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1. BEVEZETES

A nad Foldink egyik legelterjedtebb ndvénye, amelyik mindkét féltekén a
tropusoktol a mérsékelt égov hlivosebb régidjaig, tehat nagyon kiilonbozo éghajlati
viszonyok mellett megtalalhatd. Talajban nem kiilondsen valogatos, fényigénye mérsékelt,
so tlirése nagy. Szarazfoldon is megél, ha gyokerei vizet tudnak érni, legjobban azonban a
sekély allo vagy lasst folyasu vizeket kedveli. A tavak és vizfolydsok parti zonajanak
legfontosabb emergens novénye, tarsuldsaiban rendszerint uralkodo faj.

A nad a pazsitfiivek csaladjaba tartozik, de tobb méter magasra is megnd. A siirt
nadasok alapteriiletre szdmitva nagyon sok szerves anyagot termelnek. Nem
elhanyagolhatd az a széndioxid mennyiség, amelyet a nddasok kivonnak a légkdrbdl.
Uledékiikben erés a szerves anyag lebontas és a denitrifikicid, amit a szennyezett vizek
tisztitasara is felhasznalnak. A nadasban a parttdl a nyiltviz felé haladva, de vertikalisan is
erdsen valtoznak az ¢€letkoriilmények, a nad szalak pedig nagy feliiletet jelentenek a rajtuk
megtelepedd ¢éldlények szdmara. A néadasok sok szervezetnek nyujtanak téplalkozasi,
szaporodasi, buvo vagy egyediili €16 helyet, és nagy részét adjak a tavak fajgazdagsaganak.

A nad védi a vizet a kiilsé szennyezésektol, a partot az er6zidtol és disziti a tajat.
Az ember régdta hasznositja. A nadfedél tajba illé szépségével és kitlind hoszigetelésével
egyre jobban ismét divatba jon. Nadpallot is igényel az épitdipar. Kiilfoldon sok nadat
hasznosit a papiripar. Az utobbi évtizedekben Eurdpidban a nadpusztulds, Eszak-
Amerikaban az Eur6pabdl behurcolt genotipusok invazidszerl terjedése okozott komoly
gondokat, amelyek indokoltta teszik a nddasok fokozott kutatasat.

Eurépa a nadasokban kiilonosen gazdag foldrész, hazank pedig az egyik
leggazdagabb orszag, hiszen a Duna delta utan a Fert6¢ a leghatalmasabb eurdpai nadas, de
kiemelkedd értékiiek a Balaton, Velencei-to, Kis-Balaton nadasai is, hogy csak néhanyat
emlitsiink. A nadasok hazai kutatdsa nagy multra tekint vissza. Kitlind eredményeket értek
el a nadasok novénytarsuldsainak, vizének ¢és iiledékének, a naddasok éldvilaganak, a nad
varattak magukra. Munkankkal els6sorban ennek a hidnynak a poétlasdhoz kivantunk
hozzajarulni, de a vizsgalatokat kiilfoldi nadasokra is Kkiterjesztettiikk, hogy azonos
modszerrel O0sszehasonlitva allapithassuk meg a hazai allomanyok jellegzetességeit, és
altalanosabb képet kapjunk a klondlis diverzitast és az allomanyok genetikai tdvolsagat

kialakité tényezokrol.



2. IRODALMI ATTEKINTES

2.1. A nad okoldgiai tulajdonsagai

2.1.1. Rendszertani helye és elterjedése

A Phragmites nemzetség a pazsitfifélék (Poaceae) csaladjadhoz tartozik, de magas
termetével kivalik a tobbi fiivek koziil. A genusnak négy fajat ismerjiikk. Az Afrikdban €16
P. mauritianus-nak fas, éveld szara van rovid, merev levelekkel. A korabban kiilon fajként
szamontartott, Gorogorszagban talalhatd P. frutescens valdsziniileg ennek a tropusi fajnak
a mérsékeltégovi reliktum populacidja. A P. vallatoria viszonylag kevés példanya ismert,
ezek azonban atfogjak az egész paleotropust, AFLP vizsgalatuk pedig jol elkiiloniilt, nagy
intraspecifikus variabilitasu fajt mutat (Scholz és Bohling, 2000; Lambertini és tsai., 2006).
Morfologialag kozel all a P. mauritianushoz. A P. japonicus morfoldgiailag elkiilonithetd
faj (Tsevelev, 1983), a molekulargenetikai vizsgalatok azonban arra utalnak, hogy a P.
australistol szarmazhatott Uigy, hogy valaha foldrajzilag elszigetel6dott attol. Ma sokszor a
P. australis-al egyiitt fordul eld, feltehetéen késobbi terjeszkedése eredményeként
(Lambertini és tsai., 2006).

A genus fajai kozlil messze a legelterjedtebb a kdzonséges ndd, teljes rendszertani
nevén Phragmites australis (Cav.) Trin ex Steud, korabbi nevén Phragmites communis. Ez
a faj Foldiinknek legelterjedtebb novényei kozé tartozik, mindegyik kontinensen és a
tropusoktol a mérsékelt égév hideg teriiletéig megtalalhatdé (Rodewald-Rudescu, 1974;
Clevering és Lissner, 1999).

A nadasok a tengerszint kozeli siksagokon a leggyakoribbak, de ennél 1ényegesen
magasabban is eléfordulnak, igy Svédorszagban 670 m (Samuelson, 1934), az Alpokban
1910 m (Bitmann, 1953), Tibetben 3000 m (Ridley, 1930) magasan is talaltak nadast. A
nad leginkabb az all6 vagy lassan foly6 vizeket kedveli, igy foként tavak, folydk és vizes
arkok partjan, mocsarakban, lapokban, ldperddkben fordul eld, de szant6foldeken,

domboldalon is megtalalhato, ha gyokere vizet ér.



2.1.2 A nad morfologiaja

A nad gyokértdrzsre, mas néven rizomara, gyokerekre, jarulékos gyokerekre,
hajszalgyokerekre, szarra, levelekre, €s viragzatra tagolodik.

A nad talajban 1év6 szervei a rizomak és a gyokerek, a talaj felettieck a szar a
jarulékos gyokerek, a levelek és a virdgzat (Rosewald-Rudescu, 1974; Viradg, 1998). A
talajban 1évo szervek éveldk, a talaj felettiek évente elhalnak. Mind a rizomak, mind a szér
hengeres szerkezetlieck. Mindkett6t a csomok (ndéduszok) internddiumokra tagoljak. A
fiatal rizomak fehér vagy halvanyzold szinliek, az iddsebbek barnak. A rizémak
¢lettartama 3-7 év kozott valtozik, hidegebb éghajlat mellett a hosszabb. A ndvény a
vizszintes rizomaival terjeszkedik. A fliggbleges rizomak sarjriigyeibdl fejlddnek ki a
vizbdl kiemelkedd nadszalak. Az egy €10 rizoma rendszerhez tartoz6 névényi szovetek egy
¢lettani egységet jelentd egyedet, egy rametet képeznek. Ha a ramet két részét 6sszekoto
rizoma elpusztul, két kiilonallo ramet keletkezik, amelyek azonban genetikailag azonosak,
ugyanahhoz a klonhoz tartoznak. A rizomék csomdin koszoru alakban fejléddnek ki a
gyoOkerek, amelyek a talajbol veszik fel a taplalékot. A rizoémak és gyokerek feladata a nad
rogzitése is.

A szar a legtobb allomanyban 1-4 m magasra nd, meleg vidékeken altalaban
magasabb, mint a hideg teriileteken. Az oktoploid 6rids nad a 8 métert is elérheti. Hideg
terlileteken a rizéma tomege a fold feletti részek tomegének a sokszorosa, mig a melegebb
teriiletek fel¢ haladva az arany kiegyenlitodik.

A nad fejlodésében igen nagy szerepe van a nadszarakrdl szétagazo jarulékos
gyokereknek. Egy-egy nadszaron 6 000 (maximalisan 13 000) jarulékos gyokér is lehet
(Kovécs, 1987). Ezek 300-900 cm® adszorpcids feliiletiikkel nagyon sok tipanyagot és
vizet képesek felvenni. A gyOkereken ¢€s a jarulékos gyokereken kifejlédd hajszalgyokerek
széma sokszorosan meghaladja az eldbbiekét €s teriiletiik is sokkal nagyobb.

A csomoknal helyezkednek el a nad szardn a levéllemezbdl, a hiivelybdl és a
nyelvecskébdl allo hosszikas, 1andzsa alaku levelek. Ezek szélessége 0,5 cm-tél 5 cm-ig
terjedhet, hosszusaga elérheti a 60 cm-t. A levélnagysag a hajtads alsd részétdl annak
kétharmadaig a cstcs iranyadban nd, majd csokken. A levelek sziirkés zoldek, laposak,
sz¢liik metszden é€les.

A virdgzat 15-60 cm hosszl, sotét- vagy sargasbarna, terebélyes, feliil kissé
visszahajlo buga, fotengellyel és 1.-V. rendii eldgazasokkal. A IV.-V. rendli oldalagakon
vannak a 3-7 viragbdl allo kalaszok. A bugéban 10 000-nél tobb virag van.


http://hu.wikipedia.org/wiki/Lev%C3%A9l_(biol%C3%B3gia)

2.1.3. A nad szaporodasa és novekedése

Eurépaban augusztus végétdl szeptember elejéig virdgzik a nad (Van der Toorn,
1972). Minden kifejlett hajtas hoz viragot, de csak azok (Hiirlimann, 1951). Anglidban a
jo allomanyokban a hajtdsok kb. 25 %-a virdgzik. Néhany polulacional 50-91 %-os
viragzasrol szamolnak be (Haslam, 1970), ez azonban kivételesen jo lehet. A beporzast a
sz¢l végzi, igy a keresztbeporzas gyakori lehet ( Nikolajevsky, 1971).

A virdgok 1-55%-a hoz szemtermést. A termékenység altaldban alacsony, és nagyon
valtozékony. J6 esetben azonban egy nadszal igy is ezer szemtermést teremhet (Hiirlimann,
1951; Haslam, 1972). Magas ¢és alacsony termésrdl szamoltak be svéd (Bjork, 1967),
holland (Van der Toorn, 1972) svajci (Hiirlimann, 1951) és quebeki (Gervais és tsai.,
1993) nadasok kutatéi is. Oroszorszag északi teriiletein a szemtermések életképtelenek
voltak, dél felé haladva viszont nétt az alloméanyok fertilitdsa (Nikolajevsky, 1971). Svéd
populéacidknal azt talaltak, hogy a nyari nagy es6zések és a hideg karositja a szemtermést
(Gustafsson és Simak, 1963), ha pedig kiilonosen hideg az id6, nem is virdgzik a nad
(Bjork, 1967). A magas poliploidia és abnormdlis pollen képzés (Bjork, 1967), az
onsterilitas (Gustafsson és Simak, 1983) és a rovarok és gombak okozta karositas (Durska,
1970) is ronthatja a ndd szemtermés hozatalat.

Laboratoriumban, optimalis koriilmények kozott az érett, ép termések 90-100 %-a
(Hiirlimann, 1951), mas kisérletekben (Gustaffson és Simak 1963; Ekstam, 1995) 70-80
%-a kelt ki. A jo csirazashoz er0s megvilagitas, para és magas, 30 °C koriili homérséklet
sziikséges. (Harris and Marschall, 1960; Van der Torn, 1972; Karska, Podolski ¢&s
Podolska, 1992; Ekstam, 1995) sziikséges. Terepen a csirdzds nagyon kiilonb6z6 mértékii
(Buttery, 1959; Haslam, 1972).

