ltd., Singapore) tipusit PCR késziilékben végeztiikk a
kozolt protokoll alapjan (4. tablazat). Az ISSR régiok felszaporitasahoz 25 primerpart teszteltiink
(CACB, ACAD, UBC 807, 808, 809, 811, 812, 816, 817, 818, 823, 825, 826, 827, 835, 840, 841,
857, 861, 873, 881, 885, 887, 888, 889), amibdl 8 primerpart (ISSR primer set 9, University of
British Columbia, http://www.michaelsmith.ubc.ca) valasztottunk ki a tovabbi vizsgalatokhoz (5.
tablazat). A primerek kivalasztasanal figyelembe vettikk a reprodukalhatosagot, a savok
tisztasagat, illetve az azonos PCR bedllitassal torténd futtathatosdgot. A PCR-reakcid 15 pL
végtérfogatban késziilt 50-100 ng DNS, (10x) DreamTaq Green PCR puffer (ThermoFisher,
Waltham, MA, USA), 2,5 mM MgCly, 0,02 mM dNTP mix (ThermoFisher, Waltham, MA, USA),
5-5 umol az adott primerekbdl, 0,25 U DreamTag Green DNS-polimerdz (ThermoFisher,
Waltham, MA, USA) és Milli-Q viz (Merck Millipore, Billerica, MA, USA) felhasznalasaval. A
PCR termékek amplifikacios hatékonysaganak javitasa érdekében BSA (1%) (ThermoFisher) és
DMSO (2% is a reakci6 elegyhez keriilt.

A PCR termékek mindségét etidium-bromiddal festett 1,5% (w/v)-os 1xTBE agar6z gélen
ellendriztiik. A PCR termékek primertdl fiiggéen 60-150 percen keresztiil futottak 110 V-on. A
gélképeket UV fény alatt készitettiik géldokumentacids rendszer segitségével (Bio-Rad Gel Doc
XR, system Bio-Rad, CA, USA). A termékek méretének megallapitasara GeneRuler 1 kb Plus
DNA Ladder (Thermo Scientific) markert alkalmaztunk, majd a gélképeket GelAnalyzer 19.1
szoftverrel értékeltiik. Az amplifikalt fragmenseket vizualisan értékeltiik a homoldg savok
jelenlétére (1) vagy hianyara (0), és az eredményeket MS Excel tablazatban foglaltuk dssze. Az
ISSR markerek binaris adatait dominans markerként elemeztiik GenAlEx 6.51b2 segitségével
(Peakall és Smouse 2006, 2012, Smouse et al. 2017).

4. tablazat: A PCR-reakci6 koriilményei az ISSR vizsgalat soran.

Lépés Kezelés Hoémérséklet Id6tartam Ciklus
1. Elddenaturalas 94°C 5 perc 1
Denaturalas 94°C 30 masodperc
2. Primerek kotodése 49°C 60 masodperc 40
Polimerizélas 72°C 90 masodperc
3. Polimerizélas 72°C 7 perc 1
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5. tablazat: Az altalunk kivalasztott 8 primer par szekvencidja és a primerek kotddési hdmérséklete
(Ta).

Primer 1D Szekvencia (5°—3’) Ta(c C)
UBC 807 5’ - AGA GAG AGA GAG AGAGT -3 49
UBC 808 5’ - AGA GAG AGA GAG AGAGC -3 49
UBC 809 5’ - AGA GAG AGA GAG AGA GG -3’ 49
UBC 811 5’ - GAG AGA GAG AGAGAGAC-3 49
UBC 816 5"-CAC ACACACACACACAT-3% 49
UBC 818 5’-CAC ACACACACACACAG-3 49
UBC 835 5’ - AGA GAG AGA GAG AGAGYC -3’ 49
UBC 857 5’-ACACACACACACACACYG-3 49

4.6.3. cpDNS-vizsgalat
4.6.3.1. cpDNS-vizsgalat Plantago maxima fajnal

A Plantago nemzetségben sikeresen alkalmazott kloroplasztisz markerek koziil a trnL-trnF
markert hasznaltuk (Taberlet et al. 1991) a hazai és kazah populaciok kozotti 6sszehasonlitashoz
(Rensted et al. 2002, Hassemer et al. 2019). A vizsgalathoz a hazai in situ és ex situ populaciokbol
populacionként 4-4 db mintat gytjtottiink, valamint a kazahsztani populaciobdl is 4 db mintat
hasznaltunk fel. A gyijtott mintakon kiviil a GenBank-bol szarmazé mintakat is felhasznaltunk:
Plantago maxima MK487969, Plantago media AY101920, Plantago major AY101917, Plantago
lanceolata AY101952, Plantago alpina AY101932 (NCBI adatbazis,
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/). A primerparhoz tartoz6 szekvenciakat és az optimalis tapadasi
hémérsékletet a 6. tdblazatban foglaltuk 6ssze. A kloroplasztisz szekvencidk amplifikdldsdhoz
hasznalt reakcidelegy 25 pL végtérfogatban az aldbbi Osszetevoket tartalmazta: 20-30 ng DNS,
10x Dream Taq Green PCR puffer (ThermoFisher, Waltham, MA, USA), 2,5 mM MgCl,, 0,02
mM dNTP mix, 2,5 pmol primerenként (Biocenter Kft., Szeged, Hungary), 0,5 unit Dream Taq
Green DNS polimeraz (ThermoFisher), 1% BSA (ThermoFisher), 2% DMSO (Reanal, Budapest,
Hungary) és Milli-Q viz (Merckmillipore, Billerica, MA, USA). A PCR amplifikaciot Aeris™
Thermal Cycler (Esco Micro Pte. Ltd., Singapore) tipusit PCR késziilékben végeztiik Taberlet et
al. 1991 munkaja alapjan, kisebb modositasok mellett a 7. tablazatban foglaltak szerint.

6. tablazat: Az orias utifii molekularis vizsgéalatdhoz hasznalt cpDNS primerpar jellemzai.

Primer név Forward/ Szekvencia (5°—3”) Ta | Hivatkozas
Reverse (- C)
trnL5 UAAF F CGA AAT CGG TAG ACGCTACG | 53 | Taberletet
trnFCAA R ATT TGA ACT GGT GAC ACG AG al. 1991

Ta — tapadasi hdmérseklet (annealing temperature)

7. tablazat: A PCR-reakci6 koriilményei a trnL-trnF cpDNS vizsgalat soran.

Lépés Kezelés Homérséklet Idétartam Ciklus
1. Elédenaturalas 94 °C 5 perc 1
Denaturalas 94 °C 30 masodperc
2. Primerek kotddése 53°C 40 masodperc 35

Polimerizalas 72 °C 2,5 perc
3. Polimerizalas 72 °C 7 perc 1
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4.6.3.2. cpDNS-vizsgalat Dianthus serotinus és Dianthus arenarius fajoknal

A Dianthus nemzetség Plumaria szekcidjaban korabban két cpDNS szakaszt vizsgaltak
Valente et al. (2010) és Somogyi (2014). A két vizsgalatba vont régio a 3 ‘trnK-matK (Johnson és
Soltis 1994) és a trnH-trnK (Demesure et al. 1995) voltak, azonban a két taxon kozott alacsony
variabilitdst mutattak. Ezért Gjabb régiok vizsgalatanak bevonasaval szerettiilk volna a két taxon
kozotti szekvencia kiilonbségeket feltarni. Univerzalis kloroplasztisz markereket (5 rpsi2-rpL20,
rpoB-trnCGCAR, psbM-trnDGUC, és ycflb) és hat G primerpart teszteltiink a két taxon egyedein,
tovabba bevontuk ebbe a vizsgalatba a Plumaria szekcié még egy tagjat a Dianthus plumarius-t is
a primerek szekcion beliili variabilitdsanak tesztelésére. A kloroplasztisz DNS vizsgélatba a
morfologiai vizsgalatoknal ismertetett populaciokon feliil tovabbi mintdkat vontunk be, a
vizsgalatba vont taxonokat, szarmazasi helyiiket és GPS koordinataikat a 8. tablazat foglalja 6ssze.

8. tablazat: A cpDNS vizsgalatba vont Dianthus taxonok, szarmazasi helyiik és GPS koordinataik.

Taxon Populécio Eléhely GPS koordinata
Dianthus arenarius L. | Lettorszag (Jaunupe, in situ N 57.5211,
Targale Parish) E 21.6715
Dianthus plumarius L. Balatongyorok in situ N 46.7677,
E 17.3537

A hat 0j primerpart a Dianthus caryophyllus (GenBank KU904222.1) (Li et al. 2019) és
Dianthus superbus var.longicalycinus (GenBank KM668208.1) (Gurusamy et al. 2014) fajok
kloroplasztisz genomjainak varidbilis régidira fejlesztettiik. A két taxon kloroplasztisz genom
szekvenciajat letoltottiik az NCBI adatbazisbol (http://www. ncbi.nlm.nih.gov 2021.08.20.). A
szekvenciakat illesztettiik és megkerestiik a varidbilis l0kuszokat. A varidbilis régiok esetében
kiemeltiik a konszenzus szekvencidkat, meghosszabbitottuk 100 nukleotiddal a két végét és ezekre
a tertiletekre terveztiik a primereket. A primertervezést a Primer 3 Plus szoftverrel végeztiik el
(https://primer3plus.com/cqgi-bin/dev/primer3plus.cgi) és a Primer-BLAST toolkit
(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/tools/primer-blast/index.cqi) segitségével in silico teszteltiik, hogy

crer

A PCR amplifikacié soran alkalmazott reakcidelegy és a PCR-reakciok koriilményei
megegyeztek az oOrids tifli cpDNS vizsgalatnal ismertetett koriilményekkel, a primerek optimalis
kotédési hdmérsékletét a 9. tablazat tartalmazza.
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9. tablazat: A Dianthus taxonokon tesztelt 10 primerpar szekvenciaja és a primerek kotodési
hémérséklete.

ID | Primer Forward/ Primer szekvencia (5'—3") Ta Hivatkozas
Reverse (- C)
Spsl2 | F | ATT AGA AAN RCA AGA CAG CCA AT Hamilton
P6 53
rpL20 R CGY YAY CGA GCT ATA TAT CC (1999)
rpoB F CKA CAA AAY CCY TCR AAT TG Shaw et
pP7 52
tmCe°AR| R CAC CCR GAT TYG AAC TGG GG al. (2005)
psbM F AGC AAT AAA TGC RAG AAT ATT
P14 TAC TTC CAT c3 | Shawet
tmDGUC| R GGG ATTGTA GYT CAA TTG GT al. (2005)
TCT CGA CGA AAA TCA GAT TGT
P15 yetlbF i TGTGAAT 53 | Dong et
ycf1bR R |ATA CAT GTC AAA GTG ATG GAA AA al. (2015)
DI1- F GGG CGA ACG ACG GGA A
P16 56 Uj primer
380 R TTG GTATGG AAG TTA TGC ACG AA
DI2850 F ACT CTC ATATCAATT CGC CGTC
P17 56 Uj primer
0-29100 | R GTT CGA GCC CCG CCA G
DI5100 F | TGAGCA GTC TCA AAT ACC CTT TGT
P19 56 Uj primer
-5660 R TGA GCT ATT TCT CAA GGG AGA GG
DI6690 F CCA AGC GAT CTT TTC GTA GGC
P20 56 Uj primer
0-67420 | R CGG AGT TTA TTC TCC GGG AGT C
DI7310 F | AGTTCCAACTAAAAAGGT GAAATGA
P21 56 Uj primer
0-73780 | R |AAG AAA TTT CGC GAT CGA ACT ACC
F TTTATG GTT TGT TCC GCC ATCC
pyo | DIB06B oo | o
0-81320 | R GAT AGA ATT GCT ATG CTT AGT Y primet
GTGT
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4.6.3.3. A PCR-termékek tisztitasa és szekvenalasa, primer szelekcio

Minden termék tisztitasa és szekvenalasa azonos modszerrel tortént. A PCR termékeket etidium-
bromiddal festett 1,5% (w/v)-os 1xTBE agar6z gélen ellendriztik. A gélképeket UV fény alatt
készitettiik géldokumentacios rendszer segitségével (Bio-Rad Gel Doc XR, system Bio-Rad, CA,
USA). A termékek méretének megallapitdsira GeneRuler 100 bp DNA Ladder (Thermo
Scientific) markert alkalmaztunk. A PCR termékeket a primerek fliggvényében 40-55 percig
futtattuk 100 V-on. A markerekhez tartozd gélképek az M3 mellékletben (M1-M4. abra)
talalhatéak. Az amplifikalt termékeket CleanSweep PCR Purification (Applied Biosystems,
Waltham, MA, USA) kit segitségével tisztitottuk a gyartd utasitdsai szerint. Szekvenalasi
reakcioban hasznalt primerek megegyeztek azokkal, amelyeket a PCR amplifikdci6 soran
hasznaltunk. A szekvenalas automatizalt DNS szekvenald ABI PRISM 3100 genetikai analizator
késziilékkel tortént (Biocenter Kft., Szeged, Hungary) mind a két iranybol.

A nyers szekvenciakat a BioEdit 7.2.5 (Hall 1999) szoftver segitségével szerkesztettiik. A
forward és reverse szekvenciakbdl konszenzus szekvencidt készitettiink, a kromatogrammok
alapjan a szekvendldsi hibakat javitottuk és vizudlisan ellendriztilk a polimorf pozicidkat. A
szerkesztett szekvenciak illesztését a BioEdit szoftverbe integralt ClustalW (Thompson et al.
1994) programmal végeztiik el. A gap-ek kddoléasat az egyszerii indel kddolasi algoritmus alapjan
(gap jelenléte esetén 1, gap hianyaban 0 kodolassal, Simmons és Ochoterena 2001), a FastGap 1.2
programmal készitettiik el (Borchsenius 2009). Az értékelés soran figyelembe vettiik az indelek
hosszanak variabilitasat is. A Dianthus taxonok esetében alkalmazott 10 primer sikeres
vagy a nagyon alacsony polimorfizmust mutat6é l6kuszokat kizarjuk. A tiz primerbdl a végso
vizsgalatba 6t primer kertilt (P7, P15, P16, P19, P20). A szelekci6 soran alkalmazott mintdkat és
a végso vizsgalathoz felhasznalt mintakat a 10. tablazat foglalja 6ssze. A Dianthus szekvenciak
esetében az alkalmazott 6t plasztisz szekvencidabol egy egységes matrixot hoztunk létre a
szekvenciak Osszeflizésével a SeaView 4.6.4 programban (Gouy et al. 2010).

10. tablazat: A primer szelekcido és végiil a kivalasztott 6t primer soran felhasznalt mintak
megnevezEése €s mintaszamai.

Szelekcid
Taxon Populécio Mintaszam

Dianthus arenarius L. agg. Lettorszag 1
Feny616 - Hangosrét

Feny6£6 - Kurucerdd

Feny6f6 — Anyafés ujulat
Dianthus serotinus W. et K Farmos
Végso vizsgalat (5 db primerrel)
Dianthus arenarius L. agg. Lettorszag (LAT)
Feny6f6 — Anyafas Gjulat (ANY)
Feny6f6 — Hangosrét (111)
Feny6f6 — Kurucerdd (KU)
Dianthus serotinus W. et K Soroksari Botanikus Kert
Szigetmonostor
Farmos
Dianthus plumarius L. Balatongyorok
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GenBank-bol szarmazo taxonok
Taxon ID Mintaszam
KU904222
Dianthus caryophyllus L. MG989277 3
NC039650
LN877387
LN877388
LN877389
LN877390
Dianthus gratianopolitanus Vill. LN877391 9
LN877392
LN877393
LN877394
LN877395
Dianthus moravicus Kovanda LN877396 1
KM668208
Dianthus longicalyx Migq. MTO001881 3
NC050834

4.7. Statisztikai analizis

4.7.1. Morfometria valtozok és a csirazasi szazalék statisztikai értékelése

A vegetativ és generativ paraméterekre vonatkozo statisztikai értékelést az IBM SPSS 27
szoftver segitségével végeztiik el. Tobbvaltozos variancia analizist (MANOVA) alkalmaztunk,
blokkhatasként kezeltiik az éveket (évjarathatast), a faktor a populacio volt, a vizsgalt morfologiai
paraméterek pedig a fiiggd valtozok. A csirdzasi szdzalék értékeléséhez egyvaltozos
varianciaanalizist (ANOVA) alkalmaztunk. Fiiggd valtozoként a csirazasi szazalékot, faktorként
a populaciokat adtuk meg. A MANOVA ¢és ANOVA feltételeként eldszor kiugroérték vizsgalatot
végeztiink Mahalanobis tavolsagra alapozva. A reziduumok normalitasat a Saphiro-Wilk (Shapiro
és Wilk 1965), illetve Kolmogorov-Smirnov (Berger és Zhou 2014) tesztekkel igazoltuk.
Amennyiben a tesztek alapjan a normalitds nem teljesiilt a ferdeség ¢€s csucsossdg vagy
D’ Agostino teszt alapjan (Tabachnick 2007) fogadtuk el a normalitast. Kevés esetben sziikség volt
adattranszformaciora és a kiugro értékek eltavolitasara is. A szérashomogenitast Levene-teszttel
ellendriztiik és abban az esetben, ahol a feltétel sériilt (p<0.05) Games-Howell post hoc tesztet
alkalmaztunk. A szérdshomogenitas teljesiilése esetén Tukey tesztet hasznaltunk a szignifikdnsan
eltér6 csoportok elkiilonitéséhez. A statisztikai értékelést 95%-0s szignifikancia szint mellett
végeztem. A statisztikai értékelések részletes tablazatait a mellékletek M2 Statisztikai tablazatok
fejezete tartalmazza. Diszkriminancia analizist is alkalmaztunk a morfologiai bélyeg alapu
csoportok detektalasdhoz, valamint a kategoriakat meghatarozd valtozok predikcidjahoz és a
valtozok alkalmassaganak értékeléséhez a kategoria kapcsoltsdg szempontjabdl. Az analizist
1épésenkénti modszerrel (stepwise-method) végeztiik el, a csoporton beliili csoportméretek
kiszdmitasaval.
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4.7.2. Molekularis markerek értékelése

4.7.2.1. ISSR

A binaris adat matrixot a GenAlEx 6.51b2. (Peakall és Smouse 2006, 2012, Smouse et al.
2017) szoftver segitségével értékeltiik. Megadtuk a polimorf 16kuszok szdmat, a polimorf 16kuszok
szazalékos aranyat, a Nei féle genetikai diverzitast (h) (Nei 1973) és a Shannon Informacios
Indexet (I) (Lewontin 1972). A GenAlEx 6.51b2 szoftverbe integralt AMOVA-t (analysis of
molecular variance) hasznaltuk a populacion beliili €s populaciok kozotti genetikai variabilitas
megoszlasanak becslésére. A varianciakomponensek szignifikancidjat permutacios teszttel
hataroztuk meg (999 ismétlés). A populaciok térbeli genetikai strukturalodasanak értékelését
Bayes klaszterezési elven alapuldo STRUCTURE 2.3.4. szoftverrel végeztiikk (Pritchard et al.
2000). Az analizist korrelalt allélfrekvenciaja admixture modellel hajtottuk végre (Falush et al.
2003) LOCPRIOR beallitassal (elézetes probafuttatasok alapjan) (Hubisz et al. 2009). A K
(klaszter) értékeket 1-8-ra allitottuk, minden szamitast 10-szer ismételve, a burn-in peridodus 100
000 volt, 500 000 MCMC (Markov Chain Monte Carlo) generacioval alkalmazva. Az optimalis
Klaszterszam meghatarozasanak céljabol a STRUCTURE HARVESTER-t (Earl és Vonholdt
2012) hasznaltuk az Evanno-modszer alkalmazasaval (Evanno et al. 2005). A futtatasok legjobb
K értékeinek atlagolasat és vizualizalasat a Pophelper webes applikacioval végeztiik el (Francis
2017).

4.7.2.2. cpDNS

A Dianthus fajok esetében a filogenetikai kapcsolatok értékelésére maximum likelihood
(ML) és Bayes analizist végeztiink a 10 primer tesztelése sordn. Az ML analizist a RAXML-NG
web szerveren futtattuk (http://embnet.vital-it.ch/raxml-bb/) (Kozlov et al. 2019), a konszenzus
torzstat 10 véletlenszeriien indul6 fa (random starting trees) és autoMRE bootstrap kereséssel 0,03
hatarérték beallitdsaval készitettiik. Az Osszeflizott és illesztett szekvencidkat particionalt
adatkészletként kezeltiik, igy lehetdség volt primerenként megadni az optimalis evollcios
modelleket és a gap kodolt régidét. Az evoluciés modelleket a PhyML (http://www.atgc-
montpellier.fr/phyml/) (Guindon et al. 2010) program segitségével valasztottuk ki. Primerenként
az optimalis evoliciés modellt az M3. Kiegészitd abrak és tablazatok melléklet M3. tablazata
tartalmazza. Ezen feliil készitettiink egy csak GTR modellre alapozott torzsfat is, ahol az
adatkészletet nem particionaltuk. Mivel a GTR modellre alapozott torzsfa nem tért el jelentdsen
az eltérd evolicidos modellekre alapozott torzsfatol, a kivalasztott 5 primerre mar csak GTR
modellel végeztiink ML analizist. A Bayes analizist a MrBayes v.3.2.7a szoftverrel végeztiik el
(Ronquist et al. 2012). Az altalanos idéreverzibilis szubsztiticios modellt (General Time
Reversible, GTR) alkalmaztuk, a szubsztiticids aranyokra vonatkozdéan gamma-eloszlast
feltételezve. A Markov Chain Monte Carlo (MCMC) szimulaciét 10.000.000 generacion keresztiil
futtattuk, minden 100-ik 1épést mintazva 25%-0s burn-in értékkel. A 10 primerre futtatott Mr.
Bayes és ML torzsfa nem tért el jelentdsen egymastol (mellékletek M6. és M7. abra), igy az 5
szelektalt primerre Bayes analizist mar nem futattunk.

A Plantago ¢és Dianthus szekvenciak kozotti leszarmazasi kapcsolatok értékelésére
(Clement et al. 2002) haplotipus halézat elemzést alkalmaztunk. A haplotipus halézatokat a
PopART szoftver segitségével készitettiik el (Leigh és Bryant 2015), Templeton—Crandall-Singh
(TCS) analizissel. Minden inszerciot €s deléciot egy mutacids eseményként kezeltiink és minden
indelt egyediili pozicioként kodoltunk a végso illesztésnél, a kapcsolatokat 95%-on limitaltuk.
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5. EREDMENYEK

5.1. Plantago maxima fajjal kapcsolatos eredmények
5.1.1. Morfometriai vizsgalatok

5.1.1.1. Az ex situ és az in situ populaciok morfolégiai 6sszehasonlitasa 2018 és 2020 kozott

mért adatok alapjan

Morfometriai vizsgalatainkat 2018 ¢és 2020 kozott, 3 éven keresztiil, azzal a céllal végeztiik,
hogy az orias utifii hazai populacidinak morfologiai variabilitasat és az in situ és ex situ populaciok
esetében potencidlisan fenndlld6 morfologiai kiilonbségeket feltarjuk. A MANOVA soran
szignifikans kiilonbséget kaptunk mind a hérom vizsgalt valtozonal az évek kozott: levelek
hosszusaga (F (2, 366) = 57,366, p<0,001), levelek szélessége (F (2, 366) = 5,450, p<0,01), levelek
szama (F (2, 366) = 0,143, p<0,001). Az ¢l6helynek a levelek hosszéara (F (6, 366) =36,315,
p<0,001) és szélességére is hatdsa volt (F (6, 366) = 45,104, p<0,001) (10. &bra), ugyanakkor a
levelek szdmaban nem tapasztaltunk szignifikans eltérést (F (6, 366) =1,961, p=0,07). A levélszam
stabil bélyegnek tekinthetd és értékelhetd taxonspecifikus bélyegként, ami a kiilonbozo él6helyek
kozott is nagyobb stabilitdst mutat.

60,00 16
o bc c
g0 A 14
2 50,00 be b
D
‘E’ b 12
£ 40,00 =
= A a 10 2
2 a g
2 E 3000 A 8 3
E A 5
2 6
2 20,00 2
5 A B K
& o d cd 4

C

£ 10,00 b
” h 2
)

0,00 0

LO KU EX1 EX2 EX3 KA T

10. abra: A vizsgalt morfometriai valtozok (levelek szama (zold vonal), legnagyobb levél hossza
(kék) és szélessége (zo0ld)) a Plantago maxima hazai populacidiban és ex situ allomanyaiban. Az
abra 3 év atlagat mutatja be. LO= Taborfalva Lotér, KU=Kunpeszér, EX= Soroksari Botanikus
Kert— szubpopulacio 1 (iide), 2 (mezofil) és 3 (sztyeppei), KA=Kakucs, T=Tatarszentgyorgy. A
kiilonbozd betlik a populaciok kozotti szignifikans kiilonbségekre utalnak a Tukey (levélszam) és
Games-Howell (levél hossz és szélesség) post hoc teszt alapjan (p<0,05).

A diszkriminancia analizis soran az elsé fiiggvény (Function 1) a variancia 69%-at
magyarazza. A populaciok két nagyobb csoportra oszlanak: a kakucsi, kunpeszéri és
tatarszentgyorgyi allomanyok alkotjak az elsd csoportot, az ex situ allomanyok (SBK iide, mezofil
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¢és sztyeppei) és taborfalvai populdcido pedig a masodik csoportot. A levél szélesség az elsd
figgvény diszkriminald tényezéje. A masodik fliggvény (Function 2) a variancia 23,3%-at
magyarazza, ennek kdszonhetden az ex situ populaciok két részre szakadtak: SBK sztyeppei és
SBK iide a kunpeszéri populécioval alkot csoportot, az SBK mezofil pedig elvalt tdliik és kdzelebb
helyezkedik el a tatarszentgyorgyi populdcidhoz. Tovabba a kakucsi és 16téri populacioktol a
tatarszentgyorgyi allomany is elkiiloniilt. A masodik fiiggvénynél a levél hosszusag volt a
diszkriminal6 tényez6 (11. abra).

Fontos kiemelni, hogy a mért morfoldgiai paraméterek mentén az ex situ allomany illeszkedett az
in situ allomanyokban tapasztalt morfologiai variabilitashoz. Ez az eredmény jelezheti az ex situ
alloményok stabilizalodasat, ami a hosszabb tavu fenntartds szempontjabol kedvezo.
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11. abra: Kanonikus diszrkiminancia analizis a Plantago maxima in situ és ex situ allomanyai
kozott, a harom vizsgalt levélmorfoldgiai bélyeg alapjan.

5.1.1.2. A harom ex situ szubpopulacié monitoringja a telepités évétol (2016) kezdve 2020-ig

évente morfometriai monitoring modszerrel vizsgaltuk, hogy felmérjiik az évek hatasat a vizsgalt
egyedek morfoldgiai paramétereire. Tovabba, hogy a szubpopulaciok kozotti differencialodast és
a potencialisan fellépd kiilonbségeket detektaljuk. A MANOVA soran szignifikdns kiilonbséget
kaptunk mind a harom vizsgalt valtoz6 esetében az évek kozott: levelek hosszasaga (F (4, 258)
=38,907, p<0,001), levelek szélessége (F (4, 258) = 14,501, p<0,01), levelek szama (F (4, 258) =
41,779, p<0,001). A 2016-os telepités évéhez képest megfigyelhetd egy stabilizalodasi folyamat
mind a levelek méretében, mind a levelek szamaban. A levelek szdma 2017-ben jelentdsen
visszaesett (12. abra), ami magyarazhato az 0j kdrnyezetbe valo telepités okozta stresszel. Az évek
soran fokozatosan novekedett a levelek szama, ami a szubpopulaciok stabilizaloddséra utalhat. A

2019-2020-as évben megfigyelhetd a levelek hosszsdganak csokkenése, ugyan akkor a levelek
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szamanak novekedése, ami magyarazza a levelek méretének csokkenését a levelek szamanak
novelése érdekében.

Az allomanynak szintén mind a harom valtozora szignifikans hatasa volt: a levelek hosszara
(F (2,258)=46,207, p<0,001) és szélességére (F (2, 258) = 14,792, p<0,001), és a levelek szamara
is (F (2, 258) = 7,134, p<0,01). A sztyeppei ¢és iide allomanyok egyedei nagyobb
levélparaméterekkel voltak jellemezhetdek, mint a mezofil szubpopulacio egyedei. Ez a méretbeli
kiilonbség magyarazhat6 a kompeticidos nyomassal, mivel mind a két szubpopulacidoban el6forduld
fajok jelentdsebb arnyékold hatast fejtettek ki az orias utifii tovekre. A levelek szaméban szintén
szignifikans eredményt tapasztaltunk, az iide allomany egyedei szignifikansan tobb levelet
fejlesztettek a masik két szubpopulacidhoz képest. Ez az eredmény Osszefiiggésben lehet a faj
kornyezeti stabilizalodéasaval €s a generativ fazis megjelenésével. Az évjaratok hatasat a 12. dbra
mutatja be. A morfoldgiai paraméterek szerinti elkiiloniiléseket a 13. dbra szemléltetik.

A morfometriai vizsgalatok mellett fontos kiemelni azt az eredményt is, hogy az ex situ

crer

ami fontos indikatora a szubpopulaci6 stabil alkalmazkodasanak az 0j kdrnyezethez.
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12. abra: Az évek hatasa a levelek szaméara (z6ld vonal), levelek hosszasagara (kék) €s szélességére
(z61d) a Plantago maxima ex situ allomanyban. A kiilonb6z6 betiik az évek kozotti szignifikans
kiilonbségekre utalnak a Games-Howell post hoc teszt alapjan, a nagy betiivel jelzett csoportok a
levelek szdmahoz tartoznak (p<0,05).
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13. abra: A levelek szaméanak (zo6ld vonal), hosszanak (kék) és szélességének (z61ld) alakulasa a
2016-2020 kozott felvett Gsszes adat alapjan a Plantago maxima harom soroksari (SBK) ex situ

crer

a Games-Howell post hoc tesztek alapjan (p<0,05).
5.1.2. A vizsgalt allomanyokban elofordulé novényzet értékelése

Az orids utifii vizsgalt allomanyaiban felvételezett fajlistakat az M3 Kiegészité abrak és
tablazatok melléklet M2. tablazata tartalmazza. Az élohelyek fajlistainak prezencia-abszencia
adatai alapjan a Jaccard-index szerint tobbvaltozos, hierarchikus (UPGMA — Unweighted pair-
group average, Saitou és Nei 1987) osztalyozast végeztiink, amit a 14. dbra szemléltet. Az
alloményok fajszama az aldbbiak szerint alakult: SBK(I): 27 faj, SBK(II): 41 faj, SBK(III): 36 faj,
Kunpeszér: 54 faj, Kakucs: 40 faj, Tatarszentgyorgy: 40 faj, Téborfalva: 36 faj. Két nagyobb
csoport figyelheté meg az abran, az egyiket a 4 in situ, mig a masikat a 3 ex situ allomany alkotja.
Az ex situ allomanyok elkiiloniilése az in situ allomanyoktol és az e mogott allo eltérd tarsulasi
viszonyok magyarazatot adhatnak a két ex situ allomanyban a viragzas elmaradasara, az lide ex
situ allomanyban pedig a kis egyedszamu viragzo egyedekre. Ugyanakkor fontos kiemelni, hogy
szamos faj, ami az in Situ populaciokban megjelenik megtalalhatdé a Soroksari Botanikus Kert
kékperjés laprétjén is, csak az ex situ allomanyok kozvetlen kornyezetében nem. Ez az eredmény
fontos informacidval szolgalhat 4j ex situ allomanyok él6helyének kijeldléséhez a jovoben. Az in
situ populaciok foldrajzi tavolsag szerint képeznek tovabbi alcsoportokat. A kunpeszéri és
tatarszentgyorgyi allomanyok példaul 0,492 szimilaritasi indexel nagyobb aranyban hordoznak
azonos fajokat, ami a kis foldrajzi tavolsagbol adodo hasonlo fajkészlettel magyarazhaté. Ez alol
kivételt csak a 16téri alloméany képez, aminek a fajkészlete jelentésen szegényebb az erds
kompeticiés nyomas (Solidago spp., Phragmites australis), valamint a legeltetésb6l adodo
taposasi kar miatt. Emellett az aktiv katonai tevékenység is jelentds mértékben formalja a 16téri
allomany fajkészletét.
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14. abra: Az 6rias utifli dllomanyokkal egyiittéld ndovényzet klasszifikacios értékelése Jaccard-
index alapjan, UPGMA klaszterezési algoritmus alapjan.

Vizsgaltuk az él6helyeket a Borhidi-féle relativ 6kologiai indikator értékek (relativ héigény
— TB, relativ talajviz, ill. talajnedvesség — WB, talajrekacié — RB) alapjan is. A fajok hémérsékleti
igényei (TB értékek) alapjan elmondhatd, hogy az ex situ allomanyokbdl hianyoznak a meleg
klimat jelz6 (8-as kategoriaja) fajok, amik az in situ allomanyokban jelen vannak (pl.: Centaurea
sadleriana, Chrysopogon gryllus, Plantago altissima). Emellett az SBK_III és SBK II

cre

Galium boreale, Deschampsia flexuosa), amit a 15. abra szemléltet.
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erdok és erdds-
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Q“’Gy e{@ @é ‘ggb @3’ 7 %Q 7 %Q"L'/ ® 4 - montan
S &“So (‘)c& ) tiileveli erdék,
“)@ ill. tajga ov
&

15. abra: Az 6rias utifi llomanyokban felmért fajok relativ hdmérsékleti igény (TB érték)
szerinti megoszlasa.
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A WB értékek alapjan elmondhato, hogy szdrazsagtird és szarazsagjelzé fajok (1-4.
kategoria) mindegyik vizsgalt allomanyban nagyobb aranyban fordulnak elé. Az ex situ
allomanyok kozil az SBK I (iide) allomanyban vannak a legkisebb aranyban jelen a
szarazsagjelzd fajok, valamint a 9-10. kategéridju valtozo vizallasu és talajvizet jelzd fajok
nagyobb aranyban fordulnak eld. Ezért feltételezhetd, hogy ez a szubpopulacié a legiidébb
terméhellyel rendelkezik és az in situ populaciok koziil leginkabb a kunpeszéri allomanyhoz
hasonlit a vizellatottsag tekintetében. Ezzel szemben az SBK III (sztyeppei) allomany nagy
aranyban tartalmaz szarazsagtird elemeket, ami a tatarszentgyorgyi allomanyra is jellemzd, amit

a 16. dbra mutat be.

10 - valtozo vizallasa
fajok

B9 - talajvizjelzo
novények

B § - nedvességjelz6 fajok

B 7 - nedvességjelzék

H 6 - iide termdhelyek
novényei

B 5 - féliidde termohelyek

[ |

100%
90%
80%
70%
60%
50%
40%
novényei

30%

20% .
4 - félszaraz

10% terméhelyek novényei

m 3 - szarazsagtiiré

0% .o,
novények

B2 - szarazsagjelz6
novények

] - erésen
& szarazsagtiiré fajok

16. abra: Az 6rias utifii Allomanyokban felmért fajok relativ vizigény (WB érték) szerinti
megoszlasa.

A talajreakci6 értékek (RB értékek) alapjan a kunpeszéri, tatarszentgyorgyi és taborfalvai
allomanyok kiiloniilnek el a mészben gazdag talajokat jelzd fajok (9-es kategoria) miatt. Az SBK 1
(ide) szubpopulacidban savanyusagot jelzo fajok is jelen vannak (pl.: Schoenus nigricans, Allium
moschatum, Euphorbia lucida), amit a 17. abra szemléltet.
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17. abra: Az 6rids utifli dllomanyokban felmért fajok talajreakcid (RB érték) szerinti megoszlasa.

5.1.3. Kromoszoma alapu vizsgalatok

5.1.3.1. Metafazisos kromoszoma preparacio

Az allomanyokat, a vizsgalt egyedszamokat és a metafazisos kromoszéma szamokat a 11.
tablazatban foglaltuk 0ssze. Az Osszes vizsgalt hazai orias utifii dllomanyban megerdsitettiik a
2n=2x=12 kromoszoma szamot (18. abra). A faj 0t metacentrikus és egy akrocentrikus
kromoszomaparral rendelkezik, kariotipus formulaja Sm+1a.

11. tablazat: Az 6rias utifii kromoszéma analizisbe bevont populacidinak nevét, az analizis soran
vizsgalt egyedszamot és a diploid kromoszéma szamot (2n) 6sszefoglalo tablazat.

Populacio Vizsgalt egyedszdm 2n
Kakucs 12 12
Kunpeszér 16 12
Tatarszentgyorgy 10 12
Taborfalva Lotér 8 12
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18. abra: Plantago maxima metafazisos kromoszoma preparatuma (2n=2x=12). A skala 10 pm-
nek felel meg.

5.1.3.2. FISH jelolés

A Plantago maxima 35S és 5S rDNS régioi a 6-os szamu, akrocentrikus kromoszoéman
helyezkednek el (19. abra). A kromoszémapar heteromorf. 35S rDNS proba egy pozicidoban,
szubtermindlisan helyezkedik el. Az 5S rDNS régi6 két pozicidban, a hosszi karon a centromer
régidhoz képest proximalisan és szubtermindlisan lokalizalt. A centromer régidhoz képest

19. abra: FISH térképezés Plantago maxima szomatikus metafazisos kromoszoma
preparatumokon. (A) 35S rDNS proba (z61d) és (B) 5S rDNS proba (piros) (2n = 2x = 12). Skala
= 10 um (Fotok: Jelena Mlinarec).
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20. dbra: Az 6riés utifli idiogramja. A szinek az alkalmazott probdknak megfeleldek: 5SS rDNS
(piros) és 35S rDNS (zd6ld).

5.1.4. DNS- alapu vizsgalatok

5.1.4.1. Plantago maxima ISSR- vizsgalat

A primerenkénti és populaciok kozotti genetikai variabilitds megoszlasat a 12. és 13.
tablazatok foglaljak 6ssze. A 8 ISSR primer a 100 vizsgalatba vont egyedre 100 egyértelmii és
reprodukalhat6 elektroforetikus sdvot eredményezett 280-2000 bp kozotti tartomanyban, héttol 16
savig valtozd mennyiségben a primerek fliggvényében atlagosan 12,5 sév/primer értékben.
Nyolcvanhét sav (87,0 %) volt polimorf az 6sszes minta 6sszehasonlitasakor. A polimorf l6kuszok
69-85% kozott mozogtak a populaciok kozott. A legmagasabb polimorfizmus a kunpeszéri
populacioban volt, ahol két privat savot (private band) is detektaltunk. A legkisebb Nei-féle
genetikai diverzitas a kakucsi és ex situ allomanyokban (He = 0,206), a legnagyobb érték pedig a
kunpeszéri populéci()ban (He=0 257) volt. A Nei- féle genetikai diverzités az ex situ éllomény és

a kakucsi populaciobdl szarmazik és kozel all hozza.

12. tablazat: A genetikai diverzitas értékeléshez hasznalt ISSR primerek polimorfizmus indexei az
oOrias utiflinél.

Primer Savok mérete | Osszes sav | Polimorfsavok | Polimorfizmus (%)
(bp)
UBC 807 520-1270 13 12 92,31
UBC 808 480-1240 15 12 80,00
UBC 811 640-1450 13 11 84,62
UBC 857 280-790 9 4 44,44
UBC 835 420-760 7 6 85,71
UBC 816 680-2000 16 15 93,75
UBC 818 420-990 11 11 100
UBC 809 700-1585 16 16 100
Atlagos diverzitas 280-2000 100 87 87
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13. tablazat. A Plantago maxima populaciok kozotti genetikai diverzitasi mutatok.

Populaci6 N n PPL Na Ne I | He(S.E.) | uHe(S.E.)
EX situ 20 | 69 | 69,00 | 1,610 | 1,337 | 0,317 | 0,206 | 0,211
(0,018) | (0,019)
Tatarszentgyorgy | 20 | 74 | 74,00 | 1,680 | 1,365 | 0,344 | 0,223 | 0,229
(0,018) | (0,019)
Kakucs 20 | 72 | 72,00 | 1,670 | 1,337 | 0,320 | 0,206 | 0,212
(0,018) | (0,019)
Kunpeszér 20 | 85 | 8500 | 1,850 | 1,422 | 0,396 | 0,257 | 0,264
(0,017) | (0,018)
Létér 20 | 73 | 73,00 | 1,650 | 1,338 | 0,324 | 0,209 | 0,214
(0,018) | (0,018)
Atlagos 74,60 | 74,60 | 1,692 | 1,360 | 0,340 | 0,220 | 0,226
diverzitas (0,008) | (0,008)

N, mintaszam, n, polimorf 16kuszok szama, PPL, polimorf 16kuszok szdzalékos megoszlasa (%),
Na, lokuszonkénti atlagos allélszam, Ne, 16kuszonkénti atlagos effektiv, I, Shannon informaciés
index, He, Nei-féle genetikai diverzitas, S.E., standard hiba, uHe, heterozigozitas torzitatlanul
(unbiased) becsiilt ardnya

Az AMOVA analizis alapjan megallapithato, hogy a teljes genetikai diverzitas 8%-a a populaciok
kozotti, a fennmaradd 92%-a pedig a populacidkon beliili 6sszefiiggésekre vezethetd vissza (14.
tablazat).

14. tablazat. A GenAlEx szoftverrel végzett AMOVA vizsgalat sszefoglalo tablazata.

Variabilitas d.f. | Négyzetek Becsiilt Teljes Szignifikancia
forrasa Osszege variancia | variancia D (p)
(sum of (%)
squares)
Populaciok kozott | 4 140,920 1,130 8 0,082 <0.001
Populacion belil | 95 | 1199,000 12,621 92
Teljes 99 | 1339,920 13,752 100
@ PhiPT érték

A Nei-féle genetikai tavolsag matrixra alapozott (15. tablazat) UPGMA dendrogram (21. abra)
alapjan harom alcsoport kdrvonalazodott: egy klad tartalmazza az ex situ és a tatarszentgyorgyi, a
masodik klad a kakucsi és 16téri populaciokat. A harmadik klad a kunpeszéri populacidval
jelentdsebb mértékben elkiiloniilt a tobbi populaciotol.
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15. tdblazat. Az 6riés utifii populaciok Nei-féle genetikai tdvolsaganak paronkénti populacio
matrixa 8 ISSR marker alapjan.

Ex situ | Tatarszentgyorgy Kakucs | Kunpeszér | Létér

0,000 Ex situ

0,038 | 0,000 Tatarszentgyorgy
0,025 | 0,036 0,000 Kakucs

0,050 | 0,048 0,041 | 0,000 Kunpeszér

0,033 | 0,040 0,025 | 0,041 0,000 | Lotér

Kak

Kun

I T T T T T T T T T T T T T T 1
0.00 563 1135 1688 150
Cozfficient

21. abra A vizsgalt 6rias utifli populacick UPGMA dendrogramja a Nei-féle genetikai tavolsag
matrix alapjan.

A populaciogenetikai struktiralodas a STRUCTURE HARVESTER alapjan a K=4 és K=2
csoportokat valdsziniisiti (22. abra). A STRUCTURE analizis a klaszterek kozott az egyedek kozti

génkicserélddést (admixture) jelzi. Populacidogenetikai struktira a STRUCTURE analizis alapjan
a kunpeszéri populacidé elkiiloniilését és kiilon klaszterben valo elhelyezkedését mutatja.
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22. dbra. STRUCTURE HARVESTER eredménye. A) InK valészintiiség atlaga és (B) delta K. A
STRUCTURE analizis altal feltart Plantago maxima populaciok becsiilt genetikai
populacidszerkezete az ISSR markerek alapjan K =2 és K = 4 esetén. EX - Soroksari Botanikus
Kert — ex situ, TAT - Tatarszentgyorgy, KAK - Kakucs, KUN - Kunpeszér, LO - Téborfalva
Katonai L6- és Gyakorlotér.

5.1.4.2. cpDNS-vizsgalat a Plantago maxima in situ és ex situ allomanyaiban

A trnL-trnF szekvencia teljes hossza 837 bazispar. A haplotipus héalézathoz a hazai és
kazahsztani populaciokbol 4-4 db mintat, 6sszesen 24 mintat hasznaltunk fel. Tovabbi 6t mintat
pedig a GenBankbol toltottiink le. A haplotipus haldézat négy Plantago maxima haplotipust
tartalmaz (H1-H4), a H5-H8 haplotipusok mas Plantago fajokhoz tartoznak (23. abra). A hazai
populacidk egyedeinek szekvenciai kdzott nem talaltunk polimorfizmust, egy k6zds haplotipussal
jellemezhetéek (H1). A magyarorszagi és kazahsztani mintdk kozott két polimorf pozicié van:
mononukleotid mikroszatelit (A) a 226-236 bp pozicioban, mononukleotid mikroszatelit (T) az
589-597 bp pozicidban. A kazahsztani populdcioban két haplotipus talalhato meg (H2-H3) a két
mikroszatelit régid hosszisaga alapjan. Az NCBI-rol letoltott Plantago maxima minta két SNP-
vel a 38 €s 247 bp pozicioban képviseli a negyedik haplotipust (H4).
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alapjan kapott haplotipus halozata. A fekete pontok hianyzo koztes haplotipusokat jeleznek,
amelyeket nem figyeltek meg az elemzett mintakészletben. Az agakon 1év0 szamok a mutacios
1épéseket (bazispar-valtozasok szamat) mutatjak a haplotipusok kozott.