Mind a terepi megfigyelések, mind a kisérletek azt mutatjdk, hogy a nad
szemtermések csirazasat és a magoncok novekedését is gatolja a vizzel vald boritottsag
(Hiirliman, 1951; Haslam, 1971; Rosewald-Rudescu, 1974; Weisner S.E.B., Graneli W.,
Ekstam, B., 1993; Coops H., Van der Velde G., 1995). Ez azt jelenti, hogy az alland6an
vizzel boritott részeken a nad szemtermések nem csiraznak ki, de nem tud a nad ott sem
ivarosan szaporodni, ahol révidebb idére szaraz tertilet keletkezik, €s kicsirazhat a mag, ha
azt Gjra elboritja a viz, miel6tt az (j névényke kelld magassagot érne el. Az 1j nadrol akkor
mondjak, hogy megtelepedett, ha mar kb. 10 hajtast hozott. (McKee J. és tsai., 1996)
Mindegyik hajtas hosszabb rizomardl ered, és magasabb, mint az el6z6. Ennek gyokerei
mar 20 cm-nél mélyebbre hatolnak, rizomai mar elegendd tapanyagot tartalmaznak, hogy
kedvezdtlenebb viszonyokat is tuléljenek, a ndvényke pedig kb. 30 cm magas, igy kb. 20
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cm vizmélységet elvisel. A kisebb magoncok 2-3 cm-es vizben is megfulladnak. A
legkedvezdbb esetben a magoncok 3 honap alatt érik el ezt a 10 hajtasos allapotot, de ez
masutt 3 évnél is tovabb tarthat. Mivel az ennél fejletlenebb magoncoknak nagyon nagy a
mortalitasa, a pusztulds mértéke nagyon fiigg a novekedés sebességétol. A szarazfoldon
kikelt magoncokra a szarazsag jelenti a legnagyobb veszélyt. Rendszerint a felszin alatt 5
cm mélyen 1évd viz sem elég, de nagyon kedvezd egyéb feltételek mellett 10 cm mélyen
1év6 viz mellett is fejlddhetnek. Ehhez megfeleld tapanyag, megvilagitas és foként meleg
sziikséges. Legjobb az érszakai 25 °C és a nappali 35 °C. Hogy a magoncokat mennyire
karositja a fagy, a fulladas, kiszaradas vagy arny€kolds, az teriiletenként nagyon eltérd
lehet (McKee J. és tsai., 1996).

Vizi novényeknél gyakori a vegetativ szervekkel valo szaporodas egyesek erre kiilon
gumokat vagy turion riigyeket is fejlesztenek. A nagyobb fajsuly vizben a nagyobb
ndvénydarabok messzebb sodrodhatnak, mint a levegében, ahol az apré magvaknak van
eldonye. Visszatérd gondolat, hogy a vegetativ szaporodas miatt a vizi névényeknél
visszaszorulna az ivaros szaporodas, valojaban azonban a szdrazfoldi novényeknél
eléforduld minden keresztezddési tipus megtalalhat6 a vizi novényeknél is. A virdgos vizi
névények mindannyian a szarazfoldrol tértek at a vizi életmddra. A nad szaporodas
szempontjabol olyan kevéssé vizi ndvény, hogy amint lattuk magjai ki sem csiraznak a viz
alatt, de nem fejleszt kiilon a terjedését szolgalé gumokat, riigyeket sem, hogy azokat
terjessze a viz. Gyakran lathatunk azonban a viz tetején Uszd nadcsomokat, rizéma
darabokat vagy kotegeket. Ezek napjainkban tobbnyire emberi tevékenység soran
szabadultak el, de természetes viszonyok kozott is utnak indulhattak, pl. nadat fogyasztod
ragesalok stb. hatasara.

Akar magrol, akar rizomdrdl indul a szaporodas, virdgzé nadas kialakulasahoz
legalabb 2-3 év sziikséges. A nad megtelepedése masképp torténik, mint a mar 1étezd
nadas novekedése. Ez alapvetden a rizomakkal torténik. Egy érett fiatal novény, amelynek
példaul 4 m az atmérdje, évente 1-3 métert is terjeszkedhet a rizdmaival minden iranyba,
de 5 méterre, vagy akar ennél joval nagyobb tavolsagokra is elérhetnek az indak.

A nad novekedése a homérséklet az éghajlat, az aktualis iddjaras €s az €él6hely jellege
szerint valtozik. A kényszer nyugalmi allapot végét, tehat azt, hogy mikor indulnak
fejlodésnek a hajtasok, melegebb éghajlaton a ndvény belsd tulajdonsagai, hidegebbnél a
kiils6 hémérséklet hatarozza meg. fgy Maltan februarban, Romaniidban mérciusban,
Szlovakiaban aprilisban, Lengyelorszagban majusban hajt ki a nad (Rudescu és tsai., 1965;

Haslam, 1973) Melegebb éghajlaton 4-6 hoénap, hidegebben 2 hoénapig tart a gyors
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novekedés, amit egy lassulo szakasz kovet. Igy fejez6dik be a novények fejlodése
mindeniitt nagyjabol egyszerre szeptemberben.

A talaj szerkezetére a kifejlett ndd nem nagyon érzékeny, viszont a durvabb
szemcséjl tiledék konnyen kimosodhat, és rendszerint tdpanyagban szegény, €s ezért nem
megfeleld a nad szdmara. Mind a Fertd, mind a Balaton esetében a nyugati szelek
dominélnak, ezért a szélvédett nyugati parton iszapos, a keletin homokos az iiledék, és
mindkét toban a szélvédett nyugati parton ndnek a nagy nadasok. A Fert6-t6 esetében a
nadasok ilyen eloszlasat a keleti part homokos iiledékének tapanyag szegénységével
magyarazzak. A Balaton esetében a délkeleti oldalon a nadasok hidnyat a hullamok
kozvetlen mechanikai hatdsdval magyarazni, de akkor kérdéses marad, miért ndnek
Mariaflirdénél hatalmas nadasok, ahol a part nincs kevésbé kitéve a hullamzasnak, mint pl.
Szemesnél, viszont van némi kiilonbség a két teriilet iiledékének Osszetételében. Entz és
Sebestyén (1942) sem foglal ebben a kérdésben egyértelmiien allast. A nad novekedését
teriiletenként mas-mas tapanyag hianya korlatozhatja. Foszfat, nitrat és kalium adasaval is
sikeriilt a hajtasok magassagat, siirliségét és viragzasat novelni. A talaj PH-tartomanya 3,6-
tol 8,6-ig terjedhet. A tdpanyagok zomét a felsd rizomakrol elagazd horizontalis
gyoOkerekkel a felsé 0,5 méteres talajrétegbdl veszi fel. A nad 6nmagaban jol né a
tapanyagban gazdag teriileteken, de ezeken még jobban fejlddhetnek a versenytarsak. Ezért
lehet az, hogy a nad sokszor jobban kedveli a tipanyaggal kdzepesen ellatott helyeket
(Haslam, 1973).

A nad kevés fényt igényel, kiilondsen a tobbi nyilt terepen novo novényhez képest.
Aprilis-majusban még az egész nadast atjarja a fény, ilyenkor lehet diis alga bevonatot latni
a nadszalakon. Ahogy azutdn nének a nadszalak és rajtuk 1évo levelek, az also leveleknél
mar kicsi a megvilagitottsag és a fény spektralis Osszetétele is megvaltozik. Julius-
augusztusban a vizben allé viszonylag stiri dllomanynal 60-120 cm-es magassagban a
nadas felszinére esd fotoszintetikusan aktiv sugarzadsnak (PhAR) mar csak a 15-30 %-at
lehet megtalalni (Ondok, 1973). A levél teriileti index (LAI), amely azt mutatja, hogy a
levelek feliilete hanyszorosa az allomany alattuk 1évo teriiletének, jaliusban 5-9 kozott
valtozik, a novények viszont majus-juniusban hasznaljak ki legjobban a sugarzo6 energiat 3-
5-0s LAI mellett. A fotoszintézis a fényerdsséggel telitési fliiggvény szerint valtozik.
Nyaron 25 °C alatt 15-19 cal cm™h™, 25-30 °C esetében 32 cal cm™h™ globalis sugarzasnal
telitddik a rendszer. A fény kihasznaldsa igy alacsonyabb sugarzas mellett jobb. A
vegetacios periddusban a nad az allomany feliiletére es6 PhAR kb. 3 %-t hasznositja, ami
magas érték. A termesztett novények koziil a kukorica (Zea mais) és a rizs (Oryza sativa)
(Hayashi, 1969; Okubo és tsai., 1968), az emergens mocsari névényekbdl a keskenylevelii
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gy¢kény (Typha angustifolia) és a kaka (Scirpus L.) (Dykyova, 1971) képes hasonlo
teljesitményre.

A fotoszintézis soran keletkezd cukrok nagy részét a rizomak taroljak keményitd és
egyszerli cukrok formajaban. Aprilisban a nad fold feletti novekedését nagyrészt a
rizomakbol visszajuttatott cukrok teszik lehetdvé. A fotoszintézis majusban és juniusban a
legmagasabb, a Fertd nadasaindl ilyenkor 13-16 mg CO,/h atlagokat talaltak, és ez
biztositotta a gyors ndvekedést. Juliusban a fold feletti részek ndvekedése mar lassul, a
cukrok a rizomakba aramlanak, amelyek erdésebben ndnek ilyenkor. Augusztusban a
fotoszintézis mar valamivel kisebb, mint nyar elején, és foként a rizomak novekedését
szolgélja (Zax, 1973). Kora 0sszel, amig még pozitiv az anyagcsere mérlege,
felhalmozddik a keményitd a rizomékban, és részben mar ekkor az 0j hajtasok fejlesztésére

forditodik (Kreji, 1974).
2.2. A nad genetikaja
2.2.1. A nad citogenetikaja

A gének az 0Orokitd anyag (DNS) egymastol szerkezetileg ¢és funkciondlisan
elkiilonithetd szakaszai. Egyedi jellegiiket a DNS bazis sorrendje szabja meg. A gének
szama ¢és egymashoz viszonyitott ardnya jellemz6 az egyedekre. Az él6lényekben a DNS
kromoszomakba szervezddve van jelen. A gének a kromoszomakon helyezkednek el. A
kromoszomaszam a ndvény- és az allatvilagban rendkiviil nagy valtozatossagot mutat.
Rokon fajok kromoszémaszama hasonlo.