5.2. Linum flavum fajjal kapcsolatos eredmények
5.2.1. Morfometriai vizsgalatok

2018-2020 ko6zott 6sszehasonlito értékelést végeztiink harom in situ és egy ex situ sarga len
populacioban. A MANOVA sorédn az év, mint blokkhatas tekintetében szignifikans kiilonbséget
kaptunk az egyedmagassag (F (2, 225) = 3,498, p<0,05), a szirom hosszusag (F (2, 225) = 28,827,
p<0,001) ¢és szirom szélesség (F (2, 225) = 11,048, p<0,001) és a viragok szama (F (2, 225) =
54,794, p<0,001) bélyegekre nézve. A levelek szélességére (F (2, 225) = 1,786, p=0,170) és a
levelek hosszasagara (F (2, 225) = 2,093, p=0,126) az éveknek nem volt szignifikdns hatasa. Az
¢l6helyek kozott (allomany faktor) szignifikdns hatést tapasztaltunk az egyedmagassag (F (3, 225)
= 86,490, p<0,001), a levél hosszusag (F (3, 225) = 31,952, p<0,001), a szirom szélesség (F (3,
225) = 4,854, p<0,01), valamint a viragok szama (F (3, 225) = 4,989, p<0,01) valtozokra nézve.
A szirom hosszisagban nem volt szignifikans kiilonbség a csoportok kézott (F (3, 225) = 2,820,
p=0,067). A levél szélesség (F (3, 225) = 0,042, p=0,988) esetén nem volt szignifikans az eltérés
és mivel az évjaratnak sem volt erre a paraméterre hatdsa, stabil bélyegnek tekinthetd. Az
egyedmagassagra, sziromszélességre és a viragok szamara erdsen hatott az évjarat. A levél
hosszusag paraméterre az évjaratnak nem volt hatdsa, azonban az dllomanyok kozott szignifikans
eltérést tapasztaltunk, igy ez a bélyeg alkalmas az alloméanyok ko6zotti diverzitas feltarasara.

A morfologiai paraméterek szerinti elkiiloniilést a 24-25. abrak szemléltetik. Jol lathato,
hogy a botanikus kerti ex situ allomany a legtobb morfoldgiai bélyeg mentén elkiiloniil az in situ
allomanyoktol. A kerti allomany egyedei magasabbak voltak €s nagyobb leveleket fejlesztettek az
in situ populaciok egyedeinél, ami a fasor miatti arnyékoltsaggal magyarazhatd. Ez a természetes

60



variabilitastol valo elkiiloniilés egy adaptacios folyamatot jelezhet a kerti koriilményekhez, ami a
késobbi visszatelepitési torekvéseket kedvezotleniil befolyasolhatja.
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24. 4bra: A sarga len egyedmagassaganak (zo6ld vonal), levél hosszasaganak (kék) €s levél
szélességének (zold) alakulasa az in situ és ex situ allomanyokban a harom év Gsszesitett adata
alapjan. A kiilonboz6 betiik a populaciok kozotti szignifikans kiillonbségekre utalnak a Tukey
post hoc teszt alapjan (p<0,05).
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25. abra: A sarga len in situ és ex situ allomanyok kozotti viragszam (sarga vonal), szirom
hosszusag (piros) €s szirom szélesség (narancssarga) alakuldsa a hdrom év Osszesitett adata
alapjan. A kiilonbozd betiik a populaciok kozotti szignifikans kiilonbségekre utalnak a Games-
Howell (viragok szama) és Tukey post hoc tesztek alapjan (p<0,05).

A diszkriminancia analizis alapjan az els6 fliggvény mentén (Function 1), ami a variancia
89,5%-at magyarazta, két nagyobb csoport alakult ki (26. abra). Ez az in situ és ex situ populaciok
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elkiiloniilését mutatja. A masodik fiiggvény (Function 2), ami a variancia 8,7%-at magyarazza a 2
¢és 3, 4, 1 populaciok elkiiloniilését mutatja. A diszkriminancia analizis is elkiiloniilést mutat a
botanikus kerti populacio és az in situ populaciok kozott, ami potencidlisan fennallo
domesztikacids hatast jelezhet és adaptaciot a kerti koriilményekhez.

Canonical Discriminant Functions

allomany
azonositd
G fj.‘.:SBK ()
O Erd_Kakukk-hegy (2)
(O Erd_Szarmata (3)
£ Pécalja (4)
3 ‘Gmup Centroid

Function 2 (8,7%)

-6 -3 0 3 i3

Function 1 (89,5%)

26. abra: Kanonikus diszkriminancia analizis a Linum flavum in situ és ex situ allomanyai kozott,
vegetativ €s generativ morfologiai bélyegek alapjan

5.2.2. Csirazasbiologiai vizsgalatok

A végs6 csirazasi szazalékokban az ANOVA szignifikans eltérést mutatott a vizsgalt
populacidk kozott (F (3, 16) = 23,065, p <0,001). A legnagyobb csirdzasi szazalék a botanikus
kerti populacidban jelentkezett (45,60%), a legalacsonyabb pedig a pdcaljai populacidban
(3,60%), amit a 27. abra szemléltet. A botanikus kerti allomany a csirazas lefutasaban eltért a tobbi
populéciotol. Az adatfelvétel elsé idopontjaban mar igen magas csirazasi szazalékot ért el
(42,40%), ami szignifikans elkiiloniilést eredményezett az allomanyok kozott (F (3, 16) = 55,711,
p <0,001), amit az in situ populaciok lassabb csirazasi lefutasa kovetett.
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27. abra: A sarga len magtételek csirdzasanak iddbeli lefutdsa a szoras értékekkel. A vizsgalat
kezdd napja aprilis 10. volt. A kiilonb6z6 betiik a populaciok kozotti szignifikans kiillonbségekre
utalnak a Tukey post hoc teszt alapjan (p<0,05).

5.2.3. A vizsgalt allomanyokban eléfordulé novényzet értékelése

A séarga len populaciokhoz tartozé fajlistat az M3. Kiegészitd dbrak és tablazatok melléklet
M1. tdblazata tartalmazza. Allomanyonként a fajszamok az alabbiak szerint alakultak: Soroksari
Botanikus Kert: 31 faj, Erd, Szarmata mészkd platé: 58 faj, Erd, Kakukk-hegy: 40 faj, Pocalja: 66
faj. Az ¢léhelyek fajlistainak prezencia-abszencia adatai alapjan a Jaccard-index szerint
tobbvaltozos, hierarchikus (UPGMA — Unweighted pair-group average, Saitou és Nei 1987)
osztalyozast végeztiink, amit a 28. bra szemléltet. A klaszterezés alapjan az Erdi Kakukk-hegy
populacid valt kiilon, ami a legkevésbé bolygatott ¢l6hely és szamos védett faj talalhato a teriileten
ugy, mint a Himantoglossum jankae és a Dactylorhiza viridis (syn. Coeloglossum viride). A harom
emberi tevékenységnek jobban kitett allomany, koztiik az ex situ populacio kozods csoportot
képeztek.

Az ¢éldhelyek kozti kiilonbségek feltarasara vizsgaltuk a Borhidi-féle relativ 6koldgiai indikator
értékeket (relativ fényigény — LB, talajviz — WB, talajrekacio — RB).
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28. abra: A sarga len allomanyok befogad6 vegetacio klasszifikacios értékelése Jaccard-index
alapjan, UPGMA klaszterezési algoritmus alapjan

A fajok hémérsékleti igénye alapjan elmondhatd, hogy az in situ populaciokban fordulnak el a
leginkabb meleg klimat jelz6 fajok (Borhidi-féle 8-as kategoria). Az ex situ allomanyban
dominansan az 5-0s kategoria fajai jellemzdk, amelyek a montan lomblevelli mezofil erd6k 6vének
megfeleld fajok. A 6-7-es kategoria nagyobb aranyban van jelen az in situ populaciokban, ezek a
fajok a szubmontan, termofil és erddssztyepp fajok (29. abra).

100%
- - H 8 - szubmediterran
90% sibljak és sztyep ov

80%
70% 7 - termofil erdok és
erdds-sztyepek ov
60%
50% 6 - szubmontan
40% lomblevelii erdék
ove
30%
H 5 - montan
20% lomblevelii mezofil
10% . erdok ove
0% ¥ 4 - montan tiileveli

Erd_Szarmata  Erd_Kakukk-hegy Pécalja erdok, ill. tajga ov

29. abra: A sarga len allomanyokban felmért fajok hémérsékleti igény (TB érték) szerinti
megoszlasa

A relativ vizigény alapjan jol lathato, hogy a Soroksari Botanikus Kert allomanyéban a vizigényes
fajok (6-7 kategériak) aranya jelentGsebb, ezzel szemben a harom in situ allomanyban a 2-es
kategoria (igen szaraz élohelyre jellemz0 fajok) is megjelennek a fajkészletben (30. abra).
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30. abra. A sarga len allomanyokban felmért fajok relativ vizigény (WB érték) szerinti
megoszlasa

A fajok talajreackié mutatoja alapjan az ex situ (SBK) és az Erd Kakukk-hegy alloméanyok
elkiiloniilnek a masik két populaciotol, mivel a mészben gazdag talajokon eléfordul6 fajok (9-es
kategéria) hidnyoznak a fajkészletbol. Mérsékelten savanyusagot jelzd fajok is eléfordulnak a
fajkészletben, de dominansan neutralis és mészkedveld fajok vannak jelen az alloméanyokban (31.
abra).

100% B9 - mész- ill.
bazisjelzé fajok
90%
u 8 - mészkedveld ill.
80% bazifil fajok
0,
70% m 7 - gyengén baziklin
60% fajok
50% = 6 - neutralis tajok
fajai
40%
H 5 - gyengén savanyu
30% talajokat jelzé fajok
20% H 4 - mérsékelten
savanyusagjelzo
10% fajok
- [ H 3 - savanyusagjelz6
0% fajok

SBK Erd_Szarmata  Erd_Kakukk-hegy Poécalja

31. 4dbra: A sarga len dllomanyokban felmért fajok talajreakcié (RB érték) szerinti megoszlasa
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5.3. Dianthus serotinus és Dianthus arenarius fajokkal kapcsolatos eredmények
5.3.1. Morfometriai vizsgalatok

5.3.1.1. Dianthus serotinus 2018-2020 in situ populaciok morfologiai alapu vizsgalata

A harom év soran (2018-2020) az in situ populaciok kozott a MANOVA az év, mint
blokkhatas esetében szignifikans kiilonbséget hozott minden vizsgalt paraméter esetében, kivéve
a szirom hosszasag paramétert (F (2, 163) = 0,467, p=0,628). Az él6helyek kozott két morfologiai
bélyeg kivételével (csésze szélesség (F (2, 163) = 0,479, p=0,620) és sziromszélesség (F (2, 163)
= 0,195, p=0,823), minden tovabbi vizsgalt bélyeg esetében szignifikans kiilonbség alakult ki.
Mivel Osszesen tiz morfoldgiai bélyeg mentén végeztiik a vizsgalatokat, ezért dbraként csak a
diszkriminancia analizis eredmény abrait kozoljik. A diszkriminancia analizis alapjan az elsd
fliggvény (Function 1) mentén, ami a variancia 84%-at magyarazta, két nagyobb csoport alakult
Ki (32. abra), a farmosi populacié elkiiloniilését mutatja a tatarszentgyorgyi €és szigetmonostori
populacioktol. A generativ paraméterek koziil a szirom hossz, a virdgok szdma és a csésze hossza,
mig a vegetativ paraméterek koziil a parna atmérd, az egyedmagassag €s a levelek szélessége
képezi a Function 1 diszkriminal6 valtozdit. A masodik fiiggvény (Function 2), ami a fennmaradé
variancia 16-%-at magyarazza, a szigetmonostori €s tatarszentgyorgyi populaciok elkiiloniilését
mutatja.
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32. abra: Kanonikus diszkriminancia analizis a Dianthus serotinus in situ populacioi kozott,
vegetativ és generativ morfologiai bélyegek alapjan.
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5.3.1.2. 2019-2020 in situ és ex situ Dianthus serotinus allomanyok morfolégiai alapu
osszehasonlitasa

A két éves vizsgalat soran az ex situ és in situ allomanyok k6zott a MANOVA teszt szignifikans
évjarat hatast mutatott ki a parna atméro (F (1, 138) = 16,664, p<0,001), a levél hosszusag (F (1,
138) = 4,825, p<0,05) és a csésze hosszusag (F (1, 138) =27,852, p<0,001) paraméterekre nézve.
Az élohelyek kozott szignifikans eltérés csak a csésze hosszusag (F (3, 138) = 1,460, p=0,228)
esetében nem volt. Az éldhelyek kozotti elkiiloniilést diszkriminancia analizissel vizsgaltuk és
abrazoltuk (33. dbra). Az elso fliggvény (Function 1) a variancianak a 66,6%-at magyarazza (kiils6
csészepikkely hossza és egyed magassag), és két nagyobb csoportra valasztja az dllomanyokat:
Farmos, Tatarszentgyorgy az ex situ SBK allomannyal csoportosul, mig Szigetmonostor kiilon
valik. A mésodik fiiggvény (Function 2) a variancia 26,5%-4t magyarazza (az 6sszes tobbi bélyeg
a levél hossz kivételével) és ez alapjan a farmosi populacio is kiilon valik.
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33. abra: Kanonikus diszrkiminancia analizis a Dianthus serotinus in situ és ex situ populacioi
kozott, vegetativ és generativ morfoldgiai bélyegek alapjan.

5.3.1.3. Dianthus arenarius és Dianthus serotinus fajok morfolégiai 6sszehasonlitasa

A két faj populacidinak morfoldgiai alapt 0sszehasonlitasat 2018-ban végeztiik el. A 2018-
as évben az ex situ populacié egyedei a kis egyedszam miatt nem keriiltek felmérésre, igy ez a
populacié nem szerepel az abrakon. A MANOVA szignifikans kiilonbséget mutatott ki az
alloméanyok kozott a parnadtmérd (F (3, 74) = 5,775, p<0,01), a csésze szélesség (F (3, 74) = 5,936,
p<0,01), a levelek hosszusaga (F (3, 74) = 4,127, p<0,01), a sziromlevél hossza (F (3, 74) = 7,530,
p<0,001) és a viragszam (F (3, 74) = 8,508, p<0,001) bélyegek esetében. A diszkriminancia
analizis soran az elsd fiiggvény (Functionl) a variancianak a 63,6%-4at magyarazza (virdgok
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szédma, szirom hossz, parna atméro, levélszélesség), amiben két csoportra oszlanak az alloméanyok:
Feny6f6, Szigetmonostor és Tatarszentgyorgy képezi az egyik, mig Farmos a masik csoportot. A
masodik fiiggvény (Function2) a variancidnak a 31,8%-at magyarazza (csészelevél szélessége ¢és
hosszusaga, sziromszélesség €s levél hosszusag) és igy Feny6fo is kiilon valik Szigetmonostortol
¢és Tatarszentgyorgytol (34. abra).
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34. abra: Kanonikus diszkriminancia analizis a Dianthus serotinus és Dianthus arenarius
hazai, vizsgalt populacidi kozott, vegetativ és generativ morfologiai bélyegek alapjan.

A 2020-as évben a nddusz méret alapjan hasonlitottuk 0ssze a populacidkat. A vizsgalat
soran az Osszes altalunk vizsgalt Dianthus serotinus populacioban szignifikansan nagyobb
ndduszméretet tapasztaltunk (F (6, 108) = 41,466, p<0,001), mint a Dianthus arenarius feny6f6i
szubpopulaciokban, amit a 35. dbra szemléltet. A feny6foi populaciét harom szubpopulaciora
osztottuk, két populacié (Kurucerdd €s Anyafas wjulat) humén tevékenységtdl mentes, mig a
Hangosrét szubpopulacio egy fenyves telepités kozelében 1évé allomany. A két fenydfoi
szubpopulacio esetében (Kurucerdd és Anyafas ujulat) azonban a legkisebb méretli noduszt
tapasztaltuk. A feny6f6i Hangosrét szubpopulacio egy atmeneti méretet képviselt a Dianthus
serotinus és Dianthus arenarius populaciok kozott. A ndduszméret lehet taxondmiai szempontbol
stabil bélyeg, ugyanakkor fontos megemliteni annak a lehetdségét is, hogy ezt a kiilonbséget
csupan ¢lohelyek kozotti kiillonbség okozza. A két allomany, ahol a legkisebb ndduszméretet
mértiik a fenyves altal arnyékolt részen fordul eld, szemben a kései szegfli populéciokkal, amik
direkt fénynek vannak kitéve. A hangosréti, kozepes nédusz méretet mutatd szubpopuléacidé nincs
teljesen arnyékolva, nagyobb fény éri, mint a masik két szubpopulacio egyedeit.
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35. abra: Nodusz méretek alakuldsa a vizsgalt hazai Dianthus serotinus és Dianthus arenarius
populacidkban. A kiilonb6zd betiik a populdciok kézotti szignifikans kiillonbségekre utalnak a
Games-Howell post hoc teszt alapjan (p<0,05). A kék szin a Dianthus serotinus vizsgalt
populacioit, a sarga szin a Dianthus arenarius feny6f6i populacio szubpopulacioit abrazolja.

5.3.2. Csirazasbiologiai vizsgalatok

A kései szegfiivel végzett csirazasbioldgiai vizsgalat soran Debrecenbdl és Bernbdl ex situ
gyljteményekbdl szarmazo tételekkel folytattuk le a vizsgélatokat, a soroksari botanikus kerti
egyedek 2018-ban tapasztalt alacsony magprodukcidja, valamint rovarkartétel miatt. A csirazasi
szazalékokban nem volt egyértelmi in situ és ex situ elkiiloniilés, ugyanakkor az alloméanyok
kozott az ANOVA szignifikans kiilonbséget mutatott ki a végsd csirazasi szdzalékok alapjan (F
(4, 16) = 21,401, p<0,001) A legalacsonyabb csirazasi szadzalékokat a farmosi (29,60%) és a
debreceni (40,50%) mintadkban mutattuk ki. A berni populaci6 produkalta a legmagasabb értéket
(94,71%), amit a 36. abra szemléltet. A csirazas lefutasaban megfigyelhetd, hogy a magas csirazasi
szazalékot elérd populaciok mar az elsd adatfelvételnél szignifikdnsan magasabb csirazasi
szazalékot produkaltak (F (4, 16) = 13,378, p<0,001).
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36. abra: A kései szegfli magtételek csirdzasédnak idébeli lefutdsa a csirazasi szdzalékokkal. A
vizsgalat kezdd napja aprilis 10. volt. A kiilonb6z0 betiik a populaciok kozotti szignifikdns
kiilonbségekre utalnak a Tukey post hoc teszt alapjan (p<0,05).

5.3.3. Kromoszoma alapu vizsgalatok

5.3.3.1. Metafazisos kromoszoma preparacio

A két fajhoz tartoz6 allomanyokat, a vizsgélt egyedszamokat és a metafazisos kromoszoma
szamokat a 16. tablazatban foglaltuk 6ssze. A metafdzisos kromoszomakat a 37. dbra szemlélteti.
A Dianthus arenarius feny6f6i populacio mind harom szubpopulacidja vizsgalataink alapjan
hexaploid 2n=6x=90 kromoszémaszamu. A vizsgalatba vont Dianthus serotinus populéaciokat is
hexaploidnak itéltiikk meg (2n=6x=90), kevert citotipust allomanyt nem sikeriilt kimutatnunk a
kromoszéma szamlalas soran. A lettorszagi Dianthus arenarius allomany tetraploid 2n=4x=60, a
metafazisos kromoszdma preparatumbdl kariogramot készitettiink, ami a 38. abran lathato.

16. tablazat: A Dianthus serotinus és Dianthus arenarius taxonok populacioi, a vizsgalt egyedek
szdma ¢és a kromoszoma szamok Osszegzése.

Taxon Populécio Vizsgalt Kromoszoma
egyedszam szam (2n)

Farmos 35 90
Dianthus serotinus Szigetmonostor 45 90
Waldst. & Kit. Tatarszentgyorgy 19 90
Soroksari Botanikus Kert 16 90
Feny6f6 — Anyafas ujulat 15 90
Dianthus arenarius Feny6f6 - Hangosrét 18 90
L. Feny6f6 - Kurucerdd 6 90
Lettorszag 20 60
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37. abra: Metafazisos kromoszoma preparatumok (A) Dianthus arenarius Feny6f6 (Hangosrét)
2n=6x=90, (B) Dianthus serotinus Szigetmonostor 2n=6x=90, és (C) Dianthus arenarius,
Lettorszag 2n=4x=60. A skala 10 um-nek felel meg.

38. abra: Dianthus arenarius (Lettorszag) kariogramja. A skala 10 um-nek felel meg. (Foto:
Jelena Mlinarec).

5.3.3.2. FISH jelolés

A FISH vizsgalat alapjan elmondhatd, hogy a magyarorszagi Dianthus serotinus és Dianthus
arenarius minta kariologiai és citogenetikai szempontbdl is nagy hasonlosagot mutat, kiilonbséget
a ploidiaszintben sem talaltunk. A feny6f6i Dianthus arenarius minta FISH mintazata a 39. abran
lathato. A hazai Dianthus serotinus (Szigetmonostor) minta a 40 és 41. abrakon lathat6. Mind a
két minta esetében négy 35S rDNS és egy 5S rDNS 16kusz volt detektalhatd. A 35S rDNS lokusz
terminalisan, az 5S rDNS I6kusznal két 5S rDNS régid terminalisan, négy intersticidlisan
helyezkedik el. A feny6f6i és szigetmonostori mintak kozott kismértéka kiilonbséget talaltunk a
jelekkel ellatott kariogram a 42. abran lathatd. A két faj citogenetikai tulajdonsagait a 17. tablazat
foglalja ossze.
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39. abra. FISH térképezés Dianthus arenarius (Feny6f6 - szubpop.: Hangosrét) szomatikus
metafazisos kromoszoma preparatumon. (A) 35S rDNS proba (zo1d) és (B) 5S rDNS proba
(piros) (2n = 6x = 90). Skala = 10 um (Fotd: Jelena Mlinarec).

40. abra: FISH térképezés Dianthus serotinus (Szigetmonostor) szomatikus metafazisos
kromoszoma preparatumon. (A) 35S rDNS préba (z61d) és (B) 5S rDNS proba (piros) (2n = 6x =
90). Skala =10 um (Foto: Jelena Mlinarec).
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41. abra: FISH térképezése a 35S rDNS régionak (z6ld) Dianthus serotinus (Szigetmonostor)
szomatikus metafazisos kromoszoéma preparatumon. (2n = 6x = 90). Skala = 10 um (Fot6: Jelena
Mlinarec)

42. abra: Dianthus serotinus (Szigetmonostor) kariogramja. A skéla 10 pm-nek felel meg. (Foto:
Jelena Mlinarec).

17. tablazat: A Dianthus arenarius és Dianthus serotinus hazai mintainak citogenetikai
tulajdonsagai.

35S rDNS
35S rDNS régiod
régiok  [kromoszomalis| 5S rDNS 5S rDNS régio
szama pozicidja  |régidk szama| kromoszomalis pozicidja
D. arenarius L. o 2 terminalis, 4
o 22 terminalis 6 ) . ire
(Feny61£6) intersticialis
D.serotinus 2 terminalis, 4
Waldst. & Kit. 24 terminalis 6 ) .
) intersticialis
(Szigetmonostor)
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5.3.4. cpDNS-vizsgalat Dianthus taxonoknal

A 10 alkalmazott marker preszelekcidja sordn kapott termékek jellemzdit, a polimorf
lokuszok szdmat, a haplotipusok szamat, haplotipus diverzitast, a haplotipus diverzitas varianciak
szorasat, nukleotid diverzitast és az atlagos nukelotid diverzitast a Dna Sequence Polimorphism
v6.10.01 (Librado és Rozas 2009) szoftver segitségével kalkulaltuk. Bemené adatsorként az
illesztett szekvencidkat hasznaltuk. Az eredményeket a 18. tdblazat mutatja be. A 10 primerrel
készitett ML torzsfat a 43. dbra szemlélteti. Az evolucios modellek szerint particionalt adatkészlet
alapjan késziilt ML torzstat a mellékletek fejezet M3 5. abraja, a Bayes analizissel generalt torzsfat
a mellékletek fejezet M3 6. abraja szemlélteti.

18. tablazat: A 10 marker Dianthus serotinus és Dianthus arenarius mintak szekvencia analizise
alapjan. Az els6 négy sor vastagitott keretezése jelzi az univerzalis kloroplasztisz markereket.

koo S STOCTRE e avboious  papeipes (RS OB
szama , szam diverzitas L L,
(bp) szama variancia szoras Pi)
(P6) 5’rps12
- rpL20 5 830 2 2 0.600 0.03072 0.175 0.00145
(P7) rpoB -
trnCGCAR 5 952 7 4 0.900 0.02592 0.161 0.00448
(P14) psbMm
-trnDGUC 5 714 0 1 0 0 0 0
(P15) Ycflb 5 785 3 4 0.900 0.02592 0.161 0.00178
(P16)
DI1-380 5 280 2 3 0.800 0.02688 0.164 0.00357
(P17)
DI128500-
29100 5 518 0 1 0 0 0 0
(P19)
DI5100-
5660 5 394 1 2 0.600 0.03072 0.175 0.00153
(P20)
DI166900-
67420 5 416 2 2 0.600 0.03072 0.175 0.00288
(P21)
DI73100-
73780 5 653 1 2 0.600 0.03072 0.175 0.00092
(P22)
DI80680-
81320 5 585 0 1 0 0 0 0
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43. abra: A tiz 0sszeflizott cpDNS régio altal generalt konszenzus fa maximum likelihood method
alpjan, GTR evoluciés modell hasznalataval. A szamok az éagak alatt a bootstrap értékeket

mutatjak (50% alatti bootstrap értékek nem keriiltek megjelenitésre).

Az eldzetes vizsgalatok alapjan kivalasztottunk a 10 primerbdl 6t6t (P7, P15, P16, P19, P20),
amit polimorfnak véltiink nagyobb mintaszam és tovabbi taxonok bevonasahoz és teszteléséhez.
Az 6t primer altal amplifikdlt szekvencidk polimorfizmus értékét, a haplotipusok szamat és
diverzitasat a 19. tablazat foglalja 6ssze, az ML torzsfat az 44. abra szemlélteti.

19. tablazat: A kivalasztott 6t cpDNS marker Dianthus mintdkon végzett vizsgalatanak

eredménye.
szama i szam diverzitas .. L, |
(bp) szama variancia szOras Pi)
(P7) rpoB -
trnCGCAR 22 952 7 7 0.823 0.00314 0.056 000368
(P15) Ycflb 22 785 3 4 0.749 0.00219 0.047 000133
(P16) DI1-
380 22 280 7 6 0.792 0.00257 0.051 000764
(P19)
DI5100-5660 22 393 1 2 0.455 0.00603 0.078 000116
(P20)
DI66900-
67420 22 416 3 3 0.628 0.00363 0.060 000292
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[ Dianthus arenarius (LATL) ] Dianthus arenarius
86 Dianthus arenarius (LAT2) ,
_ \73—: Dianthus arenarius (LAT3) Lettorszag
( — Dianthus serotinus (SZIG1 . )
98 Dianthus serotinus (SZIG14] Dlan'Fhus serotinus
L Dianthus serotinus (SZIG5) Szigetmonostor
Dianthus arenarius (I118) A
( Dianthus arenarius (I1112) Dianthus arenarius
84 Dianthus arenarius (ANY4) Feny6f6 (Anyafas +
L Dianthus arenarius (ANY1) / Hangosrét)
Dianthus serotinus (FAR2)
( Dianthus serotinus (FARS5)
65 L Dianthus serotinus (FAR11)
Dianthus serotinus (SBK15)
[ Dianthus gratianopolitanus (LN877390)
C Dianthus gratianopolitanus (LN877391)
73 ( | Dianthus longicalyx (KM668208)
97 100 Dianthus longicalyx (NC050834)
= L Dianthus longicalyx (MT001881)
Dianthus gratianopolitanus (LN877392)
97 Dianthus gratianopolitanus (LN877388)
100 Dianthus gratianopolitanus (LN877394)
—— Dianthus moravicus (LN8 96
Dianthus plumarius (BGY3) Dianthus serotinus
Dianthus arenarius (ANY5) SBK,
Dianthus serotinus (SBK5) Dianthus arenarius
95 Dianthus plumarius (BGY1)
Dianthus arenarius (KUB) Kurucerdd),
Dianthus plumarius (BGY2) Dianthus plumarius
Dianthus arenarius (1118) Balatongy6rok

L Dianthus serotinus (SBK12)
44. abra: Az 6t kivalasztott cpDNS régid alapjan készitett maximum likelihood (ML) torzsfa. A

Dianthus caryophyllus fajt kiilcsoportként alkalmaztuk.

A kapott torzsfa alapjan elmondhatd, hogy egyértelmi taxondémiai elkiiloniilést nem sikeriilt
kimutatni a vizsgalt fajok kozott. Tobb faj esetében is megfigyelhetd, hogy kiilonb6z6 kladokba
tagozodtak a torzsfan. Példaul a Dianthus gratianopolitanus faj egyedei kiilon kladokba
rendezbédtek. A Dianthus serotinus esetében populaciok szerint megfigyelhetd csoportosulas, a
szigetmonostori és farmosi mintak egyedei kiilon kladokba rendezdédtek. A lettorszagi Dianthus
arenarius mintak is egy kiilon kladba csoportosultak. A soroksari és feny6f6i mintaknal azonban
nem volt ilyen egyértelmii csoportosulds, az egyedek a torzsfan kiilonbozd kladokba tagozodtak.
A sziirkével jelzett kladba egy nagy politomikus adgon a soroksari és feny6féi mintdk mellet, az
Osszes Dianthus plumarius minta is becsoportosult, valamint a Dianthus plumarius subsp.
lumnitzeri (syn. Dianthus moravicus) minta is.

A gyokértelen haplotipus genealogidk a szubsztitucids polimorfizmusok (beleértve az
egyediilallo karakterekben kodolt indeleket) alapjan keriiltek megéllapitasra az 6t varidbilis
plasztid régioban (45. és 46. abra). A 22 szekvenciat tartalmazod TCS analizis 9 haplotipust
eredményezett. A lettorszagi mintak két haplotipussal (H1 és H2) elvaltak a tobbi csoporttol. A
feny6f61 mintak két haplotipussal voltak jellemezhetéek. A H3 haplotipusba az anyafés ¢és a
hangosréti szubpopulaciok csoportosultak. Azonban a H8 haplotipusba is bekeriilt anyafas ¢€s
hangosréti szubpopulaciobol szarmazé minta. Az dbran a jobb érthetdség kedvéert csak feny6foi
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minta szerepel, a szubpopulaciok megjelenitésétdl a jobb attekinthetdség miatt eltekintettem. A
farmosi mintdk két haplotipushoz tartoznak (HS5 és H6). A szigetmonostori mintdk egy
haplotipussal (H3) jellemezhetéek. A soroksari ex situ mintak harom haplotipushoz sorolhatok
(H7, H8 és H9). A balatongyoroki Dianthus plumarius mintak a H8 haplotipushoz sorolhatok.
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45. abra: Az 6t 6sszefiizott kloroplasztisz szekvencia Templeton—Crandall-Singh analizis alapjan
készitett haplotipus halozata. A név nélkiili kordk a hidnyzo6 koztes haplotipusokat jeldlik, amelyek
a vizsgalt mintdkban nem voltak megtalalhat6ak. Az elagazasokon 1év6 csikok a haplotipusok
kozotti mutacios 1épéseket (bazispar valtozasok szdma) jelzik. A kordk szinei a kiillonbozo
populacidkat jelzik, a szines kordk pedig a haplotipusokat. A piros négyzeten beliili mintak
tetraploidok, a kék négyzetben 1év6 mintak pedig hexaploidok a kromoszdéma vizsgalatok alapjan.
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46. abra: A Dianthus fajokhoz tartozo6 haplotipusok él6helyenkénti megoszlasa.
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6. KOVETKEZTETESEK ES JAVASLATOK
6.1. Az orias utifiivel kapcsolatos vizsgalatok osszegzése, javaslatok

A morfologiai alapt vizsgalatok esetében a valtozasok mértékének €s iranyanak teljeskort
értékelése szempontjabol kedvezd, ha az ex situ allomanyokat az eredeti in situ populaciokkal is
0ssze tudjuk hasonlitani, amire az 6rias tifii esetében lehetdségiink volt. Ilyen jelleghi kutatas
azonban ma még igen kis szamban érhetd el. Ensslin és Godefroid (2020) 12 fajjal végzett
morfoldgiai alapi Osszehasonlitd vizsgalatokat in situ és ex situ relacioban. Vizsgalataik soran
megallapitottak, hogy a fenotipusos bélyegekben jelentds valtozas kovetkezett be és a morfologiai
tulajdonsagok variabilitasa is csokkent az ex situ gyijteményekben a kultivacios id6
novekedésével egyenes aranyban. Sandner et al. (2022) a Digitalis lutea fajjal kapcsolatos
vizgsalata soran egy 30 éves ex Situ allomanyt hasonlitott 6ssze két in situ populacidval, amelybdl
az egyik az az allomany volt, ahonnan a génanyagot gyujtotték. A kerti egyedek korabban
viragoztak ¢és a generativ bélyegekben is eltértek a természetes populéciotol, ugyanis az
Oonbeporzashoz adaptalodtak és a poszméhek kevesebbszer latogattak a virdgokat. A nagyobb
mértékt morfologiai elkiiloniilés ezért kedvez6tlen adaptacios és genetikai folyamatokat jelezhet.
Morfologiai vizsgalataink soran az orias utifii esetében, az in situ és ex situ allomanyok k6zott a
levél hosszusag és levél szélesség paraméterek mentén szignifikans kiilonbséget tapasztaltunk az
allomanyok kozott. Fontos kiemelni, hogy a viszonylag fiatalnak tekinthetd ex situ allomanyban a
természetes populaciokban jellemzé morfologiai variabilitast tapasztaltuk. Ez az eredmény
kedvezo, mivel az evoluciods potencialt a gylijteményes génanyag magaban hordozza. Ugyanakkor
fontos kiemelni, hogy a szubpopulaciok mar kiilén csoportokra valtak a levél hosszsag és levél
szélesség paraméterek mentén, ami egy lokalis akklimatizacioként értékelhetd. Az ex situ
populacidk stabilizdlodasanak egyik fontos indikatora a generativ fazis megjelenése, ami segithet
a visszatelepitésre alkalmas teriiletek kijelolésénél is a szubpopuléacio értékelésével. Antonovics
¢s Primack (1982) vizsgalata soran a Plantago lanceolata faj esetében példaul csak az 6tnél tobb
levelet fejlesztd egyedek jutottak generativ fazisba és fejlesztettek virdgzatot. Az orids utifii
esetében 1s azt tapasztaltuk, hogy a szignifikdnsan nagyobb levélszamot mutatd iide
szubpopuléacioban jelentek csak meg viragzd egyedek a teljes vizsgalati iddszak alatt. A
morfologiai vizsgéalatok soran szignifikdns kiilonbséget kaptunk az évek ko6zott mind a harom
vizsgalt bélyegre nézve. Az ex situ allomanyok a telepités évét kovetden egyre nagyobb leveleket
fejlesztettek, a levelek szdma az els6 évet kovetden visszaesett és fokozatosan nétt a levélszam.
Ez a kiilonbség magyarazhato az 0j kérnyezethez vald adaptacioval és a stabilizalddassal.

A természetes €l0helyeken végzett fajlista felvételezés altal kozelebbi képet kaphatunk a
faj kornyezeti viszonyairol és igényeirdl. A kornyezeti viszonyok minél pontosabb megismerése
fontos az optimalis ex situ koriilmények kialakitasahoz és a lokalis adaptacios folyamatok
elkeriiléséhez. Valamint fontos informécioval szolgal a visszatelepitési programok tervezéséhez,
a sikeres ¢l6hely kijelolés szempontjabol (Heywood 2017, Maschinski és Albrecht 2017).
Jelenlegi tudasunk szerint az in sSitu €s ex situ populacidk conologiai viszonyainak
Osszehasonlitdsdban nem all rendelkezésre részletes tanulmany a védett fajok kapcsan. Ennek oka
leginkabb abban keresendd, hogy az ex situ novényallomanyok sok esetben taxonomiai
gyljteményekben vannak, rendszeres €s intenziv kertészeti fenntartas, gyomlalas mellett. A
repatriacio sikerességének biztositasa szempontjabol végeztek in situ populaciokban kornyezeti
paraméterekkel kapcsolatos és conologiai felmérést a Salix lapponum fajnal. A visszatelepités a
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kivalasztott teriiletre sikeresnek bizonyult és az él6helyi adatok bévitése tovabbi informaciokkal
Az €l6helyi felvételezés soran az Orias utifii in situ és ex situ allomanyok fajlistai az UPGMA alapt
osztalyozds soran két kiilon csoportba keriiltek, ami magyarazattal szolgdlhat a virdgzas
elmaradasara a két szubpopulacid esetében. Ez a kiilonbség inkdbb a fajkompozicio
kiilonbozéségével, mintsem a fajszammal magyarazhat6. Ugyanakkor a morfologiai
eredményekkel Osszevetve ez a kiilonbség nem eredményezett detektalhatdé morfoldgiai
adaptaciot, ami kedvezé a faj hosszitavii megérzése szempontjabol. Ujabb ex situ allomanyok
1étesitése soran az in situ populacidkhoz hasonl6 tarsulasi viszonyok k6zé javasolt telepiteni a fajt,
amihez a felvett fajlistak segitséget nytjthatnak a tovabbiakban.

A faj hattérdiverzitasanak feltarasa elengedhetetlen az ex situ megdrzés tovabbi iranyainak

kijelolése, €s a megdrzott génanyag természetvédelmi szempontu értékelése szempontjabol. A
Plantago nemzetségen beliil az intraspecifikus citotipusbeli variabilitas tobb faj esetében is
eléfordul (Sharma et al. 1992, Sharma és Koul 1995, Bala és Gupta 2011). Az 6rias utifii hazai
kromoszomaszamaval kapcsolatban So6 Rezs6 kdzolt korabban adatot és a fajt diploidnak (2n=12)
irta le (So6 1970). Magulaev (1982) ezzel szemben a centralis populaciobol 2n=24 adatot kdzolt.
Kutatasom soran az 0sszes hazai populacioban felmértem a kromoszéma szdmot és eredményem
a Soo (1970) altal kozolt értékkel egyezett meg, citotipusbeli kiillonbség nem volt a populaciok
kozott. A FISH térképezés a Plantago nemzetségen beliil fajspecifikus mintazatot mutat (Dhar et
al. 2006, 2017; Wong és Murray 2014). Az orias Gtifii FISH térképezése soran eddigi ismereteink
szerint eldszor kozoltiink adatot, a fajra egyedi mintdzatot mutattunk ki. Ez az eredmény
illeszkedik a Plantago nemzetségen beliil tapasztalt és mas fajoknal leirt fajspecifikus mintazat
eredményekkel.
Az 6rias utifii hazai allomanyai a vizsgalataink alapjan hasonld genetikai diverzitast mutatnak
(atlag érték He=0,220) mas védett és endemikus Plantago fajokkal (He = 0,1965-0,2309) (Ferreira
et al. 2013). Ez az eredmény vélhetéen a populaciok kozotti génaramlassal és a recens izolacioval
magyarazhatd. Az AMOVA analizis alapjan a diverzitas 92%-a a populaciokon beliil talalhatd. Az
alacsony populaciok kozotti differencialodas a kis foldrajzi tdvolsdggal magyarazhatd, amit az
Adonis vernalis fajnal is tapasztaltak a németorszagi exklavéban (Kropf et al. 2020).

Az ex situ megérzés egyik fontos, hosszll tavi célja a védett novényfajok genetikai
diverzitdsdnak minél nagyobb mértékli megdrzése, amihez fontos kritérium a természetes
populécidk genetikai diverzitasanak megismerése (Maunder és Byers 2005). Sok esetben a védett
fajok genetikai variabilitasar6l nem all rendelkezésre informacid, ami megneheziti a genetikailag
reprezentativ ex Situ gyljtemények kialakitasat. A genetikai diverzitast befolyasoljak a fajra
jellemzd fenotipusos bélyegek (pl. pollindcidos mod, magterjesztés modja), a filogenetikai torténet
¢s a demografiai valtozasok (pl. populacié fragmentacio) (Schoen és Brown 2001, Guerrant et al.
2014, Hoban et al. 2021). Az ex situ és in situ populaciok genetikai variabilitasaval kapcsolatos
tanulméanyok szama folyamatosan ndvekszik (Wei és Jiang 2021). A genetikai reprezentativitas
azt mutatja meg, hogy az ex situ gyiijtemény a természetes genetikai variabilitast milyen aranyban
6rzi meg (Cibrian-Jaramillo et al. 2013). Az o6rias utifii ex situ allomanya kdzel azonos genetikai
diverzitast mutat, mint az in situ populaciok (He = 0,206) és a kakucsi populacioval azonos Nei-
féle genetikai diverzitas jellemzi. Ez az eredmény kedvezd a genetikai reprezentativitas
szempontjabol. Ugyanakkor fontos kiemelni, hogy a populaciok kozott tapasztalhatdo genetikai
variabilitas kiilonbség miatt (8%) javasolt tovabbi ex situ gyiijtemények létrehozasa a kakucsi
populaciodn feliil a tobbi hazai populaciobdl vald génanyag bevonasaval. Wei és Jiang (2021) egy
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metaanalizisben vizsgalta az ex situ gylijtemények genetikai reprezentativitasat. Eredményeik
alapjan az ex situ gyijtemények alacsonyabb genetikai diverzitassal rendelkeznek és nagy
genetikai differencialodas tapasztalhatd az in situ és ex situ populaciok kozott. Ezt a genetikai
alulreprezentaltsagot a nem megfeleld gytijtési protokollal és a gylijteményes kerti megdrzés soran
fellépd genetikai er6zioval magyaraztak (Wei és Jiang 2021). Vannak azonban pozitiv példék, ahol
a botanikus kerti gylijtemények genetikai reprezentativitasa a természetes populaciokhoz hasonld
volt, akarcsak az orias utifii esetében (Etisham-Ul-Haq et al. 2001, Li et al. 2002, 2018, Ensslin et
al. 2011, Chenet al. 2013, Guimaraes et al. 2019). Vizsgalataink alapjan az altalunk 1étesitett orias
utifii ex situ allomany ezek kozé a pozitiv példak kézé sorolhato.

Az ex situ gytlijtemények haplotipus diverzitasa szintén fontos informacidval szolgal a faj
genetikai reprezentativitasarol. A Zelkova carpinifolia (Pall.) K. Koch fajnal az ex situ
gyljteményben 6t Uj haplotipust taldltak, ami a természetes populdciokban nem fordult eld.
Ugyanakkor a Zelkova abelicea (Lam.) Boiss esetében a 33 természetben eléforduld haplotipusbol
csak ketté volt megtalalhatd ex situ gyiijteményben, ami jelentds alulreprezentaltsagot mutat
(Christe et al. 2014). Az orias tifii hazai populacioiban a trnL-trnF cpDNS régio alapjan egy
haplotipust talaltunk, amit mas fajok periferidlis populécioi esetében is megfigyeltek (Becker
2005, Durka et al. 2013, Kropf et al. 2020). Ugyanakkor a kazahsztani populacioban két, a hazaitol
eltérd haplotipust talaltunk. A centralis versus margindlis populaciok kozotti haplotipusbeli
kiilonbséget a Poa badensis (Plenk et al. 2019) és az Adonis vernalis (Kropf et al. 2020) fajoknal
Is Kimutattak.

Az 6rias utifii ex situ megorzésével kapcsolatban a jovében fontosnak tartom, hogy az Gsszes
hazai populaciobol megvalosuljon maggytijtés és 0j ex situ populaciok 1étesitése a minél szélesebb
genetikai diverzitdas meg6rzése céljabol. Az ex situ allomany kialakitasakor alkalmazott
maggyiijtési, csirdztatdsi és kitelepitési protokoll alkalmasnak tiinik a tovabbi allomanyok
kialakitasahoz. Ugyanakkor érdemes lenne a jovOben a direkt vetést is tesztelni a faj magjaival a
laprét egy kijeldlt foltjaban. Vizsgalataim alapjan a Soroksari Botanikus Kert kékperjés laprétje
alkalmas lehet 0jabb allomanyok telepitéséhez, azonban a teriiletek kijelolése soran javaslom az
idébb helyekre vald betelepitést, ahol mar tapasztaltunk generativ fazist a mar meglévo ex situ
szubpopuléacidban.

6.2 A sarga lennel kapcsolatos vizsgalatok osszegzése, javaslatok

A sarga len ex situ gylijtemény egy hossztavii megdrzés alatt allo, torténeti ex situ allomany,
amit tobb mint 35 éve telepitettek a kertbe. Az intraspecifikus variabilitas egyik fontos mutatoja a
természetes populaciok kozott fennalldé morfoldgiai valtozatossag. A kiilonbozd éldhelyeken a
természetes szelekcido hat a fenotipusos bélyegekre, és a természetes adaptacios potencialt is
meghatarozza (Vitt és Havens 2004). Az ex situ gyljtemények fontos célja a védett fajok
természetes populacioiban jellemzd genetikai diverzitds megdrzése és evolucios potencialjanak
biztositasa a késObbi visszatelepitési és restauracios tevékenységekhez (Schaal és Leverich 2004,
Guerrant et al. 2014, Basey et al. 2015). Ehhez a torekvéshez azonban a vad fajok populacioi
kozotti morfologiai variabilitas felmérése €s az ex situ populaciokban detektalhatd morfologiai
diverzitassal valé 0Osszehasonlitasa elengedhetetleniil fontos. A természetes populacioktol
jelentésen eltéré ex situ populaciok jelezhetik, hogy az egyedek a kerti koriilményekhez
adaptalddtak, és ezaltal a késObbi repatriacids tevékenység problematikaja is felmertil. A soroksari
botanikus kerti allomany a vizsgalt morfologiai paraméterek mentén elkiiloniilt a harom in situ
allomanytol. Az elkiiloniilés feltételezhetéen a hosszabb ideje fennalld lokalis adaptacid
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eredménye. Ez az eredmény Osszhangban van Ensslin et al. (2015) és Rauschkolb et al. (2019)
eredményeivel, ahol az ex situ gylijteményben megdrzott egyedek fitnessz paramétereinek
csokkenését és az in situ populacioktol torténd gyors differencialodasat irtak le. Ezeket az
eredményeket részben a kerti koriilményekhez torténd lokalis adaptacioval, valamint a genetikai
valtozasokkal (genetikai sodrodas és beltenyésztési depresszio) magyaraztak a szerzok. Sheidai et
al. 2014 és Afshar et al. 2015 rokon Linum fajok természetes populacidiban vizsgaltik a
morfoldgiai kiilonbségeket. Eredményeik alapjan az in situ allomanyok a morfologiai paraméterek
mentén differencialodtak egymastol, az eltéré kornyezeti paraméterek mentén. A botanikus kerti
sarga len allomany erdteljesebb novekedését magyarazhatja, hogy amig a természetes
populaciokban kismértékli arnyékoltsag jellemz6, addig az ex situ allomany egy gylimdlcsfa sor
alatt magasfiivli vegetacioban, jelentds arnyékolas alatt novekszik.