Haploidoknak nevezziikk az olyan sejteket, szdveteket, novényi szervezeteket,
amelyeknek kromoszémaszama egyenlé a gamétakban levé kromoszoémaszammal (n). Ez
azt jelenti, hogy haploidokban a fajra jellemz0 testi kromoszoma-készletb6l a homolog
paroknak csak az egyik tagja van jelen, a masik tagja hianyzik. A mei6zisban a homologok
szétvalnak, a kromoszomaszam megfelezddik, tehat a gamétdk haploid, azaz redukalt
kromoszomaszamuak (n). A zigota létrejottétdl a kovetkezd meiotikus osztodéasig a
szomatikus sejtek diploidok (2n). Legegyszeriibb esetben a ndvények ivarsejtjében a
haploid kromoszomaszam és a kromoszoma-alapszam azonos (n = x). A diploid zigétaban
¢s az abbol szarmazd szomatikus sejtekben két homoldg kromoszdéma-szerelvény van (2n
= 2x). Elofordulhat azonban, hogy a szomatikus sejtekben nemcsak kettd, hanem harom
(2n = 3x) vagy tobb kromoszéma-szerelvény keriil. Ezeket poliploidoknak nevezziik, mert
harom vagy tobb alapkromoszoma szerelvényt tartalmaznak. A poliploid fajokat

szarmazasuk ¢és viselkedésiik alapjan két csoportba soroljuk, autopoliploidok és
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allopoliploidok. Az autopoliploidok harom vagy toébb homolog genomot, az
allopoliploidok pedig ketté vagy tobb nem homoldég genomot tartalmaznak. Lehetségesek
koztes formak is, mint amikor egy novényfaj, amely néhany kromoszoma, vagy
kromoszéma szegmentum tekintetében autopoliploid, a tobbi kromoszéma szegmentum
tekintetében lehet allopoliploid. Ezek alkotjak az autoallo-poliploidokat, és a szegmentalis
allopoliploidokat. A ploidiafok a genomok szdmat jelenti, amelyet az x egylitthato fejez ki.
Példaul 3x = triploid, 4x = tetraploid. A fajok egyik jellemzd kritériuma a
kromoszémaszam. A noOvényekben a sporofitonok kétszer annyi kromoszémat
tartalmaznak, mint a gametofitonok. Az allatfajokban a himek és a ndstények testi
sejtjeiben a homoldg kromoszomaék szintén kétszeres dézisban vannak jelen az ivarsejthez
képest. Ettdl szabalyos eltérés legfeljebb az ivari kromoszoémék esetében fordul eld. A
diszomas allapot, mas széval az euploid kromoszoéma-szerelvény az ¢€lovilag altalanos
torvényszerisége. Ha a kromoszoémaszam az euploid allapottol eltér, akkor aneuploidiarol
beszéliink. Mas vonatkozasban aneuploidnak nevezziik az olyan sejtet, szovetet vagy
szervezetet, amelynek kromoszomaszama az alap kromoszoma-szerelvény nem egész
szaml tobbszorose. Egy vagy tobb kromoszéma hidnya hipoploidiat, egy vagy tobb
kromoszdma feleslege pedig hiperploidiat idéz el6. Ha a homoldg par egyik tagja hianyzik,
monoszémardl (2n - 1), ha mindkét tagja hidnyzik, nulliszomarol (2n - 2) beszéliink. A
triszomaban (2n + 1) egy teljes komoszéma héaromszoros, a tetraszOmdban (2n + 2)
négyszeres dozisban van jelen (Clevering ¢és tsai, 1999).

Aneuploid sejtek szabalytalan sejtosztodaskor keletkeznek. Mitotikus sejtosztodaskor
eléfordulhat, hogy az anafazis soran az egyik p6lushoz tobb kromoszoma keriil, mint a
masikhoz. Az egyik lednysejtben kromoszoma hidny, a masik leanysejtben kromoszéma
tobblet keletkezik. A szdvet vagy a szervezet citogenetikai szempontbol mozaikossa valik.
Mesterségesen ezt kolhicin kezeléssel érhetjiik el.

A Phragmites australisndl mind euploid, mind aneuploid egyedeket is lehet talalni.
Az alap kormoszomaszdm x =12 ( Gorenflot, 1986). Eléfordulnak 3x, 4x, 6x, 7x, 8x, 10x
11x és 12x euploidia szintli egyedek is. Az eredeti diploid forma 2n=24 kromoszomat
tartalmazott, de ez kipusztult (Gorenflot és tsai., 1986). Feltehetd, hogy ezt a diploid &st a
teraploid nad szoritotta ki (Gorenflot €s tsai., 1990; Les és Pholbrick, 1993). Eurépaban és
Afganisztanban a tetraploidok, Iranban, Kindban, Ausztraliaban az oktoploidok uralkodnak
(Gorenflot, 1976; Zong és tsai., 1991), azaz kelet fel¢ haladva tolodik el az arany az
oktoploidok javara. A tetraploid allo-tetraploid, amely két &si faj hibridizacidjaval
keletkezhetett, az oktoploid pedig auto-allo-oktoploid lehet, amely az allo—teraploid
kromoszomainak kettéz6désével keletkezhetett. A triploidok a diploidok és tetraploidok, a
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hexaploidok a tetraploidok és oktoploidok hibridizaciojaval keletkezhettek. A poliploidok
egy része nagyon régen keletkezhetett, és hosszi évezredek alatt vandorolhattak mostani
helyiikre. A P. australis feltehetéen Kelet- vagy Kozép-Azsiabol szarmazik (Gorenflot és
tsai., 1982), masodlagos kromoszoma kett6z6dés azonban a multban tobbszor is
eléfordulhatott. A Duna deltaban a mélyebb részeken nd a 4 méternél is magasabb
oktoploid P. australis var, gigentea ¢és a tézegesebb, sekélyebb és sosabb helyeken a
sokkal kisebb teraploid P. australis var. flavescens (Raicu és tsai., 1972; Pauca,
Comanescu ¢€s tsai., 1999). A poliploidia eldszor lassabb sejtosztodassal jar, megnonek a
sejtek, nagyobb lesz a ndvény, nagyobb szemterméseket is hoz, de csokken a fertilitas.
KésSbb azonban a természetes szelekcio a nagy sejtméret ellen hathat (Stebbins, 1971). igy
a Foldkozi-tenger vidékén €16, kisebb oktoploid nad sokkal dregebb lehet, mint a romaniai.

A részletesen vizsgalt populaciokban rendszerint taldltak aneuploid nédszalakat is
(Gervais ¢s tsai., 1993; Connor ¢s tsai., 1998). Az aneuploidia csokkenti a termékenységet,
klonalis ndvényeknél viszont sokaig fennmaradhatnak az ilyen genomok.

Magyarorszdgon altaldban tetraploid nadat talaltak (Kovacs, 1986), a Fert6-tobol
vizsgalt anyagban azonban egy oktoploid minta is volt. Magam a Balaton koriil 12 pontrol

vettem egy-egy nadszalat, és azokat mint teraploidnak talaltam ( Lukacs és tsai, 2005).

2.2.2. Molekularis genetikai modszerek

A genetikai variabilitas vizsgdlatdban nagy attorést jelentett a molekularis markerek
alkalmazésa. A 70-es évektdl hasznalt biokémiai markerek egyik csoportjaba tartoznak a
tartalékfehérjék €s izoenzimek, a masikat pedig a DNS-markerek alkotjak. Tanksley (1983)
molekularis markereknek azokat a biokémiai markereket nevezte, amelyek fehérje és/vagy
DNS-szinten polimorfizmus kimutatasara alkalmasak.

Detektalasuk gélelektroforézissel torténik. Az egy lokuszon beliili alléleket az eltérd
elektroforetikus mobilitdsu savok jelzik. A klondlis diverzitast mocsari novényeknél
el6szor allozim polimorfizmussal vizsgaltak az 1960-as, 70-es években Typha és Spartina
fajokon.

Szdmos célra alkalmazhatunk izoenzim analiziseket, de a legfontosabb ezek koziil a
biokémiai géntérképek készitése és a fajtatisztasag ellendrzése vagy populaciogenetikai
felmérések. Elényok kozé sorolhatd, hogy nagy mintaszam vizsgalhato, fiatal egyedek
tesztelhetOk, a sziikséges enzim mennyiség kis mennyiségli mintabol kivonhato és
viszonylag olcs6. Viszont az izoenzim markerek hatranya, hogy nem minden DNS szinten
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bekovetkezd valtozas detektalhatd fehérje szinten is, fejlodési allapot fliggd és kisebb
variabilitasa (Mullis és Faloona, 1987).

A DNS-alapti modszerek felbontoképessége rendkiviil nagy. A DNS-markerek koziil
az RFLP (Restriction Fragment Length Polymorphism) vagyis a restrikcios
fragmentumhossz polimorfizmus az egyik elterjedt technika. Eloszor adenovirus DNS-t
restrikcios endonukledzokkal emésztettek, majd a DNS-fragmentumok hosszéban 1évd
kiilonbségeket hasznaltdk hdre érzékeny mutins izoldtumok jellemzésére (Grodzicker,
1974). Véletlenszerien oszlanak meg a genomban és gyakoriak. Az RFLP marerek
reprodukélhaté mintazatot adnak, és a fragmentumok hossza egyedeken vagy fajon beliil is
valtozatos lehet a mutaciok, inszercié vagy delécid kovetkeztében. Eldszor izoldljdk a
kromoszémalis DNS-t, majd emésztik restrikcidés endonukledzokkal, melyek specialis
szekvenciaknal hasitjdk a DNS-t. A kapott tobb szdzezernyi DNS-fragmentumot agar6z
gélen valasztjak el elektroforérissel. Ez utdn a DNS-fragmentumokat denaturaljak,
depurinaljak, és a gélrdl nitrocellul6z vagy nejlon membranra viszik at, ahol ezeket
hibridizaljak jelolt, egy fonalas DNS-probaval. A moddszert alkalmazzdk DNS
ujjlenyomatok készitésénél, tulajdonsagok térképezésénél. A modszer eldnyei kozé
sorolhaté tulajdonsag, hogy a kimutatott polimorfizmusok kodominansan 6roklédnek, az
egész genomrol, vagy annak barmely komponensérdl informaciot adnak, hatranya viszont
az, hogy draga, id6 és munkaigényes, a radioaktiv jelzés miatt nagy koriiltekintést igényel.
Az RFLP mintdzatok kiértékelésénél a tobbi modszerhez hasonloképpen, a savokat
binarisan kodoljuk, 1-gyel a meglévd savot, 0-val a hidnyzot, genetikai hasonlosagot Nei
képletével szamitjuk (Nei és Lee, 1979), vagyis két beltenyésztett vonal kozdtt azonos
sdvok szdmanak kétszerese osztva a két beltenyésztett vonalon beliili sdvok szdmanak
Osszegével. Ezen értékek felhaszndlasdval UPGMA cluster analizissel is megjelenithetd a
genetikai tavolsadg. Az adatokat statisztikai algoritmusokkal értékeljiik ki.

A PCR (Polymerase Chain Reaction), vagyis polimeraz lancreakci6 lehetdvé teszi
egy adott DNS-szakasz in vitro sokszorositasat. Egy vagy tobb DNS-szekvencia kozel
exponencialisan sokszorosithatd egymast kovetd, szabalyozott hdmérsékleten végrehajtott
reakciok ciklusain keresztiil, ahol a kivalasztott DNS-szekvencidjaval megegyezd
masolatok képzddnek (Mullis €s Faloona, 1987). Az eljaras Iényege az, hogy a vizsgalando
kettés szali DNS, vagyis a templat denaturaldsa utan két oligonukleotid primer és DNS-
polimerdz enzim segitségével DNS-t szintetizdlunk a templat-DNS mindkét szalardl az
elso ciklusban. A kovetkez6 ciklusban az ijjonnan szintetizalt szalak is templatként fognak
szerepelni, de ebben az esetben mar a DNS-szintézis az ellentétes szal primerrel hatarolt
végénél befejezddik. A ciklus tobbszori ismétlése azt eredményezi, hogy a két primer
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kozotti DNS-szakasz exponencialisan amplifikalodik, mégpedig a ciklusok szamatol fiiggd
mértékben. A technika olyan érzékeny, hogy akér egyetlenegy molekularol is
sokszorosithato DNS. Az amplifikdlt DNS fragmentek egyszerli agardz
gélelektroforézissel kimutathatok, mig a templatként hasznalt DNS kis mennyisége miatt
nem latszik.

A reakcidé komponensei, a templat-DNS, a primerek, ezek az amplifikdland6 DNS-
szakasz 3° végeinek szintetikusan eldallitott komplementerei, a nukleotidok, melyek a
DNS épitékovei, DNS-polimeraz enzim, valamint stabilizalo vegyszerek.

A reakcio harom, egymast kovetd 1épésben valdsithaté meg. Az elsé a kétszala DNS
szétvalasa (denaturdlas) 92-96 °C-on, a primerek feltapaddsa (annealing), a templat
komplementer helyeire 35-70°C-on, végiil a primerek novesztése (elongation) a DNS
polimeraz segitségével 72 °C-on. Fontos, hogy a reakcio specifikus, hatékony, érzékeny és
megbizhaté legyen. A denaturdlds soran a kétszala DNS-t Osszetartdé H-hidak
megsziintethetok magas homérsékleten, ahol egy szadla DNS képzddik. A késébbi
ciklusokban kevesebb i1d6 kell ezen a héfokon, mert 0j, rovid szalak képzddnek. A reakciod
specifikussdga a primer feltapadasatol fligg. Az egy szala DNS hirtelen visszahitésekor
nem tud Gjra egyesiilni, viszont a primerek ez alatt az idé alatt be tudnak kotddni. A
feltapadas valoszinlisége fiigg a kiindulasi célkdpidk szamatol, az 1dotol, €és a tapadasi
hémérséklettdl. A hdmérséklet optimuma az olvadasi hémérséklet kdrnyékén van, viszont
ha nagyon magas, nem kapunk terméket, ha alacsony, nem specifikus a reakci6. Az
olvadasi hémérséklet minden bazis hozzdadasaval nd, a feltapadds hdmérsékletét igy
folyamatosan lehetne novelni a lancnévekedéssel parhuzamosan. A tapadasi homérsékletet
kicsivel az olvadasi hdmérséklet folott vezetik. A lanc hosszabbitas szakaszban az 0j lanc
szintézise torténik. A primerek a komplementer templat szdlakon egymadssal szemben
novekednek, a homérsékletet a DNS polimeraz optimumara kell beallitani, ami altalaban
72-73 °C. A nem specifikus termékek elleni védekezés eszkoze lehet a reakcidelegy 0-4 °C-
on torténd Osszemérése és / vagy tobb PCR csé forrd blokkba helyezése (Mullis és
Faloona, 1987).

A kutatokat régota foglalkoztatta az, hogy a Southern hibridizacién alapuld,
radioaktiv izotopot alkalmaz6 RFLP helyett egy egyszeriibb, gyorsabb (eldzetes
szekvenalast nem igényld) és izotopot nélkiil6z6 modszer legyen. Az emlitett
kritériumoknak megfeleld eljarast 1990-ben irtak le Williams és munkatarsai, a modszer
neve pedig RAPD (Random Amplified Polymorphic DNA).

A RAPD kiilonb6z6 genomok hasonlosaganak vagy kiilonbozoségének, specidlis gén
szekvencidk jelenlétének vagy hidnyanak kimutatdsdra szolgaldé modszer. A RAPD
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modszer polimeraz lancreakcion (PCR-Polimerase Chain Reaction) alapszik. Egyféle
primert alkalmaz, melynek hossza 10 bazispar. A primerek ellentétes orientdcioban
ismétlodé szekvenciaval komplementer oligonukleotidot primerként hasznalva, azt a
szakaszt amplifikaljuk, mely az ismétlddések kozott foglal helyet. Az amplifikdtum agardz
gélen konnyen kimutathatd. RAPD-amplifikdldsnal rendszerint domindns markerként
kiértékelhetd fragment sivokat kapunk. Ez feltételezhetéen abbol adodik, hogy a
szekvencia kiillonbségek kovetkeztében, ugyanazt a primert hasznalva, egyik ndvény DNS-
érol amplifikalodik egy bizonyos szakasz, a masikérol pedig nem. A szekvencia
kiilonbségek keletkezhetnek baziscserék vagy nagyobb genetikai atrendezddés, mint
deléciok, inszerciok kovetkeztében. Rutinszerli vizsgalatok soran a RAPD 200 - 1500 bp
kozotti mérettartomanyban mikddik jol, ahol gyakorlatban is reprodukalhato.

A RAPD-moddszer elényei koz¢é sorolhatd a gyorsasag, valamint a nagy szamu minta
egyidejii kezelése izotdop hasznalata nélkiil, nem igényel elézetes szekvencia ismeretet
vagy munkat (pl. cDNS-bank készités) a markerek eldallitasdhoz, és ugyanazon primerek
széles korben hasznalhatok tobb fajhoz, fajtdhoz is, viszonylag egyszerli miiszerezettséget
igényel, ez egy hociklus szabalyoz6 késziilék. Igen kis mennyiségii templat-DNS-t, akar
ng-nyi mennyisé€g is elegendd a reakcidhoz, akar egy levéldarab vagy beszaritott novényi
rész is hasznalhaté mintaként.

Hatranya viszont, hogy alkalmazéasaval f6leg domindns markerekhez jutunk.
Amennyiben azonban egy ilyen marker részletesebb kiértékelésére van sziikség, a
dominans jelleg a legtobb esetben kodominéanssa tehetd az ugynevezett SCAR, eljarassal.
A SCAR (Sequence Characterized Regions) azt jelenti, hogy a domindnsan megnyilvanul6
RAPD-fragmentet kloénozzuk, szekvencidjat meghatarozzuk, és a szekvencia alapjan
specifikus primereket terveziink az adott DNS-szakasz két végére (Paran és McChelmore,
1993). Az amplifikalt fragmentumok hibridizacios probaként valdé hasznalata nem mindig
sikeres. A RAPD-reakci6 igen érzékeny a reakcido koriilményekre, ezért kiilonb6zo
laboratoriumokban az ismételhetéségnek akadalyai vannak (Bardakci, 2001).

Fobb alkalmazési teriiletei a genetikai kiilonbség vagy rokonsag megallapitasa, a
tulajdonsagokat meghatarozd gének térképezése, a "DNS wujjlenyomat" készitése, a
novényfajtak homogenitasanak vizsgélata, valamint a kapcsolt markerek keresése. RAPD
analizissel viszonylag rovid id6 alatt elkészitették néhany ndvényfaj géntérképét, mint a
lucerna (Kiss és tsai., 1993), a bab (Torres és tsai., 1993) és az alma (Hemmat és tsai.,
1994) esetében. Ezzel a modszerrel sikeresen azonositottdk a betegség rezisztencia géneket
paradicsomban (Lycopersicon sp.) (Martin €s tsai., 1991), salataban (Lactuca sp.) (Paran és
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tsai., 1991), és kozonséges babban ( Phaseolus vulgaris) (Adam-Bloddon és tsai., 1994). A
RAPD hasznalhato még populaciok vizsgalatdra molekuldris 6koldgiai kutatdsokndl és
taxondmiai vizsgalatoknal.

Az AP-PCR (Arbitrary primed PCR) (Welsh és McClelland, 1990) és a DAF (DNS-
amplifikacids ujjlenyomat moédszer) (Caetano-Annolés, Bassam és Gresshoff, 1991) a
RAPD modszertdl a primerek hosszdban ¢és a templathoz valé kapcsolédas maodjatol, a
gélelvalasztasban és a fragmentumok megjelenitésében kiilonbozik (Agarwal M.,
Shrivastava N., Padh H., 2008). A fragmentumok megléte illetve hianya alapjan az
adatokbol hasonlosdgi matrixot majd ennek alapjan genetikai tavolsagot szamolunk egy
programmal (Ellsworth, Rittenhouse és Honeycut, 1993).

Az AFLP (Amplified Fragment Lenght Polymorphism), vagyis amplifikalt
fragmentumhossz polimorfizmus (Vos és tsai., 1995) elve, hogy ismeretlen szekvencidju,
kromoszomalis restrikcios endonukledzos hasitdssal 1étrehozott fragmentumokat
amplifikdlunk PCR-el. A modszert alfajok géntérképezésénél alkalmaztak (Althoff és tsai.,
2007). A keresztezett csoportok kozotti kapcsolat vizsgalhatdo (Yin és tsai, 1999) és
becsiilhetd vele az alfajok kozotti rokonsagi fok vagy a variabilitds (Mian és tsai., 2002). A
DNS restrikcios enzimekkel torténd kezelései utdn az adapter szekvencidk illesztésére
keriil sor. Ezekhez PCR soréan szelektiv primerek tapadnak, és egy résziiket sokszorositjak.
Sziikségtelen a genom ismerte €és kornyezetre kevésbé érzékeny. A két szalu, ragados végii
adaptereket a két restrikciés enzimmel altal generalt végekhez kotik, ide tapadnak a
primerek. Eldvalasztd primereket hasznalva csak azok sokszorozddnak fel, melyek a
primer 3’ végével lesznek komplementerek. Masodik PCR soran jelzett, szelektiv
primerekkel amplifikdlva 100 koriili fragment szamot kapunk. Ritkan és gyakran vagd
enzimekkel emésztiink, majd a végekhez adaptereket ligalunk, ezekhez kapcsolodnak a
jelolt, szelektiv primerek. Ezt gél analizis kdveti, a mddszer a restrikcids fragmentumok
meglétét illetve hianyat jelzi.
eléfordulo szatellit DNS is felhasznalhatdo molekularis markerként. Méretiik alapjan harom
csoportba sorolhatok: midi-, mini- és mikroszatellitek.

Az STR markereket (Short Tandem Repeat = rovid tandem ismétlodés, Edwards €s tsai.,
1991) mikroszatellitnek (Litt és Luty, 1989) vagy SSR-nak (Simple Sequence Repeat =
egyszerl szekvencia ismétlodés, Jacob és tsai., 1991) nevezziik. A novényi mikroszatellit
markerek egyik alapvetd tulajdonsaga, hogy az ismétlodo egységek szamat figyelembe
véve rendkiviil polimorfak mind a fajok, mint pedig az egyedek kozott (Akkaya és mits.,
1992; Saghai-Maroof ¢és mts., 1994; Yang ¢és mts.,, 1994). Mini- és mikroszatellit
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polimorfizmus alapja, hogy markerként az eukaridta genom nem kodold szakaszéban is
eléforduld szatellit DNS-t hasznaljak, mely tandem ismétlédé szekvenciakbol all. Méretiik
alapjdn mini-, midi-, ¢és mikroszatellitek. A mikroszatellitek (SSR) 2-5 bazispar
hosszisagu, nagy polimorfizmust mutatdé DNS szakaszok. A hatarolo szekvencidk fajra
jellemzodek, ezekhez primert kapcsolva amplifikalhatok a cél szekvencidk. Masképp rovid,
tandem ismétlddd szakaszoknak is nevezik, barmely eukaridta genomban ismétlédod
szakaszok (Tautz és Renz, 1984). A repetitiv szekvencidkat jellemzd nagy mutacios rata és
a javitomechanizmus interakcidja a mikroszatellitek ismétlédé szekvencia szamat
meghatarozo két f6 tényezd (Strand és mts., 1993). Ezek nem adnak magyarazatot a
mikroszatellit régiok keletkezésére és az evollcids trendekre amelyek a genomban
formaljak ezeket a szakaszokat.

Ezek a technikdk kodominansan oOroklédnek, vagyis mindkét allél — ha van —
kimutathatd, ha a méretiik kiillonbozik. A mikroszatelliteket példaul géntérképezésnél,
csaladfa elemzésnél, apasag meghatarozasnal egyarant hasznaljak. Mikroszatellit
primerekkel ismeretlen kromoszomalis DNS-szekvencidkat amplifikalhatunk. A PCR
termékeket jellemzden gél elektroforézissel vagy kapillaris elektroforézissel valasztjak el,
detektalasuk tobb féle modszerrel torténhet, jelentds ezek koziil a fluoreszcens jeldlés vagy
a lézeres detektalason alapuld fragmentumhossz analizis. A médszer automatizalhatosagan

javitott a lézer detektalasi modszer (Wenz és tsai., 1998).