Csirazasbioldgiai vizsgalataink soran az ex situ allomanybdl szarmazd magok csirazasi
lefutasa elkiiloniilt az in situ populaciokétol, mivel az ex situ populaciobol szarmazé magok mar
az els6 értékelési idopontban szignifikansan magasabb csirazasi szazalékot értek el az in situ
populéaciokhoz képest. Késébb ez a kiilonbség egy in situ populaciéval szemben eltiint, azonban
még igy is igen magas végso csirazasi szazalékot figyelhettiink meg. Ez az eredmény 6sszhangban
van Ensslin et al. (2018) kutatasaval is. A 72 lagyszaru fajjal végzett csirazasbiologiai vizsgalat
soran megallapitottak, hogy az ex situ allomanyokbdl szarmazd magok jelentésen magasabb
csirdzasi szazalékot értek el és a dormancia elvesztését is mutattak a vad populacidkhoz képest.
Ez a dormancia vesztés kiilondsen a rovid életli fajoknal volt jelentds. A dormancia jelentdsen
csokkent a Cynoglossum officinale ex situ allomanyabdl gy(jtétt magok esetén is (Ensslin et al.
2011). Magas csirazasi aranyt mutattak ki 12 fajnal az ex situ allomanyokban, ami szintén
megegyezik a mi eredményeinkkel (Ensslin és Godefroid 2020). A csirdzasi paraméterek
valtozasat részben a kultivacio okozta adaptiv valtozasokkal magyardztdk. A magas csirazasi
szazalék és a dormancia elvesztése a domesztikacios szindromaval is magyarazhato (Meyer et al.
2012). A csirazasi paraméterekben tapasztalt valtozasok azonban a csiraztatasi koriilményektol
jelentdsen fiiggenek. A Digitalis lutea faj ex situ gyiijteménybdl szarmaz6 magjai laboratériumi
koriilmények kozott sztratifikacid nélkiil is csirdzni kezdtek, szemben a természetes populaciobol
gyljtott magokkal. Ugyanakkor ez a kiilonbség teljesen eltiint a magok természetes élohelyre
vetésekor, ami a csirazasi igények komplexitasara és az ex situ génanyag eredeti él6helyre torténd
visszatelepitésre valo alkalmassagara is felhivta a figyelmet (Ensslin et al. 2023). A korai csirazas
emellett kompeticios elonyt is jelenthet az egyedek szamdara, ami szintén indukalhatott dormancia
vesztést a sarga len allomanyban. A Crepis sancta fajjal végzett vizsgalatok soran a korai csirazast
szintén elony0s tulajdonsagként irtak le kompetitiv kornyezetben a tulélés és biomassza produkcio
szempontjabol (Dubois €s Cheptou 2012).

A tarsulastani jellemzdk felmérése a kompeticids nyomas megismerése szempontjabol is
fontos. A versengés hatdsdra alkalmazkodnak az egyedek a stresszhez és az interspecifikus
kompeticié altal adaptiv tulajdonsagokat vehetnek fel (Husband és Campbell 2004, Ensslin et al.,
2015). Az ex situ allomanyokban a korabban emlitett intenziv kertészeti fenntartas (elsésorban a
gyomlalds) miatt ez a versenyhelyzet megsziinik, a szelekcids nyomas hidnyaban pedig a stressz
adaptacios tulajdonsagokat elveszthetik az egyedek (Ensslin és Godefroid 2019, Rauschkolb et al.
2019). A sarga len populaciokban felvételezett fajlistak alapjan az ex situ allomany két in situ
populacioval keriilt egy csoportba (Pocalja és Erd, Szarmata mészkd platd). A bolygatas hatasa a
fajkompozicidoban is lathatd ennél a harom allomanyndl, igy eredményiinket leginkabb erre
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vezetjik vissza. Az érdi Kakukk-hegy csak engedéllyel latogathatd, igy ebben az allomanyban a
bolygatas mértéke minimalis. Az in Situ €és ex situ allomanyok éldhelyei kozott a kompeticios
nyomds mértéke is eltérhet, ami bélyeg alapu valtozasokat is kivalthat. Morfologiai és
csirazasbiologiai alapon is elkiiloniilést tapasztaltunk az ex situ allomanyban, amit a bolygatott
¢lohely és az er6sebb kompeticidé is magyarazhat. A Trifolium spadiceum esetében éppen a
kompeticidé hianyaban, csokkent szelekcios nyomas alakult ki az ex situ gyiijteményben, ami a
gyljteményes kerti egyedek magvainal kései csirazast eredményezett az in situ populaciohoz
képest (Rauschkolb et al. 2019).

tapasztaltunk, amit genetikai vizsgalatokkal is érdemes lenne kiegésziteni a jovében. Mivel az
eredeti in situ allomany megsemmisiilt, az ex situ allomany fenntartasat indokoltnak tartjuk, mivel
a populacié utolsd genetikai ujjlenyomatat hordozza. Azonban mivel jelentésebb adaptaciot
tapasztaltunk a kerti koriilményekhez, visszatelepitésre kevésbé tartjuk alkalmasnak ezt az
allomanyt. Emiatt fontosnak tartjuk ujabb ex situ allomany létesitését is, ami alkalmas lehet
késdbbi repatriacids tevékenységekre.

6.3. A kései szegfiivel és a balti szegfiivel kapcsolatos vizsgalatok osszegzése, javaslatok

A kései szegfli a Plumaria szekcié honos és védett tagja, igy a faj megérzésének
kidolgozasa kiemelten fontos. Ugyanakkor a szekcid tagjai morfologiailag kozelalld fajok,
valamint a fajok kozotti alacsony szekvencia variabilitas és ennek kovetkeztében csekély
filogenetikai struktiralodas tovabb neheziti a taxonazonositast. A Feny6f6i Osfenyves teriiletérsl
korabban Baksay (1972) jelezte a Dianthus arenarius jelenlétét, amit Somogyi (2014) AFLP
vizsgalattal megerésitett. Vizsgalataink soran szerettiik volna a Soroksari Botanikus Kert teriiletén
1étesitett kései szegfli dllomany természetvédelmi Szempontl értékelését elvégezni. Terveztiik a
Feny6£6i Osfenyves teriiletén eléfordulé Dianthus arenarius populaciot morfologiai, citologiai és
molekularis genetikai alapon értékelni és Osszehasonlitani a Dianthus serotinus fajjal, ezzel
megalapozva a balti szegfii allomany megdrzésének kidolgozasat.

A kései szegfll vizsgélata soran a természetes populaciok kozott is nagyobb morfoldgiai
variabilitast tapasztaltunk a 2018-20-as idészakban. Az SBK ex situ populacio a 2019-2020-as
vizsgalati idészakban a farmosi és tatarszentgyorgyi populaciokkal csoportosult. Ez egy kedvezd
eredménynek tekinthet, mivel az ex situ allomany beleilleszkedett a természetes populaciok
kozotti morfologiai variabilitasba. A kései szegfli és a balti szegfii in situ morfologiai
0sszehasonlitod vizsgalata sordn a két taxon populacioi a vizsgalt paraméterek mentén nem valtak
el egymastdl. Ez az eredmény Somogyi (2014) eredményeivel 6sszhangban van, az altala vizsgalt
makro- és mikromorfologiai bélyegek mentén a Plumaria szekcion belill inkabb kornyezeti
hattértényezdkre vezethetdek vissza a vizsgalt bélyegek kozotti kiilonbségek. A ndodusz méret volt
az egyetlen perspektivikusnak tekinthet6 bélyeg, ami a feny6féi balti szegfii populaciot (két
szubpopulaciondl) elvalasztotta a kései szegfli populacioktdl. Ugyanakkor ezt a bélyeget is
befolyasolhatja a fenydk altali arnyékolas, szemben a kései szegfli populacidk direkt fénynek valod
kitettsége.

Csirazasbiologiai vizsgalataink soran a kései szegfii ex situ és az in situ populacioibol
szarmazd magok kozott szignifikdns csirdzasi szdzalékbeli kiilonbséget tapasztaltunk. Ez a
kiilonbség nem in situ és ex situ populaciok kozott mutatkozott meg, ugyanis a farmosi in Situ és
a debreceni ex situ populaciokban szignifikdnsan alacsonyabb csirazasi szazalékot tapasztaltunk,
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mint a berni ex situ és a szigetmonostori és tatarszentgyorgyi in situ populacioknal. Ez a kiilonbség
nem a megdrzési moddal, hanem a kdrnyezet altal indukalt évjarat hatdssal magyarazhaté. Ez a
kiilonbség Osszhangban van David Cevallos Gonzalez (2021) doktori értekezésében kozolt
eredményekkel, ahol a gyiijtési helyszin és a magtomeg, valamint a csirdzasi szazalékértékek
kozott pozitiv korrelaciot tapasztalt. Kimutatta, hogy az alacsonyabb ariditas index mellett
magasabb csirazasi szazalék tapasztalhat6 a fajnal.

A Dianthus nemzetség taxondémiai szempontbol szamos komplex fajcsoporttal
jellemezhetd, és egyben az egyik legmagasabb fajdiverzifikacios rataval rendelkezik (Valente et
al. 2010, Fassou et al. 2022). A nemzetségen beliil alacsony genetikai tavolsagok figyelhetéek
meg, ami a fajszintli filogenetikai felbontést korlatozza. A szerzék az okat a gyors radiacidval
magyaraztak (Valente et al. 2010). A fajok k6zotti alacsony mutacios rata (Fassou et al. 2022)
taxonomiai nehézségeket is okoz, ami a megérzési tevékenységek megvalositasat is jelentésen
megneheziti.

A fajok kromoszoémaszdmanak megallapitdsa ¢és FISH térképezése informaciot
szolgaltathat a populaciok kozott fennalld diverzitasbeli kiilonbségekrol, és képet kaphatunk az
evoluciés folyamatokrol is a poliploid taxonok esetében. A populaciok kozott fellelhetd
intraspecifikus citotipusbeli variabilitas fontos szempont lehet az ex situ allomanyok kialakitasa
soran. A Dianthus nemzetségen beliil, a fajok populacioi kozotti citotipusbeli variabilitas mellett,
kevert citotipusu populaciok is eléfordulnak (Weiss et al. 2002). A kései szegfii és balti szegfii
populacidk kromoszdémaszambeli variabilitdsdnak értékelése a megdrzeés szempontjabol is fontos.
A Dianthus serotinus az irodalmi adatok szerint lehet tetraploid 2n=4x=60 (Majovsky 1970, Weiss
et al. 2002), és hexaploid is 2n=6x=90 (Baksay 1972, Borhidi 1968, Kmet’ova 1982, Kovanda
1984). A Dianthus arenarius a szerzok tobbsége szerint tetraploid 2n=4x=60 (Rohweder 1929,
Andersson-Kotto és Gairdner 1931, Rohweder 1934, Gencev 1937, Carolin 1957, Kovanda 1984,
Dmitrieva 1985, Semerenko 1990), viszont diploid 2n=2x=30 (Andersson-Kotto és Gairdner
1931) és hexaploid 2n=6x=90 (Puch 1941) populaciokrol is beszamoltak. A kromoszoma vizsgalat
soran a hazai populaciokban mind a két taxonnal a 2n=6x=90 kromoszoma szadmot sikeriilt
kimutatni. Ez az eredmény 6sszhangban van So6 Rezsé munkéjaval, aki a kései szegfiinél felhivja
a figyelmet a 2n=4x=60 adat bizonytalansagara, amit téves kozlésnek itél meg (Sod 1970).
Ugyanakkor a feny6£6i balti szegfii populacidban a hexaploid citotipus meglepd eredmény, mivel
korabban Baksay (1972) 2n=4x=60 kromoszoéma szamot irt le. A lettorszagi Dianthus arenarius
minta ezzel szemben valdban tetraploid 2n=4x=60. Ez az eredmény a feny6f6i populacidban zajlo
introgressziora hivhatja fel a figyelmet. A FISH jel6léssel kapcsolatban a Dianthus nemzetségen
beliil nem talaltam irodalmi adatot, ugyanakkor fontos kiindulasi pontja lehet a nemzetségen beliil
zajlo poliploidizacios folyamatok felderitésének. A Dianthus serotinus és Dianthus arenarius
mintdknal a hexaploid mintdk FISH mintdzatdban nem taldltunk a lokuszok szdméban és
elhelyezkedésében kiilonbséget, ami szintén a recens evolucidt, a gyors radiaciot és a kozeli
rokonségot jelezheti a szekcion beliil.

A Dianthus nemzetségen beliil alacsony mutacios rata jellemzd recens vizsgalatok alapjan
¢és Valente et al. (2010) foglalkoztak. A Dianthus sect. Plumaria fajai feltételezhetéen polifiletikus
eredetiick (Somogyi 2014). A korabban alkalmazott cpDNS régiok (3 trnK-matK, trnH-psbA és
psbA-3'trnK) a két faj kozott nem mutattak variabilitast. Vizsgalataink soran olyan markereket
szerettlink volna fejleszteni, amik segitik a két faj azonositasat, és segitségiikkel a populaciokon
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beliili haplotipus diverzitds is detektalhat6. Az altalunk wjonnan fejlesztett ¢és alkalmazott
univerzalis markerek hasonld eredményt hoztak, mint a korabbi molekuléris vizsgalatok.
Osszességében nagyobb szekvencia variabilitdst tapasztaltunk, mint a korabban alkalmazott
markerekkel, de ez a szekvenciavariabilitas sem volt alkalmas a filogenetikai feloldasra, ami ujbol
alatamasztja a taxonok kozott zajlo gyors radiaciot (Valente et al. 2010, Somogyi 2014, Fassou et
al. 2022).

A haplotipus fan lathat6, hogy a vizsgalt fajok kozott is talaltunk k6zos haplotipusokat. Ezt
az eredményt irtak le a Dianthus gratianopolitanus és Dianthus orientalis fajoknal, ahol eltérd
populaciokbol szarmazo mintak szamos eltéré vonalat képviseltek a nagy kladon beliil (Fassou et
al. 2022). Ezt a fajok kozotti haplotipus részesedést és fajon beliil a populaciok kozott tapasztalt
elkiilontiléseket a kozos Osi variaciok kombinacidjaval és a folyamatos masodlagos genetikai
kontakt zonak meglétével magyaraztak (Fassou et al. 2022). A fajok k6zotti haplotipus részesedés
mas poliploid fajoknal is leirt jelenség. Li et al. (2022) kelet azsiai Quercus fajokkal végzett
vizsgalatuk soran a fajok kozott kimutattak random és lokalis k6z6s haplotipusokat a vizsgalt fajok
egyedei kozott. Ezt az eredményt k6zos Gsre visszavezethetd polimorfizmussal €s introgresszioval
magyaraztak. A soroksari mintdkban megjelent k6zos haplotipusok utalhatnak a kerten beliil zajlo,
fajok kozotti potencialis hibridizacios folyamatokra, ami a megdrzott génanyag szempontjabol
kedvezétlen folyamatot jelez.

A kései szegli ex situ allomanya a természetes in situ populacido utolsd genetikai
ujjlenyomata, ezért fenntartdsa tovabbra is fontosnak tekinthetd. Ugyanakkor a genetikai
vizsgalatok soran detektalt potencialis introgresszid a kertben talalhato Dianthus taxonokkal egy
kedvezdtlen genetikai folyamatot jelez. Emiatt a visszatelepitésre vald alkalmassaga ennek az
allomanynak is vitathatd. A jévSben fontos lenne a Dianthus serotinus és a Feny6f6i Osfenyves
teriiletén talalhato Dianthus arenarius taxonokkal 0j ex situ allomanyok létesitése azonban a
génanyagok elkiiloniilt gondozasa a kerten beliil felmeriilt introgresszio miatt kiemelten fontos.
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7. UJ TUDOMANYOS EREDMENYEK

1. Hazankban négy védett novényfaj 6sszehasonlitd vizsgalata soran értékeltem az in situ és ex
situ populaciok konzervaciobiologiai és természetvédelmi értékét:

1.1. A morfolégiai vizsgalatok eredményei nyoman megallapitottam, hogy az orias utifii és
a kései szegfli ex situ allomanyai beleilleszkedtek a természetes populaciokban tapasztalt
morfologiai variabilitasba. A sarga len esetében markans elkiiloniilést mutattam ki, mely az ex situ
hosszatavi megorzés kovetkezménye.

1.2. A kései szegfli és a sarga len esetében a csirdzasbiologiai vizsgalatok soran kimutattam
az ex situ megdrzés hosszatavu csirazasbiolodgiai tulajdonsagokra kifejtett hatasat. A sarga len
esetében az ex situ allomanybdl szarmaz6 magok dormanciajanak hianyat, a kései szegfii esetében
pedig az ex situ allomanyok eltér6 csirazasi tulajdonsagait allapitottam meg.

1.3. Az ¢6rias Utifil, a kései szegfli és a balti szegfli esetében eldszor végeztem a fajok
kromoszomain fluoreszcens in situ hibridizaciot, tovabba pontositottam a vizsgalt populaciok
kromoszéma szamat a hattérdiverzitas feltarasanak céljabol.

2. El6szor kozoltem a hazai orias utifti populaciok genetikai diverzitasat ISSR markerezés alapjan.
Megallapitottam, hogy a természetes populaciok koziil a kunpeszéri populacié rendelkezik a
legnagyobb genetikai variabilitassal és az ex situ allomanyok kodzel hasonld genetikai diverzitassal
rendelkeznek, mint az in situ populaciok.

e ey

régid alapjan a hazai populdciokban elkiiloniilé haplotipust detektaltam a centralis, kazahsztani
populacidhoz képest. Ez az eredmény a hazai periferialis populaciok természetvédelmi biologiai
értékét emeli ki.

4. A kései szegfli és a balti szegfli fajoknal taxonazonositasra alkalmas morfologiai bélyeget nem
talaltam. A kromoszoma szamban a hazai populaciok nem kiilonboztek egymastol (2n=90),
viszont a lettorszagi balti szegfli mintak elkiiloniiltek (2n=60). Hasonlé eredményt kaptam a
cpDNS régio vizsgalat alapjan, ahol elkiiloniilést csak a lettorszagi és a hazai populaciok kozott
talaltam. Eredményeim szerint feltételezhetd, hogy a feny6f6i balti szegfli populacioban
introgresszio zajlik.
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8. OSSZEFOGLALAS

Doktori értekezésemben négy, a hazai floraban védett ndvénytaxon: Plantago maxima,
Linum flavum, Dianthus arenarius és D. serotinus ex situ névénymeg0Orzésének értékelését és az
In situ populaciok hattérdiverzitasat vizsgaltuk. Kutatasunk soran célul tiiztiik ki, hogy az ex situ
génanyagot tobbszemponti analizissel értékeljiilk a megdérzési mod sikeressége, valamint a
botanikus kerti potencialis adaptacio értékelésének céljabol. Emellett fontos cél volt az in situ
populaciok pontosabb morfologiai, tarsulastani és genetikai alapu feltérképezése, ami informéaciot
szolgaltat az ex situ megbrzés minél pontosabb kivitelezéséhez, tovabba reprezentativ
gyljtemények kialakitasanak megvalositasahoz.

A morfolédgiai kutatds soran vegetativ és generativ paramétereket is vizsgaltunk a védett
fajok populacidiban. Az orias Utifli ex Situ populacidja egy fiatal gylijtemény, amit 2016-ban
hoztam létre a Soroksari Botanikus Kert kékperjés laprétjién. Az ex situ allomanyok igy kozel
természetes ¢€l6helyi koriilmények kozé keriiltek betelepitésre, ami a kedvezOtlen adaptiv
folyamatok kialakulasat gatolhatja meg. Morfologiai alapon az ex situ gyljtemény beleillett a
természetes populaciokban tapasztalhatdo morfologiai variabilitdsba. Az egyik szubpopulacidban,
ami a laprét egy idébb foltjaba keriilt betelepitésre megjelentek viragzé egyedek 2019-ben, és a
viragzas azota is folyamatos. Ez a szubpopulacié stabilizaldédasat is jelezheti, ami pozitiv
eredmény a meg6rzés szempontjabol.

A sarga len egy torténeti ex Situ allomany, amit tobb mint 35 éve telepitettek a botanikus
kertbe Alsészentivanrol. Ez id6 alatt egy eltéré kornyezetben adaptiv valtozasok Iéptek fel, amit
morfoldgiai vizsgélataink soran detektaltunk. A vegetativ paraméterekben szignifikdnsan nagyobb
értékeket tapasztaltunk a gylijteményes kerti allomanyban, a generativ paraméterek szempontjabol
pedig szignifikansan kisebb értékeket kaptunk az in situ populaciokhoz képest. Hasonlo
eredményre szamitottunk a kései szegfii ex situ allomanyaban, ami szintén torténeti
gyljteménynek szamit hiszen tobb, mint 45 éve telepitették be a kertbe Dunaharaszti hatarabol.
Azonban ennél a fajnal olyan markans és egyértelmi elkiiloniilést nem tapasztaltunk, mint a sarga
len esetében. Fontos kiemelni, hogy a kései szegfil és a sarga len esetében a gylijteményes kerti
allomanyok eredeti in situ populaciéval mar nem tudtuk 6sszehasonlitani a génanyagot, mivel ezek
a populaciok a természetben mar eltiintek. Emiatt fontosnak tartjuk a jovoben olyan ex situ
allomanyok vizsgalatba vonasat is, amelyeknek az eredeti dlloményai is megtalalhatoak.

Csirazasbiologiai vizsgalataink soran a sarga len ex situ allomany szintén markansan
elkiiloniilt az els6 idépontban felmért csirazasi szazalékértékekben az in situ allomanyoktol.
Szignifikansan magasabb csirazasi szazalékot produkaltak a gyiijteményes kertbdl szarmazo
magok, ami a dormancia elvesztését jelezte az in situ magokhoz képest. Ez az eredmény szintén
az eltérd kornyezetben zajld adaptaciot jelezheti. A kései szegfii esetében a csirdzasbioldgiai
vizsgalat soran az in situ populaciok kozott is nagyobb variabilitast tapasztaltunk. A berni
botanikus kerti magok magas csirdzasi szazalékot értek el, a debreceni magok pedig
alacsonyabbat. Ez az alacsonyabb csirazasi szazalék a farmosi populacidban is tapasztalhato volt.
Ennél a fajnal tehdt a kornyezeti paraméterek még markansabban hatottak a csirazasi
tulajdonsagokra, ami az ex situ gyijtemények kialakitasanal, valamint a repatriaciéonal fontos
informacio lehet.
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Az o6rias utifii és a sarga len allomanyokban felvett fajlistak a populaciok kozotti eltérd
kornyezeti €s tarsulastani viszonyokra hivtak fel a figyelmet. Az 6rias utifii esetében az ex situ
allomanyok kiilon csoportosultak az in situ allomanyoktol a Jaccard-féle szimilaritasi index
alapjan, amit a Borhidi-féle TWR értékek is alatamasztottak. Ez magyarazhatja a két ex situ
szubpopulacidban a virdgzas elmaradasat, valamint lokalis adaptaciot is okozhat hosszabb tavon,
amit figyelembe kell majd venni a visszatelepités soran. A sarga len esetében az ex situ allomany
a pocaljai és az érdi mészké platd bolygatottabb él6helyeivel csoportosult. A TWR értékeket
figyelembe véve az ex situ allomany tovabbi elkiiloniilést mutat, ami Osszhangban van a
morfologiai és csirazasbiologiai eredményekkel is.

A kromoszoma alapu és molekularis genetikai vizsgalatokkal az in situ allomanyokban
jellemzd variabilitast kivantuk felmérni, valamint a gytijteményes kertekben talalhaté allomanyok
genetikai reprezentativitast szerettiik volna meghatarozni. Az 6rias utifii kromoszéma szamat
tisztaztuk €s az 0sszes hazai populdciora megallapitottuk a 2n=12 kromoszdéma szamot, valamint
eldszor koziiltiik a faj FISH térképezését is. Az ISSR vizsgalat alapjan a kunpeszéri in situ
allomany a legvariabilisabb, ami indokolttd teszi a populaciobol egy ex situ gylijtemény
kialakitasat. Az ex situ allomanyok kozel azonos genetikai variabilitast mutattak, mint az in situ
allomanyok, ami genetikailag reprezentativ mintavételt és ex situ allomany kialakitasat tamasztja
ala. A trnL-trnF régi6 vizsgalat soran a hazai populaciokban, a centralis kazahsztani populacidohoz
képest elkiiloniilt haplotipust mutattunk ki. Ez az eredmény a hazai populaciok védelmét és
természetvédelmi bioldgiai értékét erdsitette meg.

A kései szegfii és a balti szegfii vizsgalata soran a hazai populaciokban a 2n=90 kromoszéma
szamot allapitottuk meg. Ez az eredmény a feny6£6i balti szegfii esetében 1) adat, a korabbi Baksay
Leodna altal leirt 2n=60 értékhez képest, ami felhivja a figyelmet a feny6f6i populacidban zajlo
genetikai valtozasokra. A lettorszagi balti szegfii minta 2n=60, ami az északi populaciod
citotipusbeli elkiiloniilését mutatja a hazai mintdkhoz képest. El0szor koziiltiik a kései szegfii és
balti szegfli fajok FISH térképezését, ami a Plumaria szekcion beliil a poliploidizacios folyamatok
iranyat, valamint a taxonok kozotti leszarmazasi vonalak pontosabb megismerését segitheti eld
tovabbi fajok bevonasaval. Univerzalis és sajat fejlesztésii kloroplasztisz markerekkel felmértiik a
kései szegfli és balti szegfli populéciok haplotipus diverzitasat. A tesztelt kloroplasztisz régiok
nagyobb variabilitast produkaltak, mint a korabban alkalmazott markerek, azonban taxondémiai
szintli értékelésekre még ezek a markerek sem voltak alkalmasak. A lettorszagi balti szegtii
mintdban két haplotipust detektaltunk, ami elkiiloniilt a hazai allomanytol. A feny6foi
populécidban szintén két haplotipust mutattunk ki, ebbdl egy haplotipus megtalalhato volt a
allomanyban is. A szigetmonostori és farmosi populaciok egymastol kiilonb6z6 haplotipusokat
hordoznak. A soroksari ex Situ gylijteményben harom haplotipust mutattunk ki, ebb6l egy farmosi
populacidkkal mutatott hasonldsdgot, egy pedig a feny6fdi és balatongydroki populaciokbol
szarmazo egyedekkel volt kozos. Egy haplotipus pedig egy mutacios 1épéssel ehhez a
haplotipushoz mutatott hasonlésadgot. Ezek az eredmények felhivjak a figyelmet a Soroksari
Botanikus Kertben és a feny6f6i populaciokban zajld, potencialis introgresszids és hibridizacios
folyamatokra. Ezeknek a folyamatoknak a pontosabb megismerésére €s feltardsara azonban még
tovabbi molekularis genetikai vizsgalatok is elengedhetetlenek.

88



9. SUMMARY

In our study we wanted to assess the ex situ conservation of four threatened plant taxa:
Plantago maxima, Linum flavum, Dianthus arenarius and D. serotinus from the Hungarian flora.
We aimed to study the ex situ genetic material by a multi-level analysis in order to evaluate the
success of the applied conservation method and the potential adaptation in the botanical garden.
We also wanted to explore the natural diversity of the in situ populations of the species and draw
the attention to their conservation value. In addition, an important goal was the accurate
morphological characterization of the populations and evaluating the genetic (including
cytogenetic) diversity of the in situ populations, which provides information for the most accurate
implementation of ex situ conservation, as well as supporting the establishment of representative
collections.

In the frame of the morphological analysis in the natural populations and botanical garden
collections we measured vegetative and generative morphological parameters to evaluate
morphological variability among the studied populations. Adaptive morphological shifts may be
due to the habitat differences, different competition regimes or during maintenance, which could
indicate possible alterations in garden collections compared to natural populations. The ex situ
collection of the giant plantain was recently planted (2016) in the Molinia meadow of the Soroksar
Botanical Garden. The habitats of the natural populations are basically linked to Molinia fen
meadows, therefore the ex situ collection was planted in nearly natural conditions which can reduce
the chance of the development of maladaptive processes. Our results show that morphologically
the ex situ collection fits into the morphological variability found in the natural populations. In one
out of the three ex situ subpopulations, in a meadow patch with a higher water table, during
springtime flowering individuals already appeared in 2019. The flowering has been continuous
ever since in this subpopulation. This may also indicate the stabilization of the subpopulation,
which is a positive result in the long-term conservation effort.

The yellow flax is a historic ex situ collection, which was planted in the botanical garden
from Alsoszentivan more than 35 years ago. During this time, adaptive changes may have occurred
in the different environment, which we detected during our morphological studies. We found
significantly higher rates in the vegetative parameters at the garden collection, and in terms of the
generative parameters, we obtained significantly lower values compared to the in situ populations.
We expected a similar result in the ex situ stock of the late-flowering carnation, which is also
considered as a historical collection as it was planted in the garden more than 45 years ago from
the border of Dunaharaszti. However, with this species, we did not experience such a marked and
clear separation as in the case of yellow flax. It is important to emphasize that in the case of late-
flowering carnation and yellow flax, we could not compare the genetic material of the botanical
garden collections with the original in situ population, since these populations already disappeared
from the original native habitat. Therefore, we chose other native populations from Hungary.

In the seed germination tests, the yellow flax ex situ stand showed to be markedly different
from the in situ populations in terms of the germination rate measured at the first time of the
evaluation after sowing. Seeds from the garden collection produced a significantly higher
germination rate, indicating loss of dormancy compared to in situ seeds. This result may also
indicate that adaptation took place due to the different environment. In the case of late-flowering
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carnation, during the germination assessment, we also experienced greater variability among the
in situ populations. The seeds from the botanical garden in Bern achieved a high germination
percentage, while the seeds from Debrecen achieved a lower percentage. This lower germination
percentage was also experienced in the Farmos population. In the case of this species, the
environmental parameters had an even more pronounced effect on the germination properties,
which can be important information for the establishment of ex situ collections and for repatriation.

The species lists recorded in the giant plantain and yellow flax stands drew attention to the
different environmental and coenological conditions among the populations. In the case of the
giant plantain, the ex situ stands were grouped separately from the in situ stands based on the
species’ Jaccard similarity index, which was also supported by Borhidi's TWR values. This may
explain the lack of flowering in the two ex situ subpopulations and may also cause local adaptation
in the longer term, which will have to be taken into account during repatriation. In the case of the
yellow flax, the ex situ population was grouped with the Pécalja habitat and the Erd limestone
plateau. Considering the TWR values, the ex situ population shows further separation, which is in
line with the morphological results and germination tests.

We aimed to assess the variability characteristic of the in situ populations, as well as the
genetic representativeness of the populations found in the botanical garden with chromosome-
based and molecular genetic tests. We clarified the chromosome number of the giant plantain as
2n=12 for all the Hungarian natural populations, as well as we did the first FISH mapping of the
species. Itis an important information, that among the in situ populations there were no cytological
differences, which should be considered when establishing new garden collections. Based on the
ISSR study, the Kunpeszér in situ population is the most variable, which supports the creation of
an ex situ collection from the population. The ex situ populations showed almost the same genetic
variability as the in situ populations, which supports the genetically representative sampling of the
natural population. During the trnL-trnF study, a separate haplotype was detected in the Hungarian
populations compared to the central Kazakhstan population. This result could draw attention to the
conservation value of the edge population from Hungary and highlights the importance to preserve
them in situ and ex situ.

During the examination of late-flowering carnation and the sand carnation, we detected only
hexaploid cytotpes (2n=90). This result is a new data for the sand carnation within the Feny6f6
population, compared to the 2n=60 value previously described by Ledna Baksay. This could be
the result of some possible genetic changes taking place in the Feny6fé population. The sand
carnation sample from Latvia was 2n=60, showing clear separation of the northern populations
based on the cytotype. We conducted the FISH mapping of the late-flowering carnation and sand
carnation species for the first time, which can facilitate the study of the direction of
polyploidization processes within the Plumaria section, as well as a more precise understanding
of the lineages between the taxa by including additional species from the section and the genus.
We assessed the haplotype diversity of late-flowering carnation and the sand carnation populations
with universal and newly developed chloroplast markers. The tested chloroplast DNA regions
produced higher variability than the previously used markers, however, even these markers were
not suitable for revealing taxonomic differences among the taxa. We detected two haplotypes in
the sand carnation sample from Latvia, which were clearly different from those of the Hungarian
populations. We also identified two haplotypes in the Feny6f6 population, one of the haplotypes
was shared and found also in the Dianthus plumarius population in Balatongyordk, as well as in
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the Dianthus serotinus ex situ stock from Soroksar Botanical Garden. The Szigetmonostor and
Farmos populations represent single haplotypes, which was different from the other populations
and from each other. We identified three haplotypes in the Soroksar ex situ collection. One
haplotype shared with Farmos population, another shared with individuals from Feny6fé and
Balatongyo6rok populations, and one haplotype differed with only one mutation step from the latest
haplotype mentioned. These results draw attention to the possible introgression and hybridization
processes taking place in the ex situ collection from Soroksar Botanical Garden and in Feny6f6
population. However, further molecular genetic studies are essential for a more precise
understanding and exploration of these processes.
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M2. STATISZTISZTIKAI TABLAZATOK

2.1. Az érias utifi in situ és ex situ populaciénak morfologiai diverzitas vizsgalata 2018-
2020 kozott és az ex situ szubpopulaciok osszehasonlité vizsgalata 2016-2020 kozott

2.1./1. tablazat: Az 6riés utifii harom vizsgalt morfoldgiai paraméterének, mint fiiggd valtozé
reziduumainak normalitasat Kolmogorov-Smirnov teszttel ellendriztiikk. Amennyiben a teszt
alapjan sériilt a normalitas, a ferdeség €s csucsossag értékek abszolut értékei <1 alapjan fogadtuk
el a normalitast.

o 3 Statisztikai proba
Flggé valtozé )
eredménye

2018-2020 in situ-ex situ K-S
levél hosszusag W(375)=0,057, p<0,01  s=0,558; k=0,087
levél szélesség W(375)=0,043, p=0,102 s=0,043; k=-0,430
levelek szdma _ boxcox W(375)=0,226, p<0,001 s=0,020; k=-0,073

2016-2020 ex situ

levél hosszusag W(265)=0,081, p<0,001 s=0,770; k=0,459
levél szélesség W(265)=0,083, p<0,001 s=0,594; k =-0,064
levelek szama W(265)=0,244, p<0,001 s=0,456; k=-0,320

A fiiggd valtozok koziil a 2018-2020-as vizsgalat sordn a levelek szdma esetében BoxCox
transzforméciot (A =-0,3) kovetden tudtuk elfogadni, a tobbi esetben a normalitast igazoltuk.

2.1./12. tablazat: Az 6rias Gtifli harom vizsgalt morfologiai paraméterének, mint fiiggd valtozoknak
a szorashomogenitasat a Levene teszttel ellendriztiik (Levene 1960).

Flgg6 valtozo Statisztikai prédba eredménye

2018-2020 in situ-ex situ

levél hosszusag F(20,354)=6,653, p<0,001

levél szélesség F(20,354)=2,005, p<0,01
levélszam _ boxcox F(20,354)=1,113, p=0,333
2016-2020 ex situ

levél hosszusag F(14, 250)=3,840, p<0,001

levél szélesség F(14, 250)= 2,232, p<0,01

levelek szama F(14, 250)=2,925, p<0,001

Azoknal a valtozoknal, ahol a szoérashomogenitast elfogadtuk, az értékcsoportok elkiilonitéséhez
Tukey-féle post hoc tesztet alkalmaztunk. Abban az esetben, ahol a feltétel sériilt, a Games-Howell
post hoc tesztet alkalmaztuk.
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2.1./3. tablazat: Az orias utifii allomanyok MANOVA vizsgalata.

K6z6ljik a nem magyarazott
varianciahdnyadot (Wilk-féle
lambda), valamint annak
szignifikanciajat.

Flggd valtozo

2018-2020 in situ-ex situ value+szig
intercept 0,029, p<0,001
allomanyazonositd 0,318, p<0,001
év_blokk 0,697,p <0,001
2016-2020 ex situ
intercept 0,040, p<0,001
allomanyazonosito 0,653, p<0,001
év_blokk 0,355, p<0,001

2.1./4. tablazat: Az orias utifiit allomanyok kozti paronkénti 6sszehasonlitas Tukey és Games-
Howell post hoc teszt alapjan.

2018-2020 levél hosszusag (cm) 2018-2020 levél szélesség (cm)
Games-Howell HSD?*P¢
Games-Howell HSD#P¢
allomany- | N
a omar}y’ Subset allomany-| N Subset
azonosIto s
1 2 3 azonosito 1 2 3 4
Tatarfzent— 60 | 27,0267 a SBK 56 |5.1250 a
gS}IIBOIigy 56 | 27,1018 mezofil
_ ! & | 'SBK tde |39 7,5000 b
mezofil
SBK iide |39 35,5795 b SBK 50 7,5200 b
Kak 60 36,2150 b sztyeppel
nares ! Taborfal- | 50 7,8220 b
Tal:?otfetl— 50 37,298037,2980 bc vai 16tér
Kval IOteT = 39433839353 Tatarszent-| 60 9,1650 c
unpeszér : : c gybray
SBK 150 A2:4120 c Kakucs |60 9,5267/9,5267 | cd
sztyeppei
Sig. 1,000 | 0,106 (0,372 Kunpeszér| 60 10,3000 | d
Sig. 1,000 (0,979 | 0,963 | 0,388
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2018-2020 levelek szama (cm) 2016-2020 levél hosszasag (cm)
e — Games-Howell HSD?*P¢
ukey HSD™™ Allomany | N Subset
Allomany N Subset (o
o azonosito
azonosito 1 1 2 3
SBK mezofil 56 2,5536 a
Taborfalvai 16tér | 50 | 3,0400 | a SBK ] 96 25,5021 8
mezofil
SBK sztyeppei 50 | 2,3400 a
KakUcs 60 182833 1 SBK iide | 79 29,1620 b
SBK iide 39 | 29744
Kunpeszér 60 | 6,4333 SBK 90 35,6811 c
Tatarszentgyorgy | 60 | 4,5167 a sztyepp
- Sig. 1,000 | 1,000 | 1,000
Sig. 0,093
2016-2020 levél szélesség (cm) 2016-2020 levelek szama (db)
Games-Howell HSD#P¢ Games-Howell HSD#P<
Allomény N Subset Alloméany N Subset
azonositd 1 2 azonositd 1 2
SBK mezofil | 96 |5,0240 a SBK sztyepp | 90 | 2,5111
SBK iide 79 6,1253| b SBK mezofil 96 | 2,6875 a
SBK sztyepp | 90 6,3744| b SBK iide 79 3,0000 b
Sig. 1,000 | 0,664 Sig. 0,310 | 1,000

2.2. A sarga len in situ és ex situ populacionak morfolégiai diverzitas vizsgalata 2018-2020
kozott

2.2./1. tablazat: A sarga len vizsgalt morfologiai paramétereinek, mint fliggd valtozo
reziduumainak normalitasat Kolmogorov-Smirnov vagy Shapiro-Wilk teszttel ellenériztiik.
Amennyiben a teszt alapjan sériilt a normalitas, a ferdeség és csusossag értékek abszolut értékei
<1 alapjan fogadtuk el a normalitast.

Flgg6 véltozd Statisztikai préba eredménye

2018-2020 in situ-ex situ

Kolmogorov-Smirnov

Shapiro-Wilk

skewness and kurtosis

magassag

levél hosszusag

levél szélesség BoxCox
szirom hosszusag

virdgok szama_BoxCox

szirom szélesség_BoxCox

W(240)=0,094, p<0,001
W(240)=0,057, p=0,059
W(240)=0,150, p<0,001
W(240)=0,087, p<0,001
W(240)=0,141, p<0,001
W(240)=0,072, p<0,01

W(240)=0,960, p<0,001
W(240)=0,986, p=0,019
W(240)=0,934, p<0,001
W(240)=0,981, p<0,01

W(240)=0,921, p<0,001
W(240)=0,990, p=0,087

s=0,816, k =0,903
s=0,377,k=0,867
s=0,161, k=0,883
s=0,171,k=-0,181
s =-0,340, k = 0,503
s =0,036, k =-0,022
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Azoknal a valtozoknal, ahol a normalitas feltételei sériiltek BoxCox adattranszformacié utan
fogadtuk el a normalitast (Ievél szélesség A=-0,1, szirom szélesség A=-0,2, viragok szama A=-0,3).

2.2./2. tablazat: A sarga len vizsgalt morfologiai paramétercinek, mint fiiggd valtozoknak a
szorashomogenitasat a Levene teszttel ellendriztiik (Levene 1960).

. , Statisztikai proba
Flgg6 valtozd

eredménye
magassag F(11,219)=1,040, p=0,412
levél hosszusag F(11,219)=0,865, p=0,576
levél szélesség BoxCox F(11,219)=1,277, p=0,239
szirom hosszUsag F(11,219)=0,952, p=0,492

szirom szélesség BoxCox F(11,219)=1,810, p=0,054
virdgok szama_BoxCox F(11,219)=3,588, p<0,001

Azokndl a valtozoknal, ahol a szérdshomogenitast elfogadtuk, az értékcsoportok elkiilonitésé¢hez
Tukey-féle post hoc tesztet alkalmaztunk. Abban az esetben, ahol a feltétel sériilt, a Games-Howell
post hoc tesztet alkalmaztuk.

2.2./3. tablazat: A sarga len allomanyok MANOVA vizsgalata.

K6zoljiuk a nem magyarazott
Fliggs valtozd varianciahanyadot (Wilk-féle

lambda), valamint annak

szignifikanciajat.

intercept 0,007, p<0,001
allomanyazonosité 0,310, p<0,001
év_blokk 0,471, p<0,001

2.2./4. tablazat: A sarga len allomanyok kozti paronkénti dsszehasonlitas Tukey és Games-Howell
post hoc teszt alapjan. Az allomany azonositok kodjai: 1 = Soroksari Botanikus Kert 2 =
Erd Kakukk-hegy, 3 = Erd_mészkd plato, 4 = Pocalja.

Levél szélesség BoxCox Magassag (cm)
Allomény azonosité | N Subset Alloméany N | Subset
1 azonositd 1 2

Tukey 3,00 59 1,0356 | a Tukey | 3,00 | 59 | 37,0424 a

HSD*>¢ | 1,00 56 0,9884 | a HSD*"¢ | 4,00 | 60 | 39,0733 a
2,00 56 0,7554 | a 2,00 | 56 | 39,4161 a
4,00 60 0,9167 | a 1,00 | 56 57,8321 | b
Sig. 0,987 Sig. 0,378 1,000

116



Levél hosszusag Szirom hosszisag

Alloméany N | Subset Alloméany N Subset

azonositod 1 2 3 azonositod 1

Tukey |2,00|56 |2,5089 a Tukey 2,00 |56 1,7000 a

HSD2**<| 3,00 | 59 2,8797 b HSD**¢ | 4,00 | 60 1,7567 a
4,00 | 60 3,0800 b 1,00 |56 1,8036 a
1,00 | 56 3,7393 | ¢ 3,00 |59 1,8237 a
Sig. 1,000 | 0,400 | 1,000 Sig. 0,067

Viragok szama BoxCox Szirom szélesség BoxCox

allomany N | Subset allomany N Subset

azonosito 1 azonosito 1 2

Games- | 2,00 | 56 [11,9286 [11,9286 | ab T:g‘;bc Z’gg Zg igggg — aab

Howell |1 00 |56 [10,5714 a ! ! !

HSD* oo e 2200 5450 | a0 1,00 |56 [1,1054|1,1054| ab
' ' ' 3,00 | 59 1,1424| b
3,00 | 59 15,7966 | b Sig. 0,062 | 0,080
Sig. 0,057
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2.3. A kései szegfii in situ (2018-2020), in situ és ex situ (2019-2020) populacionak, valamint
a kései és balti szegfii populacidinak morfologiai diverzitas vizsgalata

2.3./1. tablazat: A kései szegfii és a balti szegfii vizsgalt morfoldgiai paramétereinek, mint fiiggd

valtozo

reziduumainak normalitasat

Kolmogorov-Smirnov vagy Shapiro-Wilk

teszttel

ellendriztiik. Amennyiben a teszt alapjan sériilt a normalitas, a ferdeség és csusossag értékek

abszolut értékei <1 alapjan fogadtuk el a normalitast.