2.2.3. A nad vizsgalata molekularis genetikai modszerekkel

2.2.3.1. Az észak-amerikai nad invazio

Eszak-Amerika délnyugati teriiletein a fosszilidk szerint 40 ezer éve is volt nad.
Paleodkologiai kutatasok soran mind az atlanti, mind a csendes-6ceani parton tobb ezer
éves nad maradvanyokat talaltak (Niering és tsai., 1977; Orson, 1999; Goman and Wels,
2000). A 19. szazad elején a botanikai kutatdsok szerint a nad Amerikaban még sokkal
ritkabb volt, mint Europédban, a 20. szdzad elején viszont mar gyakori volt a faj, és egyre
terjedt. Napjainkban az USA a kontinensen 1év Osszes allamdban eléfordul, de mindeniitt
ott van Kanada déli részén is. Féként ott jelentkezik, ahol haborgatjak a vizes ¢lohelyeket,
de néhol haboritatlan teriileteket is ellep. Leggyorsabban Eszak-Amerika Atlanti partjanak
¢s a Mexikoi 6bol dagaly-mocsaraiban terjed. Viszonylag kevésbé fenyegetettek a nyugati
part jobban elkiilonitett dagaly mocsarai. Kanaddban a hidegebb éghajlat miatt lassibb a

terjedés. Mexikoban ¢€s Florida egyes helyein az erdsen sds parti vizekben a mangrove erdd
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allitta meg a terjedését. Az oligohalin, és mesohalin dagaly mocsarakban azonban
egyforman terjed a nadd. Bar a nad invazio a kontinens belsejére is kiterjed, a legnagyobb
gondot az dkologiailag kiilondsen értékes és nagy kiterjedésti dagaly mocsarak elozonlése
okoz. Ezek kozil is az édesvizli dagaly mocsaraknal csokken a nagyobb mértékben a
biodiverzitas, egyszerlien azért, mert ezek eredetileg 100 novény fajt is tartalmaztak.
Dramaian csokken a vizi madarak szdmara megfeleld pihend, fészkelési és taplalkozasi
tertilet. Eltlinnek a nagytestli gazl6 madarak, a mocsari specialista fajokat generalistak
valtjak fel, és altaldban csokken a madarvilag gazdagsdga. A nad terjedése az eredeti
vegetacio terhére kihat az egész allatvilagra, és csokkenti a fauna gazdagsagat. A zoologiai
kutatasok fontos eredménye, hogy mig Eurdpaban 70 rovar faj is fogyasztja a nadat, Eszak
Amerikadban csak 10 ilyet talaltak. Az ellenségek kialakuldsanak késlekedése gyakran
segiti a biologiai invazio sikerét. Egyes feltevések szerint a ndd invazidt emberi
beavatkozasok okozhattak (Marks és tsai., 1994), felmeriilt viszont a gondolat, hogy
esetleg idegen genotipust hurcolhattak be Eszak Amerikéba az elmult 200 évben. (Metzler
¢s Rosza, 1987; Pellegrin és Hauber 1999; Chambers és tsai., 1999) A kérdés eldontésére a
kloroplaszt DNS-t hasznaltak (Saltonstall, 2002). Ez a DNS anyai 6rokitésti, viszonylag
konzervativ, de kell6 fajon beliili valtozatossagot €s szabalyos foldrajzi eltéréseket mutat,
igy jol hasznalhato kiilonb6z6 ndvényfajokon beliil az elterjedés eredetének kutatidsara
(Soltis és tsai., 1997; Sahuquillo és Lumaret, 1999). A kloroplaszt DNS két nem kodolo

Eszak-Amerikdbol és mas kontinensekrél 283 0j mintat gydjtottek, és 62 olyan
herbariumi anyagot vizsgéltak, amely 1910 el6ttrél szarmazott. Osszesen 27 haplotipust
tudtak kimutatni, ebbél 11 volt olyan, hogy csak Eszak Amerikaban fordult el6. Két
haplotipus, az I €s az M jelli szdmos kontinensen talalhat6. Az M jelenleg a legelterjedtebb
Eurdpaban, Azsidban és Eszak-Amerikdban is. Ezt tekintik az 3si haplotipusnak. A 11
haplotipusbol, amelyet az 1910 el6tti herbariumi anyagokban taldltak, harmat nem sikertilt
ujra megtalalni, és a tobbiek sem terjeszkedtek tovabb. A teljes invaziot tehat az M
haplotipus hajtotta végre. Ennek az 6sszes haplotipuson beliili gyakorisaga 1910 el6tt csak
6 % volt, 1960 utan viszont 61 %, azaz ugyanakkor lett, mint Eurdépaban. Elvben
elképzelhetd, hogy az M haplotipus 3shonos volt Eszak-Amerikaban, és a taj ember 4ltali
megvaltoztatasa juttatta hirtelen elényhdz, amitdl ennyire elterjedt. Valdszinlibb azonban,
hogy Eurdpabol hurcoltdk be a 19 szazadban, mert az 1910 elétt Eszak-Amerikéban talalt
haplotipusok koziil ez nem mutatja a masik 11-ben meglévé mutacidkat, és ez hasonlit

legjobban az eurazsiai tipusokhoz.
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2.2.3.2. Az europai nadpusztulas

Mig Amerikaban a nad invazid, Eurépaban a nad pusztulds okozott gondot. Az 1970-
es évektol egyre tobb toban lehetett megfigyelni, hogy a homogén nadas vizfeldli oldalan
lagundk keletkeznek, a korabban zart &llomany felbomlik, egymastol kiilonallo
zsombékszerli csomokra esik szét, majd ezeket kidonti a hullim. A nad csomokat hivjuk
magyarul babaknak. A babasodds a Balatonban a 1970-es évek végén vagy az 1980-as
évek elején indulhatott meg. A pusztuldsnak a hazai és a nemzetkdzi Eureed program (Van
der Putten, 1997) keretében is szamos lehetséges okat vizsgaltak. Pusztitjdk a nadat
kikotok, strandok, horgasz bejarok, zagyterek létesitésével. Jelentds karokat okozhatnak
egyes betelepiilt allatok, A Balaton esetében ilyenek a pézsmapocok, a hattyt és foként az
amur. A nadnak Eurdpaban sok rovar kartevje van €és szamos gomba fertézést is
megfigyeltek. Az Eureed keretében tobb to esetében azt talaltdk, hogy a vizallas emelését
kovette a nadpusztulds. Jelentds szerepet tulajdonitnak a szerves anyag bomldsdnak az
tiledékben, anaerob viszonyok kozott romlik a gyokerek tapanyagfelvétele és mérgezo
anyagok keletkezhetnek. Sz¢1s6 esetben a rizomakon parasodas indul meg, és eltémdodnek
a levegdztetd jaratok.

Minthogy a nadpusztulas roviddel az eutrofizalodas utan kezdddott, eléggé elterjedt
az a feltevés, hogy az elobbi az utdbbinak lehet a kovetkezménye. Ennek viszont ellen
mondani latszik az, hogy szamos erdsen eutrof toban jol nd a nad. Az ellentmondast ugy
probaltak feloldani, hogy feltételezték, hogy a nad nagy oOkoldgiai rugalmassagat az
okozza, hogy nagyon sok, egyenként azonban szilik tlirdképességli klon van. Eutréf vizben
az eutrof koriilményeknek megfelelé genotipus nd, oligotréf vizben viszont a csak ilyen
allapotot elviseld klon. Igy mar érthetd lenne, hogy a nad pusztul, ha az oligotréf viz
eutroffa valik (Koppitz, 1999).

A feltevést Németorszag északkeleti részén (Ukkermark ¢és Brandenburg) 1évo
tavakbol gyljtott nadszalak RAPD-PCR elemzésére alapoztak (Kiihl és Neuhaus, 1993;
Neuhaus ¢és tsai., 1993). Eloszor a 1100 ha feliileti, nadpusztulast mutatod, dimiktikus,
oligo-mezorof Partsteiner See 4 allomanyabol vettek 3-3 nadszalat. A nadszalak
genotipusa egymastol kiilonbozott, alloméanyon beliil azonban azonos volt, igy mindegyik
allomany monoklonélisnak bizonyult. A legnagyobb allomany teriilete 3000 m® volt.
Ugyancsak egy klonhoz tartozonak bizonyult a 95 ha teriiletli, polimiktikus, eutrof,
Templiner See pusztuld nadasdbodl vett 3 nadszal is. Eltért viszont egymastél a 37 ha
tertiletdi, enyhén eutréf, dimiktikus, ép allomanya Kleiner Krinert See-bdl vett harom

nadszal genotipusa.
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A nem til sok adat alapjan értékes elméletet allitottak fel (Kiihl és Neuhaus, 1993;
Koppitz és tsai., 1996; Koppitz, 1999). Eszerint a nddasok kialakuldsa harom szakaszbol
all. Az elsé a megtelepedés stddiuma. Ebben a té partjdn magrol, tehat generativ Gton nagy
genetikai diversitasi allomany fejlddik ki. Ennek a sok kiilonb6zd klon miatt nagy az
Okologiai rugalmassaga, ¢és konnyen tud alkalmazkodni a kiils6 koriilmények
valtozasaihoz. A madsodik a terjeszkedés ¢s a klonok kialakuldsanak a stddiuma. A
hipotézis szerint a vegetativ tton terjeszkedd klonok kozott erds a verseny, ami viszonylag
stabil kiils6 koriilmények mellett hosszl tdvon csokkenti a genetikai diverzitast ugy, hogy
végiil csak kevés, de a koriilményeknek jol adaptalodott klon marad meg. Ezek alkotjak
teriileteket borithatnak sziik 6koldgiai tlirdképességli monoklonalis alloméanyok.

Az egyes tavakon belill a nddasok mindig kozelebb voltak genetikailag egymashoz,
mint mas tavak allomanyaihoz. Svéd, angol, dan, holland, német, cseh, magyar és roman
tavakbol egy-egy mintat elemezve Ugy vélték, hogy a megvizsgalt nad mintdk genetikai
tavolsaga né a foldrajzival (Koppitz, 1999). Ez a megallapitas azonban a bemutatott
dendrogram alapjan nem latszott egyértelmiinek, hiszen a roman és magyar ndd minta nem

a cseh vagy német, hanem az észak-eurdpai nadszalakkal keriilt egy klaszterba.

2.2.4. A nadasok koranak becslése a tavak hosszutavu vizszintvaltozasai alapjan

A Boédeni-t6 a legrégebben tanulményozott tavak koz¢ tartozik, vizallasarol 1817 ota
van folyamatos adatsorunk (Ostendorp és tsai., 2007 ). A t6 lefolyasat a mai napig nem
szabalyozzak mesterségesen. Az ¢évi vizszintingadozds sokéves atlagban 1,9 m. A
szubalpin toéndl a vizallas télen a legalacsonyabb, és a hoolvadds utan, janiusban a
legmagasabb. Ekkora vizszint ingadozas mellett télire a nddasok vizfeldli oldala is szarazra
keriil, a hidegben és sotétben azonban nem tudnak a nadmagok kicsirazni. A ritkédn
el6forduld nagy aszalyok idején, amilyen 2003-ban is volt, nyaron is szarazra keriilhet a
nadasok eldtti tofenék, és ilyenkor a pionir novények kozott a ndd is megjelenik. Csakhogy
a magoncok a kovetkezd évig nem nének meg annyira, hogy tuléljék a kdvetkezd magas
vizallast. Az 1817 el6tti vizéllasra vonatkozdlag nincsenek mérési adatok, de valoszindi,
hogy akkor sem lehetett alacsonyabb. Ebbdl az adddik, hogy a Bddeni t6 nadasainak
vizfeldli része legalabb kétszaz éve, de valoszinlileg még sokkal korabban kicsirazott
magokbol szarmazik. A most sekély vizben allo, partfeldli nad viszont ennél 1ényegesen

fiatalabb lehet. A kifejlett nad rovid idore elbirja a teljes vizboritast, Az idénkénti tartdosan
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magas vizallasok viszont pusztulast okoznak, ¢és jelentds hatasuk lehet a nddasok
kiterjedésére (Ostendorp, 1999, Dienst et al., 2004, Schmieder és tsai., 2004).

Az Osterseen torendszer kiillonbozd méretli és trofitasu tavai jo lehetdséget kindlnak
az 0sszehasonlitd limnologiai kutatdsokhoz. A tavak a Wiirm jégkorszak végén keletkeztek
a jég altal kivajt medrekben. Vizallasukrol nincsenek adatsorok, de azt eléggé allandonak
tartjak, mert a tavakat foként a talajviz taplalja. A nddasok oregek, akar tobb szaz évesek is
lehetnek (Melzer, 1976).

A Fertd vizallasarol mar az 17. szazad 6ta vannak feljegyzések, melyeket Bendeftfy
(1973) dolgozott fel, és Dobesch és Neuwirth (1979) ismertet. Ezek szerint 1616-ban a
vizszint 1,6 m-t siillyedt, 1638 és 1640 kozott a to teljesen kiszéradt, 1668-ban nagyon
magas volt a vizallas, 1676-t6l 1677-ig viszont nagyon alacsony. 1683 és 1693 kozott a td
nagy teriilete annyira kiszaradt, hogy szant6foldként hasznaltdk. 1728-ban ismét
Osszezsugorodott a to, és sok hal pusztult el. 1738-ban keresztiil lehetett sétalni a tavon,
1740-1741-ben viszont gyorsan nott a vizszint, és gatakat kellett épiteni. 1742-1756-ban,
1765-1767-ben és 1770-1790-ben a kornyezd szant6foldeken és legel6kon nagy teriileteket
ontott el a viz. 1786-ban a to 2 m mély volt, 1807-1812-ben viszont jelentdsen apadt., majd
1813-1830 kozott ismét 2 méterre duzzadt. 1836-1838-ban ismét apadt a td, ez 1855-1865-
ben folytatodott, és 1866-1870-ben a Fertd teljesen kiszaradt. A halak mar az el6zo
években kipusztultak, ekkora a kordbban dus nadasok is eltlintek, a szaraz fenékrodl
hatalmas porfelhdket kavart fel a szél, és sziksoval teritett be még tavoli teriileteket is
(Moser, 1866). 1881-1882-ben gyorsan feltoltdédott a to, és allanddan magas lett a vizallas.
1892-1895-ben jelentds volt a vizveszteség, 1902-1905-ben ismét emelkedett a vizszint,
1905-1907-ben viszont a ténak csak egyes részeit boritotta viz. 1909-1911-ben épiilt meg
az Einser-csatorna, amellyel le akartak csapolni a Fert6t, hogy mezdgazdasagi teriiletet
nyerjenek. Szerencsére a csatorna gyorsan eliszapolddott, de igy is fél méterrel
csokkentette a vizallast, amitdl a t6 nagy részét csak 80 cm viz boritotta. A csatorna okozta
vizszintsiillyedésnek alapvetd szerepe lehetett a nadasok terjedésében. Ezek 0sszes teriilete
a Fertében Kopf (1974) szdmitasai szerint 1872-ben 62 km?, 1901-ben 98 km?, 1923-ban
149 km?, 1937-ben 163 km?, 1957-ben 177 km?, 1965-ben 198 km? volt, azaz nem egészen
egy ¢évszazad alatt tobb mint haromszorosara nétt, és a toé kétharmadat fedi. A fentiekbdl az
kovetkezik, hogy a Ferté mostani nadasai 1870 utan keletkezhettek. 1872-ben a té6 kdzepén
is jelentés nadas foltok voltak, ekkor tehat a nedvessé valt kopar talajon magrol
szaporodhatott el a nad. Késobb a vizszint ndvekedése miatt a tokozépi foltok eltlintek, az
1905-1907-es vizallas viszont ujra segithette a magoncokrol valo szaporodast. 1911 utén a
partok feldl vegetativ uton terjedhetett befelé a nadd. Eldretorése a hullamzasnak kevéssé
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kitett déli és nyugati oldalon volt gyors, ahol a nadnak kedvez6 lagy iszap halmozddott fel.
Ebben a zoénaban évente akar 20 métert haladhatott elére a nadas (Riedmiiller,1965).

A Balaton vizallasarol a Sio6 zsilip 1863 évi megnyitdsa 6ta van adatsorunk. A si6foki
vizmércén a 0 vizallas az Adria feletti 104,09 m-nek felel meg. Eredetileg ezt szantdk a
megengedhetd legalacsonyabb vizallasnak. Hogy a Si6 megnyitdsa eldtti természetes
allapotban milyen magas lehetett a vizszint, arrol eltéréek a vélemények, Bendeffy (1968)
111 m-es Adriai feletti szintet is feltételez, amikor Tihany sziget lett volna. Virdg (1998)
szerint azonban nincs bizonyiték a 107,5 mAf-nél magasabb vizéllasra. Ilyen magas
vizszintnél a hullamzas mar atszakithatta a turzast, és a viz a résen leszaladt a Sidba. Az
elsd pontos térképet Krieger Sdmuel készitette a Balatonr6l 1776-ban. A munka val6jaban
a Balaton lecsapolasanak el6készitését célozta, amire szerencsére pénz hianyaban nem
keriilt sor. A térkép feltiinteti az 1, 2, és 3 bécsi 6l mélységli szintvonalakat. A térképet,
melyet a Zalaegerszegi Mlzeum 6riz Zlinszky Andras (személyes kozlés) szkennelte, és a
digitalizalt valtozatot megfeleld szamitogépes programokkal ugy javitotta, hogy azt
Osszevethetd legyen az 1975-ben készitett Balaton Atlasz 1: 20 000 méretaranyu
valtozataval. A szint vonalak Osszehasonlitdsa azt mutatja, hogy 1776-ban a vizallas 1,5
méterrel lehetett magasabb, mint a mostani +100-cm-es, ami a t6 jogi partvonalat jeloli. Ez
annyit jelent, hogy bar a vizszint a felmérés évében taldn alacsonyabb volt, mint a sokévi
atlag, mégis a mai t6 teriiletén sehol nem volt olyan sekély, hogy ott nadas tudott volna
néni. Valoban, a térképen az akkori nagy 0blok peremén latni nadast, a mostani to
partvonalan beliil azonban nem.

A 19. szazad els6 felében mar tobb kisebb 1épésben csokkentették a vizszintet a Sio
medrének rendezésével, a legnagyobb beavatkozas azonban a Sid zsilip megépitése és a
csatorna jelentds bovitése volt 1863-ban. Par évvel korabban megépiilt a déli vasut,
amelynek a toltése ott futott, ahol most is, a déli part turzdsanak koronajan. A kovetkezo,
csapadékos évek viszont annyira felduzzasztottak a Balatont, hogy a jégzajlas sulyosan
megrongalta a vonalat. A Balatont a vastt védelmére csapoltdk meg, a koltségeket pedig a
vasUttarsasag teremtette eld. 1865-ben viszont tobb éves nagy aszaly kezdddott, amitdl a
vizallas -50 cm-re siillyedt. Ettdl a tofenék széles savban szarazra keriilt, jo lehetdséget
teremtve a nad magrol valé megtelepedéséhez. A t6 mai allapotaban a + 100 cm-es vizallas
mellett a nad altaldban 1,5 m mélyen hatol a toba. Az 1865-6s aszaly idején pont ott
lehetett a viz-szarazfold hatar, ahol most a viz-nadas hatar talalhato. Ezutdn csapadékos
id6jaras kovetkezett, a vizszint megemelkedett, az alsé vizallasra pedig +40 cm-t irtak eld.
1876-ban a 0 cm kozelébe esett a vizallas, hogy 1980-ban +190 cm-re emelkedjék, azaz
még a Sid megnyitdsa utan is tobb mint 2 m volt a maximalis és minimalis vizéllas

24



kiilonbsége. Ebbdl arra kovetkeztethetiink, hogy a szabalyozas eldtti ,.természetes”
vizszintingadozas kozéptavon a 3 méter kozelében lehetett. Bar a +190 cm erdsen zavarta
az udiil6ket, hiszen a t6 +120 cm f6l6tt még most is kiont, ez az ingadozés sokkal kisebb a
Bddeni téénal, és nem is okozott nadpusztulast, hiszen ahol most a +100 cm-es vizallasnal
1,5 m mélyen all a 3,5 m hosszi nadszal, ott +190 cm-es vizallasnal is 1,6 méter
kilatszhatott beldle. 1886-tol 1991-ig ismét nagy szarazsag volt, és idonként még a 0 cm ala
is esett a vizallas, ami Uj lehetdségeket teremthetett egyes teriileteken a nad magrol valod
megteleplilésére. A vizszint nagy ingadozasait azért nem tudtak megfeleléen ellenstlyozni,
mert a Si6 levezeté kapacitasa 1863-ban csak 10 m’sec” volt, ami csak tizede az arvizek
hozamanak, és a szdzadforduloig ezt csak megduplaztak.

A 20. szazadban folytatdodott a csatorna fokozatos bdvitése, igy egyre jobban
csillapodtak a lengések. 1917-ben volt még egy 155 cm-es maximum, egy 151 cm-es
maximumot pedig 1947-ben a zsilip meghibdsodédsa okozott. Az alsé vizallast sikeriilt az
eldirt +40 cm fo6lott tartani, csak 1920-1921-ben esett 0 cm ald, és az 1949-es aszaly idején
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csokkent +23 cm-re. A csatorna levezetd kapacitdsdnak 50 m
bovitésével és a szabalyozas finomitasaval elérték, hogy a vizszint 1970-t61 2000-ig mar
csak +70 és +110 kozotti tartomanyban mozgott. Az als6 szabalyozasi szintet 1977-ben
hivatalosan is +40 cm-rdl +70 cm-re, a felsd szabalyozasi szintet pedig 1995-ben +100 cm-
r6l +110 cm-re emelték.

A fentiekbdl kovetkezik, hogy 1863 el6tt a Balaton mai partvonalan beliil nem
lehettek nddasok a magas vizallas miatt, 1865-68 kozott idedlis koriilmények voltak a
magoncok megtelepedésére, 1868-tol viszont a mai nadasok vizfeldli teriiletét
folyamatosan viz boritotta, itt tehat magrol a ndd nem tudott tobbé szaporodni. Ezeken a
teriileteken a klonok kb. 140 évesek lehetnek. A partkozeli sav idOnként szarazra
keriilhetett. Klonalis ndvények zart allomanyaiban azonban eléggé korlatozottnak tartjak a
magrol valé megujulas lehetdségeit. A nad learnyékolja a talajt. A nadas aljat fedé avar
gatolja, hogy a magvak a talajra hulljanak és megfeleld nedvességhez jussanak. A mégis
avar ala keriilt magvak nem kapnak fényt. Valoszinli ezért, hogy a klonok nagy része itt is
oreg, valamelyes génbearamlast azonban nem lehet kizarni.