Flgg6 valtozo

D_ser_2018 2020 _insitu

Statisztikai préba eredménye

Kolmogorov-Smirnov

Shapiro-Wilk

skewness and kurtosis

parna atméré

levél hosszusag

levél szélesség_BoxCox
csésze szélesség

csésze hosszusag_BoxCox
viragok szdma a szaron
szar hossz (magassag)
kils6 csészepikkely hossza
szirom hosszusag_BoxCox
szirom szélesség_BoxCox

W(168)=0,078, p=0,015
W(168)=0,081, p<0,01
W(168)=0,332, p<0,001
W(168)=0,367, p<0,001
W(168)=0,128, p<0,001
W(168)=0,152, p<0,001
W(168)=0,050, p=0,2
W(168)=0,209, p<0,001
W(168)=0,136, p<0,001
W(168)=0,208, p<0,001

$=0,538,k=-0,018
s=0,180, k = -0,605
s=0,003,k=-0,271
s=0,411, k =-0,955
s=0,037,k=0,769

s=0,156, k = 0,090

s=0,038, k=-0,157
s=0,177,k=0,601

s=-0,311,k=0,423
s=-0,539, k=0,795

D_ser_insitu_exsitu_2019-2020

parna atméré

levél hosszusag

levél szélesség

csésze hosszusag

virdgok szama a szaron

szar hossz (magassag)

kils6 csészepikkely hossza_BoxCox
szirom hosszlsag

szirom szélesség_BoxCox

W(143)=0,105, p<0,01
W(143)=0,063, p=0,200
W(143)=0,348, p<0,001
W(143)=0,112, p<0,001
W(143)=0,186, p<0,001
W(143)=0,046, p=0,200
W(143)=0,252, p<0,001
W(143)=0,127, p<0,001
):

W(143)=0,178, p<0,001

s=0,6,k=-0,011
s=0,066, k =-0,269
s=0,011, k=-0,101
s=-0,461,k=0,510
s=0,143, k = -0,046
s=0,084,k=0,322
s=-0,643,k=0,501
s=0,193, k= 0,400
s=-0,172, k=-0,070

D_ar_D_ser_morf

parna atméré

parnalevél hossza
parnalevél szélessége
parnalevél dtméréje

levél hosszisag_BoxCox
levél szélesség_BoxCox
csésze szélesség

csésze hosszusdg_BoxCox
viragok szama a szaron_BoxCox
szar hossz (magassag)
kils6 csészepikkely hossza
szirom hosszusag_BoxCox
szirom szélesség

W(78)=0,085, p=0,200
W(78)=0,071, p=0,200
W(78)=0,253, p<0,001
W(78)= 0,073, p=0,200
W(78)=0,197, p<0,001
W(78)=0,294, p<0,001
W(78)=0,294, p<0,001
W(78)=0,135, p<0,01
W(78)=0,200, p<0,001
W(78)=0,111, p=0,019
W(78)=0,178, p<0,001
W(78)=0,137, p<0,01
W(78)=0,197, p<0,001

W(78)=0,972, p=0,082

W(78)=0,969, p=0,053

s=0,327,k= -0,384
s=0,096, k = 0,097
s=0,080, k =-0,815
s=0,091, k=-0,294
s=-0,062, k = 0,803
s=-0,008, k=0,051
s=-0,192, k=-0,360
s=-0,060, k=0,391
s=0,009, k =-0,963
s=0,459, k=-0,429
s=0,019,k=-0,511
s=-0,182, k= 0,845
s =-0,068, k=0,780

D_ser_D_ar_nodus_ANOVA

Inédusz

W(115)=0,132, p<0,001

s=-0,442,k=-0,153

D ser 2018 2020 morfologiai valtozok esetében BoxCox transzformaciot végeztiink a levél szélesség (A=

0,2), szirom hosszasag (A=-0,7), szirom szélesség (A=0,2) és a cszésze hosszusag (A =-0,2) valtozoknal,

hogy teljesiiljon a normalitas. A szirom hosszisag esetében 1 kiugrd (extrém) értéket, a szirom szélesség



esetében 4 kiugroértéket (1 extrém és 3 outlier), a csésze hosszlisag esetében pedig 5 kiugroértéket (3
extrém ¢és 2 outlier) is eltavolitottunk az adatok normalizalasahoz.

A D_ser_insitu_exsitu_2019-2020 morfologiai valtozok esetében a kiilsé csészepikkely (A=0,8) és a
szirom szélesség (A=-0,2) esetében végeztiink BoxCox adattranszformalast. A kiilso csészepikkely
érték estében 2 kitgroértéket (extrém), a szirom szélesség paraméternél is 2 kiugroérték (extrém)
érték eltavolitdsa utan tudtuk elfogadni a normalitast. A csésze szélesség értéket nem sikeriilt
normalizalnunk, igy ezt a fiiggd valtozot 6nalldan kezeltiik €s kereszttabla elemzéssel értékeltiik.
A pearson féle Khi-négyzet proba alapjan a két valtozo szignfikans volt a 2019-es (2 (3) = 33,84,
p<0,001) és a 2020-as (x*(3) = 15,153, p<0,01) évben is.

A D ar D ser morf morfoldgiai valtozok esetében 5 valtozonal végeztiink BoxCox
transzformaciot (levél hosszasag (A=0,2), levél szélesség (A=0,1), csésze hosszusag (A=-2,1),
viragok szama (A=0), szirom hosszisag (A=-0,8)) és két kitugroérték (extrém) eltavolitasa utan a
szirom hossz paraméternél elfogadtuk a normalitast minden valtozé esetében.

D_ser-D_ar nodus ANOVA esetében a ferdeség és csusossag <1 alapjan fogadtuk el a fiiggd
valtoz6 normalitasat.

2.3./2. tablazat: A kései szegfli és balti szegfii vizsgalt morfoldgiai paramétereinek, mint fiiggd
valtozoknak a szorashomogenitasat a Levene teszttel ellendriztiik (Levene 1960).

Flgg6 valtozo Statisztikai préba eredménye

D_ser_2018_2020_insitu

parna atméré

levél hosszusag

levél szélesség_BoxCox
csésze szélesség

csésze hosszusag_BoxCox
viragok szdma a szaron
szar hossz (magassag)
kilsé csészepikkely hossza
szirom hosszusag_BoxCox
szirom szélesség_BoxCox

F(8,159)= 2,238, p=0,027
F(8,159)= 0,678, p=0,710
F(8,159)= 5,669, p<0,001
F(8,159)= 8,698, p<0,001
F(8,159)= 2,254, p=0,026
F(8,159)=0,703, p=0,689

F(8,159)= 1,085, p=0,377
F(8,159)= 5,124, p<0,001
F(8,159)= 2,596, p=0,011
F(8,159)= 0,601, p=0,776

D_ser_insitu_exsitu_2019-2020

parna atméré

levél hosszusag

levél szélesség

csésze hosszUsag
viragok szdma a szaron
szar hossz (magassag)

F(7,135)=2,221, p=0,036
F(7,135)= 1,979 , p=0,062
F(7,135)= 4,011, p<0,01
F(7,135)= 3,566, p<0,01

F(7,135)= 1,355, p=0,230

kils6 csészepikkely hossza_Ba F(7,135)= 2,936, p<0,01

szirom hosszUsag
szirom szélesség_BoxCox

F(7,135)= 1,501, p=0,172

(
(
(
(
F(7,135)= 1,921, p=0,071
(
(
(
F(7,135)= 1,108, p=0,362

119




Flgg6 valtozo

D_ar_D_ser_morf

Statisztikai préba eredménye

parna atméré
parnalevél hossza
parnalevél szélessége
parnalevél atmérgje

levél szélesség_BoxCox

levél hosszisag_BoxCox

F(3,74)=0,922, p=0,434
F(3,74)= 1,287, p=0,285
F(3,74)= 14,980, p<0,001
F(3,74)= 1,128, p=0,343
F(3,74)= 0,984, p=0,422

F(3,74)= 0,540, p=0,656

csésze hosszlusag_BoxCox F(3,74)= 1,615, p=0,193
virdgok szama a szaron_BoxCcF(3,74)= 2,058, p=0,113
szar hossz (magassag) F(3,74)= 0,702, p=0,554
kilsé csészepikkely hossza F(3,74)= 0,805, p=0,495
szirom hosszusag_BoxCox F(3,74)= 0,325, p=0,807
szirom szélesség F(3,74)= 0,158, p=0,925

(
(
(
(
(
(
csésze szélesség F(3,74)= 3,407, p=0,022
(
(
(
(
(
(

D_ser_D_ar_nodus_ANOVA
[nédusz F(6,108)=5,596, p<0,001

Azoknal a valtozoknal, ahol a szérashomogenitast elfogadtuk, az értékcsoportok elkiilonitéséhez
Tukey-féle post hoc tesztet alkalmaztunk. Abban az esetben, ahol a feltétel sériilt, a Games-Howell
post hoc tesztet alkalmaztuk.

2.3./3. tablazat: A kései szegfli és balti szegfii allomanyok MANOVA vizsgalata.

K6zoljik a nem
magyarazott
varianciahanyadot (Wilk-
féle lambda), valamint
fligg6 valtozo annak szignifikanciajat.
D_ser_2018 2020_insitu
intercept 0,004, p<0,001
allomanyazonosit 0,420, p<0,001
év_blokk 0,288, p<0,001

D_ser_insitu_exsitu_2019-2020

intercept 0,005, p<0,001
allomdanyazonosit 0,267, p<0,001
év_blokk 0,621, p<0,001

D_ar_D_ser_morf
intercept 0,001, p<0,001
allomanyazonosit 0,158, p<0,001
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2.3./4. tablazat: A kései szegfii és a balti szegfii allomanyok kozti paronkénti dsszehasonlitas
Tukey vagy Games-Howell post hoc teszt alapjan.

A, D_ser 2018 2020 insitu

Levél hossz Viragok szama/té
Tukey HSD#b¢ Tukey HSD#b¢
Alloméany N Subset Alloméany N Subset
jelolése 1 2 jeloleése 1 2
Tatarszentgyorgy | 52 | 1,9577 a Szigetmonostor 57 13,0702 a
Farmos 59 23831 b Tatarszentgyorgy | 52 |3,2500 a
Szigetmonostor | 57 25421 | b Farmos 59 3,8305 | b
Sig. 1,000 | 0,409 Sig. 0,722 | 1,000
Viragzati szar hossza (=egyed Szirom szélesség boxcox
magassag) Tukey HSD#b¢
Tukey HSD?b¢ Alloméany N | Subset
Allomény jelélése | N Subset jelolése 1

1 2 Farmos 59 |-0,2229
Farmos 59| 34,3458 a Szigetmonostor 57 10,2079 | a

Tatarszentgyorgy | 52| 36,4058
Tatarszentgyorgy | 52 |-0,2022 | a

Szigetmonostor 57 40,2526/ b .

Sig. 0,738
Sig. 0,349 | 1,000

Csésze szélesség
Pirna atmérdéje Games-Howell HSD#b¢
Games-Howell HSDa’b’C Allomz’my N Subset
Allor’nény N Subset Jelolése 1
]elf)lese 1 2 Tatarszentgyorgy | 52 | 0,3365 | a
Szigetmonostor 57 (36,7175 a

Szigetmonostor 57 10,3439 | a
Tatarszentgyorg | 52 |39,9827 a
y Farmos 59 10,3475 | a
Farmos 59 48,5508 | b Sig. 0,499
Sig. 0,479 | 1,000
Kiilsé csészepikkely hossza Szirom hossza Boxcox
Games-Howell HSD*P¢ Games-Howell HSD#P¢
Alloméany N | Subset Allomany N Subset
jelolése 1 jelolése 1 2
Szigetmonostor 57 |0,7421 a Farmos 59 | 0,3229 a
Farmos 59 |0,7983 a Tatarszentgyorgy | 52 0,4154 | b
Tatérszentgydrgy | 52 | 0,8019 Szigetmonostor | 57 0,4306 | b
Sig. 0,054 -

g Sig. 1,000 | 0,672
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Levél szélesség Boxcox Csésze hosszisag Boxcox
Games-Howell HSD*P¢ Games-Howell HSD#P¢
Alloméany N Subset Alloméany N Subset
jelolése 1 2 jelolése 1 2
Farmos 59 |-1,5847 a Farmos 59 (0,8178 a
Tatarszentgyorgy | 52 |-1,4820-1,4820 | ab | |Tatarszentgyorgy | 52 0,8600| b
Szigetmonostor 57 -1,4419 | b Szigetmonostor | 57 0,8684| b
Sig. 0,076 | 0,671 Sig. 1,000 | 0,819
B, D_ser_2019_2020 (in situ és ex situ populaciok)
Levél hosszisag Szirom hosszusag
Tukey HSD?P¢ Tukey HSD?ab¢
Alloméany N Subset Alloméany N Subset
jelolése 1 2 jelolése 1 2
SBK 29 | 2,1621 a Farmos 38 |1,4737 a
Tatarszentgyorgy | 40 | 2,1825 a Tatarszentgyorgy | 40 1,6225 b
Farmos 38 2,6526| b SBK 29 1,6793 b
Szigetmonostor | 36 2,9472| b Szigetmonostor 36 16861 b
Sig. 0,999 | 0,194 Sig. 1,000 | 0,587
Viragok szama/té Viragzati szar hossza (=egyed magassag)
Tukey HSD?b< Tukey HSD#b<
Allomany N | Subset Allomany N Subset
jelolése 1 2 jelolése 1 2 3
SBK 29 [3,1034 a SBK 29 32,3966 a
Szigetmonostor (36 [3,3611 |3,3611 |ab Farmos 38 136,557936,5579 ab
Tatarszentgyorgy| 40 38,180038,1800 pc
Tatarszentgyorgy |40 |3,6000 |3,6000 |ab
Szigetmonostor |36 42,4611 c
Farmos 38 3,9211 |b
Sig. 0217 0132 Sig. 0,120 | 0,821 | 0,104
Szirom szélesség Boxcox
Tukey HSD?P¢
Alloméany N Subset
jelolése 1 2
Farmos 38 | -0,2005 a
Tatarszentgyorgy | 40 |-0,1852|-0,1852| ab
Szigetmonostor 36 |-0,1502 [-0,1502 | ab
SBK 29 -0,1152| b
Sig. 0,368 | 0,113



Csésze hossz Kiils6 csészepikkely hossza Boxcox
Allomany jelolése N Sufset Allomany N Subset
jelolése
Games- Farmos 38 [2,4316 | a 1 2 3
Howell | Tatarszentgyorgy| 40 | 2,4950 | a Games- | Sziget- |36 |-0,3492 a
HSD*** |"szigetmonostor | 36 | 25250 | a :g‘ge:,' ronosior - a— .
SBK 29 [2,5517 | a fataszent- e
- gyorgy
S1g. 0.281 Famos |38 20,2137 b
SBK 29 -0,1161 | c
Sig. 1,000 |0,961 |1,000
Parna atmérdéje Levél szélesség
Alloméany N | Subset i
jelolése Allomany jelolése N |Subset
1 2 1
Games- |SBK 29 | 325241 a Games- | Fammos 38 [0,1684 a
Howell Howell
HSD™ Szigetmo- | 36 | 37,6889 8 | |HSD** Tuirszentgyorgy| 40 (0,1825 0,1825| ab
nastor
T i - 40 415275 | 415275 | ab Szigetmonostor | 36 |0,2000 [0,2000 | ab
gyorgy
Farmos 38 486421 | b
SBK 29 0,2034 b
Sig. 0,099 |0,264 Sig. 0,052
C,D ser D _ar
Parna atméraje Szirom szélesség
Allomany jelolése N | Subset Allomany jellése N | Subset
1 2 1
Tuk Tata tgyo 19 | 0,7368
Tukey [Tatérszenigydrgy|19 B2,0316 H‘g;ﬁfbyc atarszentgyorey a
a,b,c
HSD Szigetmonostor 20 | 0,7400 | a
Feny6fo 19 34,2579
Szigetmonostor |20 [35,3950 Farmos 20 | 0,7700 | a
Feny6fo 19 | 0,8368 | a
Farmos 20 48,3900 Sig. 0,122
Sig. 0,868 | 1,000
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Csésze szélesség Viragzati szar hossza
Allomany jelolése N | Subset (?egyedmagasség)
. 5 Allomany jeldlése N | Subset
1
Tukey |Feny6f6 19 (10,2947 a
HSD2be Tukey |Farmos 20 | 29,7850
Szigetmonostor |20 (0,3350/0,3350| ab HSDab<
Tatarszentgyorgy | 19 | 31,3368
Farmos 20 0,3550( b i
Szigetmonostor | 20 | 34,6100
Tatarszentgyorgy|19 0,3684| b
_ Feny6fS 19 | 34,8316
Sig. 0,1380,276 i
Sig. 0,214
Kiils6 csészepikkely hossza Atméré
Allomény jelolése N Subset Allomény jellése Subset
1 1
Tukey | Farmos 20 | 08100] a | Fruey [ Tatarszentgyorgy | 19|4,4842
HSDaV ’ FenyOfO 19 0,8263 a HSDa'b'C
¢ Tatéarszentgyorgy | 19 0,8789 | a Farmos 20(4,8600
Szigetmonostor | 20 | 0,9150] a Szigetmonostor | 205,1400
Sig. 0,176 Feny6f6 19|5,4105
Sig. 0,071
Levél hossza BoxCox Levél szélélesség BoxCox
Allomény jelolése N | Subset Allomany jeldlése N | Subset
1 2 1
Tukey | Tatarszentgyorgy | 19 |0,2209 a
HSDAbe Tukey | Farmos 20 |-1,8610
Szigetmonostor | 20 0,5706 |b HSDabc Tatarszentgyorgy |19 |-1,6181
Farmos 20 0,6163|b i
Feny®d 19 0.6248|b Szigetmonostor 20 |-1,6029
Sig. 1,000 | 0,975 —
Feny06fo 19 |-1,5617
Sig. 0,061
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Szirom hosszasag BoxCox Csésze hossziisag Boxcox
Allomény jelolése N | Subset Alloméany jelolése N | Subset
1 2 1
Tukey |Farmos 20 10,3064 a Tukey | Farmos 20 | 0,4052
be a,b,c
HSD™ eyt 19 04174 b | | MP™ [Fenyoro 19 | 0,4088
Szigetmonostor |20 0,4310| b Szigetmonostor | 20 | 0,4162
Tatérszentgyorgy| 19 0,4405| b Tatérszentgyorgy| 19 | 0,4174
Sig. 1,000 (0,892 Sig. 0,100
Viragok szam Boxcox Osszes levél hossza
Allomény jelélése N | Subset Allomany jeldlése | N | Subset
1 2 1 2
Tukey |Feny6fo 19 |0,4502 a
A i Tukey= [Tatarszent-gy0| 19 |2,1868
Szigetmonostor | 20 (0,6324 a GH
Farmos 20 |2,3940 |2,3940
Tatirszentgydrgy | 19 10,6870 a Szigetmonos- | 20 |2,4065 |2,4065
tor
Farmos 20 1,2210 | b Feny6fo 19 27311
Sig. 0,463 |1,000
Sig. 0490 (0,138
Osszes levél szélessége
Allomény jellése N | Subset
1 2
Tukey [Farmos 20 10,1045 a
= Feny6fo 19 [0,1305 [0,1305 | ab
GH Szigetmonostor 20 0,1470| b
Tatarszentgyorgy (19 0,1489 | b
Sig. 0,277 0,578
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D_ser_D_ar_nodus. Alomany jelolések: 0 = Soroksari Botanikus Kert 1 = Tatirszentgyorgy 2 =
Szigetmonostor, 3 = Farmos, 4 = Feny6f6 — Kurucerdd, 5 = Feny6f6 — Anyafas ujulat, 6 = Fenyofo —
Hangosrét.

Noédusz
Alloményjel5lés N Subset
1 2

Games- | 4,00 10 0,0538 b

Howell

HSDa,b,c 5,00 10 0,0542 b
6,00 20 1,2181 | a
3,00 20 14370 |a
1,00 20 1,4445 | a
,00 15 15340 |a
2,00 20 16075 |a
Sig. 1,000 0,065

2.4. A sarga len in situ és ex situ populacionak csirazasbiologiai vizsgalata

2.4./1. tablazat: A sarga len csirdzasi szazalék értékének, mint fliggd valtozod reziduumainak
normalitasat Kolmogorov-Smirnov vagy Shapiro-Wilk teszttel ellenériztilk. Amennyiben a teszt
alapjan sériilt a normalités, a ferdeség €s csusossag értékek abszolut értékei <1 alapjan fogadtuk
el a normalitast.

fliggd valtozo statisztikai proba eredménye

Linum csirdazasi% Kolmogorov-Smirnov Shapiro-Wilk skewness and kurtosis
Linum_0424 W(20)=, p= W()=, p s =1,255, k =-0,049
Linum_0502 W(20)=, p= W(Q=, p s =0,900, k =-0,390
Linum_0507 W(20)=0,167, p= 0,145 |W()=, p s=,k=
Linum_0516 W(20)= 0,164, p=0,166  W()=, p s=, k=
Linum_0528 W(20)= 0,164, p= 0,166 |W()=, p s=,k=
Linum_0611 W(20)= 0,167, p=0,147  W(=, p s=, k=

2.4./2. tablazat: A sarga len csirdzas szazalék értékének, mint fliggé valtozonak a
szorashomogenitasat a Levene teszttel ellendriztiik (Levene 1960).

Flggd valtozo Statisztikai proba eredménye
Linum_0424 F(3,16)=3,128, p=0,055
Linum_0502 F(3,16)=2,615, p=0,087
Linum_0507 F(3,16)=2,036, p=0,149
Linum_0516 F(3,16)=2,087, p=0,142
Linum_0528 F(3,16)=2,087, p=0,142
Linum_0611 F(3,16)=1,860, p=0,177
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Azoknal a valtozoknal, ahol a szérashomogenitast elfogadtuk, az értékcsoportok elkiilonitéséhez
Tukey-féle post hoc tesztet alkalmaztunk. Abban az esetben, ahol a feltétel sériilt, a Games-Howell
post hoc tesztet alkalmaztuk.

2.4./3. tablazat: A sarga len allomanyok kozti paronkénti 6sszehasonlitas Tukey és Games-Howell
post hoc teszt alapjan.

Linum_0424
allomany N Subset
1 2
Tukey  |Erd, Szarmata 5 2,4000 a
HSD2® Pocalja 5 2,4000 a
Erd, Kakukk-hg. 5 5,2000 a
SBK 5 42,4000 b
Sig. 0,873 1,000
Linum_0502
allomany N Subset
1 2 3
Tukey | Pocalja 5 2,8000 a
HSD*®  [Erd, Kakukk-hg| 5 8,4000 8,4000 ab
Erd, Szarmata 5 16,4000 b
SBK 5 43,2000
Sig. 0,491 0,206 1,000
Linum_ 0507
allomany N Subset
1 2 3
Tukey Pocalja 5 3,2000 a
HSD*  |Erd, Kakukk-hg. 5 10,4000 10,4000 ab
Erd, Szarmata 5 21,6000
SBK 5 43,6000 c
Sig. 0,379 0,086 1,000
Linum_ 0516
allomany N Subset
1 2
Tukey Pocalja 5 3,6000 a
HSDeb Erd, Kakukk-hg. 5 12,8000 a
Erd, Szarmata 5 31,6000 b
SBK 5 45,6000 b
Sig. 0,395 0,104
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Linum_ 0528
allomany N Subset
1 2
Tukey | Pocalja 5 3,6000 a
HSDab
Erd, Kakukk-hg. 5 12,8000 a
Erd, Szarmata 5 31,6000 b
SBK 5 45,6000 b
Sig. 0,395 0,104
Linum_ 0611
allomany N Subset
1 2
Tukey | Pocalja 5 3,6000 a
HSDab Erd, Kakukk-hg. 5 12,8000 a
Erd, Szarmata 5 32,4000 b
SBK 5 45,6000 b
Sig. 0,381 0,125

2.5. A kései szegfii in situ és ex situ populaciénak csirazasbiolégiai vizsgalata

2.5./1. tablazat: A kései szegfii csirdzasi szazalék értékének, mint fiiggd valtozé reziduumainak
normalitasat Kolmogorov-Smirnov vagy Shapiro-Wilk teszttel ellenériztiik. Amennyiben a teszt
alapjan sériilt a normalités, a ferdeség €s csusossag értékek abszolut értékei <1 alapjan fogadtuk

el a normalitéast.

fliggd valtozo

statisztikai proba eredménye

Dianthus csirdzdsi% Kolmogorov-Smirnov Shapiro-Wilk skewness and kurtosis
do424 W(21)=0,191, p=0,045 W()=, p s=,k=
d_0502 W(21)= 0,178 , p= 0,082 , p s=,k=
d_0507 W(21)= 0,168, p= 0,126 ) s=,k=
d_0516 W(21)=, p= W()=, p s =-0,553, k =-1,215
d_0528 W(21)=, p= W(Q=, p s =-0,553, k =-1,215
d_0611 W(21)=, p= WQ=, p s =-0,553, k =-1,215

2.5./2. tablazat: A kései szegfii csirazasi szazalék értékének, mint fliggd valtozoénak a

szorashomogenitasat a Levene teszttel ellendriztiik (Levene 1960).