Kis-Balatonnak tjabban a Kis-Balaton Vizvédelmi Rendszer teriiletét szoktuk
nevezni, amelyik a Zalaapati és Hidvég kozotti, 18 km? teriiletli Fels6-tarozobol (=Hidvégi
t6) és a Hidvég és Fenékpuszta kozotti, 52 km® teriiletli Also-tarozobol (=Fenéki to) all.
Most a Felso-tarozo nyilt viz, és az Alsod -tdrozo jelentds részét fedi nadd. Természetes
allapotban ez forditva lehetett, lejjebb volt a nyilt viztiikor és feljebb a nadas. Korabban
csak a Hidvég alatti részt nevezték Kis-Balatonnak. Krieger térképén ez a Balaton
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mocsaras Oble, a késdbbi elsd katonai felmérés (1780-as évek) térképén viszont nyilt viz. A
kiilonbségre nem olvashatunk magyarazatot. Krieger vizsgalatakor talan kicsi volt a Zala
vizhozama, ¢és a viz felszinét sz6lap boritotta. Az iszélapot a késébbi iiledék vizsgalatok
szerint nem nad, hanem sas alkotta. A katonai felmérés idejére viszont talan egy aradas
elsodorta ezeket a lebegd szigeteket. A masodik katonai felmérés idején, 1856-ban mar
lényegesen kevesebb volt a nyiltviz, valosziniileg az 1821-1822 ¢évi balatoni
vizszintsiillyesztés hatasara.. Az 1980 koriili harmadik katonai felmérés térképein még
kevesebb a nyiltviz. A nyiltvizek teriiletét a térképek alapjan eldszor Kéz (1931)
szamszerusitette, amely szerinte 1850-ben 14,21 km? 1890-ben 13,39 km*> 1910-ben 2,39
kmz, 1931-ben 0,68 km® volt. A Balaton vizszintjének 1863-as csokkentésére a Kis-
Balaton jelentds késéssel valaszolt, hiszen csak 1890 utan zsugorodott nagyot a nyiltviz.
1931-re mar csak két kis tavacska maradt, a Kis-Balaton legmélyebb, Ingdi-berek nevii
részén 1év6 0,27 km? teriiletli Zalavari-viz, és a Zalatol keletre esd , 0,41 km? teriiletdi
Vorsi-viz. Ezek tovabbi alakulasat mar légi fényképek alapjan lehetett nyomon kdvetni
(Szeglet és tsai, 1999). A nadasok tovabbi eldretorése miatt a Zalavari-viz nyiltvizi teriilete
1951-re 10,8 ha-ra, 1881-re 5,0 ha-ra, 1996-ra 2,8 ha-ra zsugorodott. Jelenleg az Ingdi-berek
16 km® teriiletébél 10 km’-et borit nadas, a tobbi féként magas sdsos és gyékényes
(Pomogyi, 1998). Az éaltalunk vizsgalt nadasok koziil a Kis-Balatoné tekinthetd a
legfiatalabbnak.
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3. CELKITUZESEK

Magyarorszag nadasai eurdpai jelentdségliek, hiszen a Duna-delta utan a Fert6-t6 200

km® teriileti nadasa a legnagyobb, a Kis-Balaton teriiletén 20 km*-t borit nad, melynek

élvilaga kiemelt természeti érték, a Balaton 12 km? teriiletli nadasanak a megvédése pedig

az egyik legfontosabb kdrnyezetvédelmi feladat. A hazai nadasokat conologiailag kitlinéen

feltartak, sokat tudunk azok iiledékének ¢€s vizének kémiai viszonyair6él, a nad

morfoldgiajarol, novekedésérodl, egyes dkofizioldgiai tulajdonsagairdl, az eddigi genetikai

vizsgalatok viszont csak kromoszoma szamlalasokra korlatozddtak. A biodiverzitas fontos

részét a fajon beliili genetikai diverzitas képezi, amelyrél a DNS-vizsgalatokkal juthatunk a

legtobb ismerethez.

1.

A Balatonban pusztult a nad. Az europai nadpusztulas soran felmeriilt, hogy annak
genetikai oka is lehet. Vizzel boritott teriileten a nad magja nem tud csirazni, ezért
idoével csokken a klonalis diverzitas, ha pedig erds a klonok kozotti versengés, végiil
monoklondlis allomany alakulhat ki. Ez viszont mar nem tud a kiilsé koriilmények
valtozasahoz alkalmazkodni. Els6 célunk tehat az volt, hogy képet kapjunk a balatoni
nadasok klonalis diverzitasarol, igy megtudjuk, dsszefiigghet-e azzal a nadpusztulés.
Miutén a balatoni nadas viszonylag 6reg, €s mégis poliklonalisnak talaltuk, azoknak
az allomanyoknak viszont, amelyre az elméletet alapoztiak, nem ismerték a korat,
masodik célunk az volt, hogy ismert kort nadasok (Bddeni-to, Osterseen, Fertd-to,
Kis-Balaton) klonalis diverzitdsanak vizsgalataval ellendrizziik a feltevést a
monoklonalitas kialakulasarol.

Korabbi vizsgalatoknal vagy csak azt adtdk meg, hogy egy vagy tobb klont talaltak
az egyes allomanyokban, vagy megtudtuk a mintavételi tavolsagot is, de az
rendszerint 50 m koriili volt. Mivel 15 méteres mintavételi tdvolsagot alkalmazva a
Balatonnal azt taldltuk, hogy a klonok zome ennél kisebb, bevezettik a sir,
mintazast, hogy képet kapjunk a klonok tényleges méretérol.

A kiilfoldi vizgalatoknal a klondlis diverzitasra helyezték a hangsulyt. Célul tliztiik
ki, hogy azt is megtudjuk, mekkora a gén diverzitds, milyen genetikai tdvolsagra
vannak az egyes klonok egymastol egy-egy allomanyon beliil, illetve milyen
kiilonbségek mutatkoznak ebben a tekintetben a kiilonb6z6 tavak allomanyai kozott.
A nad terjedésének megismeréséhez fontos tudni, hogyan valtozik a populdciok
genetikai tdvolsaga a foldrajzi tdvolsaggal. Az Eureed program keretében erre nem
kaptak egyértelmii valaszt. Mi a kérdés megkozelitéséhez az 6t toban azonos
modszerrel vizsgalt 12 populacid genetikai tavolsagait 0sszehasonlitjuk a foldrajzi
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tavolsagukkal, majd 21 kozép eurdpai tobol vett egy-egy mintat elemezve nagyobb
terliletre terjesztettiik ki a vizsgalatokat.

Az eredményeink és ujabb irodalmi adatok segitségével képet probalunk alkotni
arrol, hogyan terjed nagy tavolsagokon a nad, hogyan telepszik meg, és hogyan

fligghet az allomanyok diverzitasa kialakulasuk modjatol.

28



4. ANYAG ES MODSZER

4.1. A mintavételi helyek leirasa

4.1.1. Mintavételi helyek a Bodeni-tonal

A Bodeni-to 536 km® feliiletével K6zép-Eurépa harmadik legnagyobb tava. Szubalpin
to, melynek legnagyobb mélysége 254 m, atlagos mélysége 90 m. A nagyobbik felsd és a
kisebbik also tobdl all. A Rajna az Obersee-be 6mlik, és innen folyik at az Untersee-be.
Egyik mintavételi helyiink az Obersee kidgazasat képezd Uberlinger-see partjan volt, ahol
a 40 m széles nadas allomanyban a ndd 2,5-3 m magas (1. 4bra). Itt a nyiltviz feldli
szegélyben a vizmélység 70 cm, a parti oldalon 0-5 cm volt. Masik mintavételi helyiink az
Untersee-ben 1évé Reichenau sziget partjan a viz folott 0,7-1 m magassagot eléré nadas
volt. A vizfel6li szegély a parttol 30 m-re, 70 cm mély vizben volt. A parti allomany 0-10
cm mély vizben allt. Mind a vizi, mind pedig a parti oldalon 10- 10 mintat gyujtottiink
egymastél 20 m tavolsagban. A GPS koordinitdk az Untersee-nél: E:47°41°14.01”, K:
9°05°24.15”, Uberlingersee-nél E: 47°45°02.21”, K: 9°11°45.06” voltak. A mintakat 2007.
junius végén gyujtottik.

Uberlingersee

rranitavételi hely

Tntersee
Eeichenau-fElsriget
rnintarrétel hely | ' ' : . |

0 m 20 30 40 50

1. abra. Mintavételi helyek a Bodeni-tonal
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4.1.2. Mintavételi helyek az Osterseen torendszernél

Az Osterseen torendszer Fels6bajororszagban, a Starnberger t6tol délre talalhato. A 20
egymassal 6sszekotott nagyobb tavacska egyiittes teriilete 225 ha, atlagos mélységiik 9 m.
A torendszeren az Ostersee-Ach folyik keresztiil, melynek vizgyiijtéje 5,7 km?, és amely
végiil a Starnberger toba torkollik. A tavakat foként talajviz taplalja, igy a vizéllas kevéssé
valtozik. A tavak allapota kiilonb6zd. A Grosser Ostersee oligotrof-mezotrof. Itt a vizfeldli
front a parttol 40 m-re volt, s a ritkds, a viz felett 1 m magas nad 50 cm mély vizben allt.
A parti 1,5-1,7 m magas, ritkds nad 5-10 cm mély vizben allt. Az eutr6f Waschsee-ben a
nyiltviz a parttél 30 m-re kezdddott, ahol a naddas 70-80 cm mélységig terjedt. A parti
sdvban a viz 10-20 cm mély volt, és a siirli nad 2 m magasra nétt (2. bra).

A fenti négy tonal mind a vizfeldli frontrél, mind a parti savbol 200 m-es szakaszon
20 méterenként 10-10 nadszalat gyiijtottiink 2007. janius utolsod hetében. A gytijtési helyek
GPS koordinatai G. Ostersee-nél E: 47°47°40,97”, K: 11°18°23.03” , Waschsee-nél E:
47°46°21.417, K: 11°19°11.90” voltak.
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3 Sengsee
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5 Fohnsee

Mittlere- oder Osterseegruppe
6 GroBer Ostersee
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(O‘yrﬁsser Seeshaupter Seengruppe
stersee 10 Stechsee
mintavétel 11 Lintensee
12 Grébensee
13 Gartensee
14 Ursee

\ 15 Lustsee
g

taltacher Seengruppe
16 Fischkaltersee
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18 Eishaussee
19 Herrensee
20 Forchensee

18 —
17 '
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.
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2. abra. Mintavételi helyek az Osterseen torendszernél
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4.1.3. Mintavételi helyek a Mondsee-nél

Otddik tavunk az ausztriai Mondsee volt. Itt csak a parti sav 0-10 cm mély vizében
allo, 1,5 m magas zart allomanybol vettiink 20 méterenként 6 Gsszesen 6 nadmintat. A
mintavételek idSpontja 2007. junius utolsé hete volt. A GPS koordinatak E: 47°50°14.82”,
K: 13°21°25.03” voltak.

4.1.4. Mintavételi helyek a Ferto-tonal

A Ferté feliilete 309 km?, legnagyobb mélysége minddssze 1,8 m, atlagos mélysége
0,5-0,8 m. Teriiletének nagy részét nadas boritja. A Fert6-Hansag Nemzeti Park teriiletén
harom telepiilés melletti nadast vizsgaltunk (3. dbra). A vizfeldli és a partfeldli sav kozotti
tavolsag Fertérakosnal 3 km, Hidegségnél 5,2 km, Hegykonél 4,5 km volt. A viz feldli
nadas ¢€p, tomott, sotétzold szinii volt, csak a Hidegség melletti allomany mutatott
babéasodast. Magassaga 2-3 m kozott valtozott. A part feldli nadas ritkasabb, vilagosabb
szinl, atlagosan 1-1,5 m magas volt. Mind a harom nadasban a viz feldli fronton és a part
felél 10- 10 mintat vettiink egymastoél 20 m tavolsagban. A mintdkat 2007. julius elején
gytjtottik. A GPS koordinatak a mintak gyjtési helyénél, Fertérakosnal: E: 47°42°33.96”,
K: 16°41°34.58” , Hidegségnél E: 47°40°06.16”, K: 16°44°41.43” , Hegykonél E:
47°39°29.55”, K: 16°48°13.84” voltak.