Azoknal a valtozoknal, ahol a szérdshomogenitast elfogadtuk, az értékcsoportok elkiilonitéséhez

fliggd valtozo

statisztikai proba eredménye

d0424
d_0502
d_0507
d_0516
d_0528
d 0611

F(4,16)=2,396, p=0,093
F(4,16)=1,744, p=0,190
F(4,16)=1,195, p=0,351
F(4,16)=1,183, p=0,356
F(4,16)=1,183, p=0,356
F(4,16)=1,183, p=0,356

Tukey-féle post hoc tesztet alkalmaztunk.
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2.5./3. tablazat: A kései szegfii allomanyok kozti paronkénti 6sszehasonlitas Tukey post hoc teszt
alapjan.

do424
allomany N | Subset
1 2
Tukey | Farmos 5 | 29,2000 a
HSD?*"¢ | Debrecen 4 | 33,0000 a
Bern 2 68,5714 | b
Szigetmonostor | 5 73,6000 | b
Tatarszentgyorgy | 5 75,6000 | b
Sig. 0,995 0,949
d0502
allomany N Subset
1 2
Tukey | Farmos 5 29,2000 a
HSD?*P¢ | Debrecen 4 38,0000 a
Bern 2 70,7143 | b
Szigetmonostor | 5 73,6000 | b
Tatarszentgyorgy | 5 75,6000 | b
Sig. 0,895 0,987
d0507
allomany N Subset
1 2
Tukey | Farmos 5 29,6000 a
HSD?*P¢ | Debrecen 4 39,0000 a
Szigetmonostor | 5 73,6000 | b
Bern 2 75,0000 | b
Tatarszentgyorgy | 5 75,6000 | b
Sig. 0,859 1,000
d0516
allomany N Subset
1 2
Tukey | Farmos 5 29,6000 a
HSD?*P¢ | Debrecen 4 40,5000 a
Szigetmonostor | 5 81,6000 | b
Tatarszentgyorgy | 5 84,8000 | b
Bern 2 94,7143 | b
Sig. 0,767 0,630
d0528
allomany N Subset
1 2
Tukey Farmos 5 29,6000 a
HSD*P¢ | Debrecen 4 40,5000 a
Szigetmonostor | 5 81,6000 | b
Tatarszentgyorgy | 5 84,8000 | b
Bern 2 94,7143 | b
Sig. 0,767 0,630
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do611

allomany N Subset
1 2
Tukey | Farmos 5 29,6000 a
HSD**¢ | Debrecen 4 40,5000 a
Szigetmonostor | 5 81,6000 | b
Tatarszentgyorgy | 5 84,8000 |b
Bern 2 94,7143 | b
Sig. 0,767 0,630
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M3. KIEGESZITO ABRAK ES TABLAZATOK

M1. tablazat: A sarga len in situ és ex situ allomanyokban 2018-ban felvett fajlistak.

Faj Eléhely
Erd, Erd,
SBK | Szarmata Kakukk- Pocalja
mészké hegy
plato

Achillea collina J. Becker

Achillea millefolium L. s.str.

Achillea pannonica Scheele

Adonis vernalis L.

Agrimonia eupatoria L.

Agropyron intermedium Host

Agropyron repens (L.) P. B.

Ailanthus altissima (Mill.) Swingle

Ambrosia artemisifolia L.

Arrhenatherum elatius (L.) J. et C. Presl

Asclepias syriaca L.

Astragalus austriacus Jacq.

Astragalus onobrychis L.

Brachypodium pinnatum (L.) P. B.

Briza media L.

Bromus erectus Huds. s.str.

Bromus inermis Leyss.

Bromus tectorum L.

Campanula glomerata L.

Campanula persicifolia L.

Campanula sibirica L.

Carex humilis Leyss.

Carex michelii Host

Carex tomentosa L.

Carlina vulgaris L.

Carum carvi L.

Centaurea micranthos S. G. Gmel.

Centaurea sadlerana Janka

Cerasus fruticosa Pall.

Cerasus mahaleb (L.) Mill.

Cerinthe minor L.

Chamaecytisus austriacus (L.) Link

Chenopodium album L.

Chondrilla juncea L.

Chrysanthemum corymbosum L.

Cichorium intybus L.

olo|o|lr|o|lo|lo|r|o|lo|o|r|o|lo|lo|o|lo|o|lo|o|o|o|lo|lo|lo|lo|kr|r|lolo|lolrr|lolololr|o
olr|olo|r|lo|lrlolololool o oo olrloooololkrlorlrloolrl oololkrl oolkr o
olo|r|ojlolo|lo|o|r|r|lolo|lr|lolololo|lr|lolo|lo|lr|lo|lr|lolo|lo|lo|o|rr|lo|lo|lr|lolololo
RlRr R ololrolookrkrookrkrkrolrkrrrokrrrrokroorrkrrr ol

Cirsium vulgare (Savi) Ten.
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Clematis vitalba L.

Coeloglossum viride (L.) Hartm.

Colutea arborescens L.

Convolvulus arvensis L.

Cornus sanguinea L.

Coronilla varia L.

Cotoneaster niger Fr.

Crataegus monogyna Jacq.

Dactylis glomerata L. s.str.

Dactylis polygama Horvatovszky

Dianthus pontederae Kern.

Dorycnium germanicum (Gremli) Rikli

Erysimum odoratum Ehrh.

Euphorbia cyparissias L.

Euphorbia pannonica Host

Falcaria vulgaris Bernh.

Festuca pratensis Huds.

Festuca rupicola Heuff.

Filipendula vulgaris Ménch

Fragaria viridis Duch.

Galium aparine L.

Galium glaucum L.

Galium mollugo L.

Galium verum L.

Globularia punctata Lap.

Helictotrichon praeustum (Rchb.)
Tzvelev

OO, OO0 O|FRP|IFPIFPIOIOO0C0O|0O|0O|O0O|FR,|O|O|R,r|IO|O|O|O|O

oOlr|rlrlrkRrRrRolololkrlrlolrlookr rl olkrlikrkrololr

O O|O0O|O0O|O0O|oO|O|FRP|O|0|0FRP|OFRPIFPIO|IFRPIOIFRIFPIOIFP ORI

PO, R ORI R RFRPFRPOIRPIPOIORIPIOIRIRLPIOIOOOlO|lO|O

Helictotrichon pubescens (Huds.)
Pilger

Himantoglossum jankae Somlyay,
Kreutz & Ovari

Hypericum elegans Stephan

Hypericum perforatum L.

Hypochoeris maculata L.

Inula ensifolia L.

Inula hirta L.

Knautia arvensis (L.) Coult.

Knautia drymeia Heuff.

Koeleria cristata (L.) Pers. s.str.

Lactuca serriola L.

Lathyrus tuberosus L.

Ligustrum vulgare L.

Linaria genistifolia (L.) Mill.

Linum tenuifolium L.

Lotus corniculatus L.

Medicago falcata L.
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Medicago lupulina L.

Medicago sativa L.

Melilotus officinalis (L.) Pall.

Muscari comosum (L.) Mill.

Onobrychis viciifolia Scop.

Ononis spinosa L.

Onopordum acanthium L.

Orchis purpurea Huds.

Orobanche picridis F. Schultz

Papaver rhoeas L.

Pastinaca sativa L.

Petrorhagia prolifera (L.) Ball et Heyw.

Peucedanum cervaria (L.) Lap.

Picris hieracioides L.

Pimpinella saxifraga L.

Pinus nigra Arnold

Plantago lanceolata L.

Plantago media s.str.

Poa pratensis L. s.str.

Polygala major Jacq.

Potentilla recta L.

Primula veris L.

Prunella vulgaris L.

Prunus spinosa L.

Pyrus pyraster Burgsd.

Quercus pubescens Willd.

Quercus robur L.

Ranunculus polyanthemos L.

Reseda lutea L.

Robinia pseudo-acacia L.

Rubus caesius L.

Salvia pratensis L.

Sanguisorba minor Scop.

Scabiosa ochroleuca L.

Scorzonera austriaca Willd.

Scorzonera hispanica L.

Setaria viridis (L.) P. B.

Silene vulgaris (Mdnch) Garcke

Solidago canadensis L.

Stachys recta L.

Stenactis annua (L.) Nees

Taraxacum serotinum (W. et K.) Poir.

Teucrium chamaedrys L.

Thesium linophyllon L.

Thymus serpyllum L.

Torilis arvensis (Huds.) Link
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Tragopogon orientalis L.

Trifolium aureum Poll.

Trifolium montanum L.

Trifolium pratense L.

Trifolium repens L.

Verbascum phoeniceum L.

Viburnum lantana L.

Vicia cracca L.

Vicia hirsuta (L.) S. F. Gray

Vitis vulpina L.
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M2. tablazat: Az orias utifii in situ és ex situ allomanyokban 2021-ben felvett fajlistak, a fajok
prezencia/abszencia adatai kvadratonként és allomanyonként sszesitve.

Faj KUN_I KUN_Il KUN_IIl KUN_IV KUN_V|szum|Taborfalva_I Taborfalva_ll Taborfalva_lll Taborfalva_IV Taborfalva_v|[szum
Achillea asplenifolia Vent. 0 1 o] 1 0 2 1 o] 1 0 0
Achillea collina J. Becker
Agrostis capillaris L.
Allium angulosum L.
Allium moschatum L.
Allium scorodoprasum L.
Arabis hirsuta (L.) Scop.
Arrhenatherum elatius (L.) J. et C. Pres|
Aster novae-angliae L.
Betonica officinalis L.
Briza media L.
Bromus inermis Leyss.
Calamagrostis epigeios (L.) Roth
Calystegia sepium (L.) R. Br.
Carex acutiformis Ehrh.
Carex distans L.
Carex flacca Schreb.
Carex hostiana DC.
Carex liparicarpos Gaud.
Carex panicea L.
Carex tomentosa L.
Centaurea jacea L. s.str.
Centaurea micranthos S. G. Gmel.
Centaurea pannonica (Heuff.) Simk.
Centaurea sadlerana Janka
Cerastium fontanum Baumg.
Chrysanthemum leucanthemum L. s.str.
Chrysopogon gryllus (Torn.) Trin.
Cirsium arvense (L.) Scop.
Cirsium canum (L.) All.
Colchicum autumnale L.
Crataegus monogyna Jacq.
Dactylis glomerata L. s.str.
Daucus carota L. subsp. carota
Deschampsia cespitosa (L.) P. B.
Deschampsia flexuosa (L.) Trin.
Dorycnium germanicum (Gremli) Rikli
Equisetum arvense L.
Equisetum fluviatile L.
Equisetum ramosissimum Desf.
Eupatorium cannabinum L.
Euphorbia lucida W. et K.
Euphorbia palustris L.
Festuca pratensis Huds.
Festuca pseudovina Hack.
Festuca rupicola Heuff.
Filipendula vulgaris Ménch
Frangula alnus Mill.
Galium boreale L.
Galium mollugo L.
Galium verum L.
Genista tinctoria L.
Gratiola officinalis L.
Gymnadenia conopsea (L.) R. Br.
Holcus lanatus L.
Holoschoenus romanus (L.) Fritsch subsp. holoschoenus (L.) Greuter
Hypochoeris maculata L.
Inula britannica L.
Inula salicina L.
Iris sibirica L.
Koeleria cristata (L.) Pers. s.str.
Koeleria javorkae Ujhelyi
Leontodon hispidus L.
Linum catharticum L.

N

Lotus tenuis W. et K.
Lysimachia vulgaris L.
Lythrum salicaria L.
Medicago lupulina L.
Molinia coerulea Ménch
Ononis spinosa L.
Peucedanum cervaria (L.) Lap.
Phragmites australis (Cav.) Trin.
Picris hieracioides L.
Plantago altissima L.
Plantago lanceolata L.

Poa angustifolia L.

Poa pratensis L. s.str.

Poa trivialis L.
Polygala comosa Schkuhr
Potentilla erecta (L.) Réuschel
Potentilla reptans L.
Prunella vulgaris L.
Prunus cerasifera Ehrh.
Prunus spinosa L.

Pyrus pyraster Burgsd.
Quercus robur L.
Ranunculus acris L.
Ranunculus polyanthemos L.
Ranunculus repens L.
Rhamnus catharticus L.
Rhinanthus minor L.

Rosa canina L. s.str.
Rubus caesius L.

Salix cinerea L.
Sanguisorba officinalis L.
Schoenus nigricans L.
Senecio erraticus Bert. subsp. barbareifolius (W. et Gr.) Beger
Serratula tinctoria L. prol. sylvicola
Seseli varium Trev.
Solidago canadensis L.
Solidago gigantea Ait. subsp. serotina (Ait.) McNeill
Sonchus arvensis L.
Stenactis annua (L.) Nees
Succisa pratensis Ménch
Symphytum officinale L.
Tetragonolobus maritimus (L.) Roth subsp. siliquosus (L.) Murb.
Trifolium pratense L.
Veratrum album L.

Vicia cracca L.

Vicia lathyroides L.
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Faj
Achillea asplenifolia Vent.
Achillea collina J. Becker
Agrostis capillaris L.
Allium angulosum L.
Allium moschatum L.
Allium scorodoprasum L.

Arabis hirsuta (L.) Scop.
Arrhenatherum elatius (L.).J. et C. Pres]
Aster novae-angliae L.
Betonica officinalls L.

Briza media L.

Bromus inermis Leyss.
Calamagrostis epigeios (L.) Roth
Calystegia sepium (L.) R. Br.
Carex acutiformis Ehrh.
Carex distans L.

Carex flacca Schreb.

Carex hostiana DC.

Carex liparicarpos Gaud.
Carex panicea L.

Carex tomentosa L.
Centaurea jacea L. s.str.
Centaurea micranthos S. G. Gmel.
Centaurea pannonica (Heuff.) Simk.
Centaurea sadlerana Janka
Cerastium fontanum Baumg.
Chrysanthemum leucanthemun L. s.str.
Chrysopogon gryllus (Torn.) Trin.
Cirsium arvense (L.) Scop.
Cirsium canum (L.) All
Colchicum autumnale L.
Crataegus monogyna Jacg.
Dactylis glomerata L. s.str.
Daucus carota L. subsp. carota
Deschampsia cespitosa (L.) P. B.
Deschampsia flexuosa (L.) Trin.
Dorycnium germanicum (Gremli) Rikli
Equisetum arvense L.
Equisetum fluviatile L.
Equisetum ramosissimum Desf.
Eupatorium cannabinum L.
Euphorbia lucida W. et K.
Euphorbia palustris L.
Festuca pratensis Huds.
Festuca pseudovina Hack.
Festuca rupicola Heuf.
Filipendula vulgaris Ménch
Frangula alnus Mill.
Galium boreale L.
Galium mollugo L.
Galium verum L.
Genista tinctoria L.
Gratiola officinalis L.
Gymnadenia conopsea (L.) R. Br.
Holcus lanatus L.
Holoschoenus romanus (L.) Fritsch subsp. holoschoenus (L.) Greuter
Hypochoeris maculata L.
Inula britannica L.

Inula salicina L.

Iris sibirica L.

Koeleria cristata (L.) Pers. s.str.
Koeleria javorkae Ujhelyi
Leontodon hispidus L.
Linum catharticum L.
Lotus tenuis W. et K.
Lysimachia vulgaris L.
Lythrum salicaria L.
Medicago lupulina L.
Molinia coerulea Ménch
Ononis spinosa L.
Peucedanum cervaria (L.) Lap.
Phragmites australis (Cav.) Trin.
Picris hieracioides L.
Plantago altissima L.
Plantago lanceolata L.

Poa angustifolia L.

Poa pratensis L. s.str.

Poa trivialis L.

Polygala comosa Schkuhr
Potentilla erecta (L.) Ruschel
Potentilla reptans L.
Prunella vulgaris L.
Prunus cerasifera Ehrh.
Prunus spinosa L.

Pyrus pyraster Burgsd.
Quercus robur L.
Ranunculus acris L.
Ranunculus polyanthemos L.
Ranunculus repens L.
Rhamnus catharticus L.
Rhinanthus minor L.

Rosa canina L. s.str.
Rubus caesius L.

Salix cinerea L.
Sanguisorba officinalis L.
Schoenus nigricans L.
Senecio erraticus Bert. subsp. barbareifolius (W. et Gr.) Beger
Serratula tinctoria L. prol. sylvicola
Seseli varium Trev.
Solidago canadensis L.
Solidago gigantea Ait. subsp. serotina (Ait.) McNeill
Sonchus arvensis L.
Stenactis annua (L.) Nees
Succisa pratensis Ménch
Symphytum officinale L.
Tetragonolobus maritimus (L.) Roth subsp. siliquosus (L.) Murb.
Trifolium pratense L.
Veratrum album L.

Vicia cracca L.

Vicia lathyroides L.
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Faj
Achillea asplenifolia Vent.
Achillea collina J. Becker
Agrostis capillaris L.
Allium angulosum L.
Allium moschatum L.
Allium scorodoprasum L.
Arabis hirsuta (L.) Scop.
Arrhenatherum elatius (L.) J. et C. Pres|
Aster novae-angliae L.
Betonica officinalis L.
Briza media L.

Bromus inermis Leyss.
Calamagrostis epigeios (L.) Roth
Calystegia sepium (L.) R. Br.
Carex acutiformis Ehrh.
Carex distans L.

Carex flacca Schreb.
Carex hostiana DC.

Carex liparicarpos Gaud.
Carex panicea L.

Carex tomentosa L.
Centaurea jacea L. s.str.
Centaurea micranthos S. G. Gmel.
Centaurea pannonica (Heuff.) Simk.
Centaurea sadlerana Janka
Cerastium fontanum Baumg.
Chrysanthemum leucanthemum L. s.str.
Chrysopogon gryllus (Torn.) Trin.
Cirsium arvense (L.) Scop.
Cirsium canum (L.) All.
Colchicum autumnale L.
Crataegus monogyna Jacq.
Dactylis glomerata L. s.str.
Daucus carota L. subsp. carota
Deschampsia cespitosa (L.) P. B.
Deschampsia flexuosa (L.) Trin.
Dorycnium germanicum (Gremli) Rikli
Equisetum arvense L.
Equisetum fluviatile L.
Equisetum ramosissimum Desf.
Eupatorium cannabinum L.
Euphorbia lucida W. et K.
Euphorbia palustris L.
Festuca pratensis Huds.
Festuca pseudovina Hack.
Festuca rupicola Heuff.
Filipendula vulgaris Ménch
Frangula alnus Mill.
Galium boreale L.
Galium mollugo L.
Galium verum L.
Genista tinctoria L.
Gratiola officinalis L.
Gymnadenia conopsea (L.) R. Br.
Holcus lanatus L.
Holoschoenus romanus (L.) Fritsch subsp. holoschoenus (L.) Greuter
Hypochoeris maculata L.
Inula britannica L.

Inula salicina L.

Iris sibirica L.

Koeleria cristata (L.) Pers. s.str.
Koeleria javorkae Ujhelyi
Leontodon hispidus L.
Linum catharticum L.
Lotus tenuis W. et K.
Lysimachia vulgaris L.
Lythrum salicaria L.
Medicago lupulina L.
Molinia coerulea Ménch
Ononis spinosa L.
Peucedanum cervaria (L.) Lap.
Phragmites australis (Cav.) Trin.
Picris hieracioides L.
Plantago altissima L.
Plantago lanceolata L.

Poa angustifolia L.

Poa pratensis L. s.str.

Poa trivialis L.

Polygala comosa Schkuhr
Potentilla erecta (L.) Réuschel
Potentilla reptans L.
Prunella vulgaris L.
Prunus cerasifera Ehrh.
Prunus spinosa L.

Pyrus pyraster Burgsd.
Quercus robur L.
Ranunculus acris L.
Ranunculus polyanthemos L.
Ranunculus repens L.
Rhamnus catharticus L.
Rhinanthus minor L.

Rosa canina L. s.str.
Rubus caesius L.

Salix cinerea L.
Sanguisorba officinalis L.
Schoenus nigricans L.
Senecio erraticus Bert. subsp. barbareifolius (W. et Gr.) Beger
Serratula tinctoria L. prol. sylvicola
Seseli varium Trev.
Solidago canadensis L.
Solidago gigantea Ait. subsp. serotina (Ait.) McNeill
Sonchus arvensis L.
Stenactis annua (L.) Nees
Succisa pratensis Ménch
Symphytum officinale L.
Tetragonolobus maritimus (L.) Roth subsp. siliquosus (L.) Murb.
Trifolium pratense L.
Veratrum album L.

Vicia cracca L.

Vicia lathyroides L.
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Ma3. tablazat: A Dianthus cpDNS primerekhez kivalasztott evoltuciés modellek, primerenként

0sszegezve.

61 2 3

Régio Evolucios modell

(P6) 5°rps12 - rpL20 GTR
(P7) rpoB - trnCé“AR GTR+I
(P14) psbM - trnDGUC HKY
(P15) Ycflb HKY
(P16) DI1-380 HKY
(P17) DI28500-29100 HKY
(P19) DI5100-5660 GTR

(P20) DI66900-67420 HKY+I
(P21) DI73100-73780 GTR
(P22) DI80680-81320 HKY

4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19

20 Kak2 3 4 KUN7 Ex9

ML1. abra: Az UBC 808-as primer ISSR mintazata Plantago maxima mintakon.
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M2. abra: Az UBC 818-as primer ISSR mintazata Plantago maxima mintakon.
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M3. abra: A négy univerzalis kloroplasztisz marker gélképe Dianthus mintakon.
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szekvenciai a variabilis poziciokkal.
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Dianthus gratianapolitanus LN5
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61

Dianthus arenarius Hangos
Dianthus arenarius Latvia

{— Dianthus serotinus Farmos
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Dianthus moravicus LN6

- Dianthus arenarius Kurucerdd I
- Dianthus arenarius Anyafas
— Dianthus caryophyllus MG7
L Dianthus caryophyllus NCO
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Dianthus serotinus Tatarszentgyorgy I

100
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M6. abra: A tiz 6sszeflizott cpDNS régid altal generalt konszenzus fa maximum likelihood
method alkalmazésaval, primerenként értékelt evolicids modellek hasznélataval. A szamok az

agak alatt a bootstrap értékeket mutatjak (50% alatti bootstrap értékek nem kertiltek
megjelenitésre).

DserTat I

D_longyKM

D_longyNC

D_gratiLN4

DserFar I

0,9966

DarHang

0-997

DarLatv

D_gratiLN5

DarAnya

0,9981

DarKur

D_moravicus

0,998

D_caryophyllusNC

D_caryophyllusMG

M7. abra: Bayesian modszerrel generalt konszenzus torzsfa a 10 6sszeflizott cpDNS régiod
alapjan. A szamok az agakon a Bayesian utdlagos valoszintiségeket jelolik (posterior
probabilities).
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