Fertérakos L

| ! ! |

| |
T ) 5 w13
Hegyled L

Hidegség

3. abra. Mintavételi helyek a Fert6-tonal
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4.1.5. Mintavételi helyek a Kis-Balatonnal

Kis-Balatonnak a Zala mostani torkolata fo6l6tti medencét nevezik, amelynek a
Fenékpusztatol Hidvégig terjedd szakasza (Also-tdrozd vagy Fenéki t6) kordbban a
Balaton vizzel boritott 6ble volt. A Balaton vizszintjének csokkentése €s a csatornazasok
hataséra a teriilet egy része szarazra keriilt, mas részét csak sekély viz boritja. Az 52 km®
Osszteriilet kb. fele nddas, amelyben csak kis teriileteken van szabad viztiikor. Ilyen a
Zalavari-viz (4. abra). Ebben a nadas nyiltviz fel6li szegélyén 80-90 cm mély volt a viz, Az
ettdl 500 méterre levd, 10-20 cm mély savot tekintettiik parti nddasnak. A nad 2,5-3 méter
magasra nétt. A viz feldli nadas ép és tomott volt, a part feldli, ldpos, mocsaras teriileten
allo ritkasabb, és mas ndvények is vegyiiltek belé. A Zalavari viz egy nadasaban a vizi és a
parti oldalon 5 m-ként vettiink 30- 30 mintat. Gyijtési iddpontunk 2007 majus vége volt. A
GPS koordinatak E: 46°38°46.68”, K: 17°11°24.10” voltak.

BALATON

Eiz -Ealaton i + }
Ealanrier-wiz

murtavetel bely 0 5 10 15 20

4. abra. Mintavételi hely a Kis-Balatonnal
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4.1.6. Mintavételi helyek a Balatonnal

A Balaton 594 km feliiletével Kozép-Eurdpa legnagyobb tava, egyben az egyik

leglatogatottabb 1diilotd is, melynek partjan csucsidében akar egy milli6 ember is

tartozkodik. A t6 négy medencébdl all (5. abra).
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5. abra. A Balaton, a Kis-Balaton és vizgytijto teriilete

Az els6be torkollik a Zala foly6, a negyedikbdl a Sié csatorna vezeti le a vizet. A to

nagy feliiletéhez képest igen sekély (6. dbra).
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6. abra. A Balaton mélységvonalas térképe

Atlagos mélysége csak 3,5 m. A f6 szél északnyugatrél fuj, és a nadasok zome az
¢északi parton alakult ki, a déli part féként homokos strand. A t6 240 km partvonalabdl 110
km-t Gvez nadas, ennek 6sszes teriilete 12 km?, tehat a nadasok atlagos szélessége mintegy
100 méter, az északi part nagy Obleiben azonban tobb szdz méter széles allomanyok is
vannak. A nad altalaban 1,5 méter mélyen hatol a toba, az északi part néhany teriiletén
azonban 2 méter mélyen is megtalalhato. A déli, lassan mélyiild parton viszont 1 méternél

nem jut mélyebbre. A balatoni nad erds, magassaga a 4 métert kozeliti (7. abra).
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7. abra. Egy ép nadas a Balatonnal

8. abra. Egy pusztul6 (babasodo) nadas a Balatonnal

A kiilonbozd helyrdl vett mintdk citogenetikai vizsgalata sordn a balatoni nad
mindeniitt tetraploidnak bizonyult. A nadpusztulas az 1970-es évek végén kezdddott, €s

csak az északi parton jelentkezett (8. abra).
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A homogén allomanyok vizfeldli szegélye megbomlott, és elkezdett babasodni. A
folyamat 2000 utdn megfordult, valoszinilleg egy nagy aszadly okozta vizéllas
csokkenésének hatasara.

A nadasok nagyobbik része a szélvédett északi parton, annak is kiilondsen az 6bleiben
nd, a déli, hullamverte, homokos partnak csak Fonyodtol nyugatra 1évo részein van nagy
nadas.

A vizmélység hatdsdnak vizsgéalatdhoz a Kerekedi 6bol ép és pusztuld nadasabol és
Balatonmariafiirdé nadasabol vettiink mintdkat a partvonallal parhuzamosan, a
szarazfoldrol, a sekély vizbdl, a mély vizbdl és a nyilt viz feldli €lr6l. Minden savbol 10
db, egymastdl 15 méterre 1évo nadszalat gyiijtottiink. A GPS koordinatdk a mintagytijtési
helyen a Kerekedi-6bol ép részénél E: 46°58°02.96”, K: 17°55°16.68”, a pusztuld résznél
E: 46°57°51.76”, K: 17°54°59.31”, Balatonmariafirdénél E: 46°42°20.20”, K:
17°23°13.68” voltak.

Az északi parton a Kerekedi-0bdl 240 m széles nadasabdl vettiink mintat, amely 1,1 m
mélyre hatolt a toba. A déli parton Balatonmariafiirdénél 156 m széles allomanybol
vettiink mintakat, amely 0.9 m mélységig terjedt. A parti mintdk a szarazon alltak,
kozvetleniil a viz hataran. Mindkét allomany ép volt, benniik a nad viz folotti magassaga
2,5 m-t ért el. A viz feldli front és a mély vizi sav illetve a sekély vizi sav és a szarazfoldi
kozott a tavolsag egyarant 16 m volt. A mintdkat 2005. augusztus végén gytijtottiik.

Als6orson 40 m x 40 m-es teriiletet jeloltiink ki a nddasban, és ebbdl 4 m x 4 m
stirliségli racs szerint vettiik a mintakat (9. abra). 5 helyen nem volt nad, igy 6sszesen 95 db

mintat vizsgaltunk. A mintakat 2006 szeptember kdzepén gyljtottiik.

nddas viz FalSl
_széle

nddas
balceje

part
vonal

9. abra. Mintavételi hely Als60rsnél
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A Bozsai 6bolben €s Alsddrs egy masik allomanyaban a viz fel6li fronton €s a part
feldli szegélyen vettliink 30- 30 mintat egymastol 5 m tdvolsagban (10. abra). Ezen a két
helyen 2008. julius elején gytjtottiik a mintdkat. A mintak gyijtési helyén a GPS
koordinatdk Bozsai-obolnél E: 46°54°54.28”, K: 17°50°52.75”, Alsdérsnél  E:
46°58°45.13”, K: 17°58°11.07” voltak.

Alsoors

Kerekedi-ibil
ép €5 pusziuld nadas

Bozsai-ohil

Balatonmariafiirdo

10. abra. Mintavételi helyek a Balatonnal

4.1.7. Mintavételi helyek a Karpat medence néhany pontjan

A Karpat medence néhany helyén, Fertérakoson, Karpataljan, Erdély néhany pontjan
(Csikrakos, Medve-t0), Romanidban a Duna-deltdban, dél-nyugat Magyarorszagon,
Tamasiban, a Velencei-toban, Tatan, a Hortobagyon és az Orségben gyiijtottiink néhany
nad szélat egy- egy rametbdl (11. abra).

Hortobagyon a Hortobagyi 9 lyukt hid mellett (GPS E: 47°32°48.57”, K:
21°08°57.87”), szaraz teriiletrdl vettiink mintakat, egy csomdbol, egymastol kb fél méterre.
Alacsony, ritkas, vékony szalu nadas. Szaraz teriileten gy(jtottiik 2006. majusaban.

A Velencei-toban Velence telepiilés strandjan, a Velencei-to partjan vettiikk a mintakat
(GPS E: 47°14°11,12”, K: 18°38°46.45™), egy savban, egymastol kb fél méterre. A nadast
itt kb 10 cm mély viz boritotta. A nadas keskeny savban volt. Magas, tomott, vastag szalu
nadas. Gyujtési idopontunk 2006. jinius volt.

Tatan a Tatai-to partjan (GPS E: 47°38°12.017, K: 18°20°16.17”), mar szaraz részen

vettiilk a mintdkat egy savban, egymastol kb fél méterre. A teriilet nehezen megkozelithetd,
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a t6 kornyékén ritka a nadas. Erdds, lapos bozotoson kellett athatoni a nadasig. Alacsony,
ritkés, vékony szali nadas. Szaraz teriiletrdl gyiijtottiik 2006. janiusban.

A Fertd-t6 Rékos-patak torkolatanal vettiik a mintakat a parton (GPS E: 47°42°35.43”,
K: 16°41°57.72”), egy savban, egymastol kb fél méterre. A nadast itt kb 20 cm-es viz
boritotta. Alacsony, strli, sotétzold, kozepesen vastag szali nadas. 0-10 cm-es
vizboritottsag. Gyljtési idépontunk 2006. julius volt.

Tamésiban a Mikl6s-véri halasté partjan vettilk a mintakat (GPS E: 46°36°56.05”, K:
18°16°39.98”), itt a nadast kb 10 cm viz boritotta. A t6 kb 6000 m” teriiletii, egyik oldalan
van csak nadas. A mintdkat a parton, egy savban, egymastol kb 1 m-re vettiik. Kézepesen
magas, tomott, vastag szalu, sotét z6ld nadas. 10-20 cm-es vizboritottsag. A mintakat 2006.
juliusban gytijtottiik.

Karpataljan Szolyva telepiilés mellett, Munkécsrol Lenbergbe vezetd féutvonal szélén
vettilk a mintakat (GPS E: 48°31°46.56”, K: 22°46°33.42”). Mocsaras teriileten nétt a
nadas, egy csomoban. Mashol nem lattunk nadasokat, viszont a gyékényes elterjedt. A viz
ezen a részen a hegyekbdl lezaduld csapadék. Kozepesen magas, ritkds, kozepesen vastag
szali nadas. 0-10 cm-es vizmélység. Egy csomodban, egymastol kb fél méterre szedtiik a
mintakat 2006. juliusban.

Az Orségben a Vadasa-to partjan (GPS E: 46°56°03.53”, K: 16°18°37.17”), mar szaraz
teriileten vettiik a mintékat. A t6 kb 1000 m? teriilett. Kevés, kis méretii nadas van itt. Pici,
vékony nadak, elvétve. 0-10 cm-es vizmélység. A mintakat egy sdvban, egymastol 1-2 m
tavolsagban vettiik 2006. oktdberében.

Erdélyben Csikrdkos kozségben, az  arok szélén (GPS E:46°27°13.94”, K:
25°45°53.31”) szaraz teriileten vettiik a mintdkat egy csomodban, kozvetleniil egymas
mellett vettiilk a mintakat egy csomdban, ezen a teriileten ritkan fordult eld nadas. Pici,
vékony, vilagos zold szinii nadak. A Medve-t6 (GPS E: 46°36722.30”, K: 25°05°24.53”)
Kb. 1000 m* tertiletli, fiirdésre alkalmas t6. A nad mintdkat a parton , viz boritotta teriileten
vettlik. Az évszakhoz képest kis méretli, zsenge nddszalak voltak. Pici, vékony, sotét zold
nadak. 20-30 cm-es vizmélység.A mintdkat egy savban, egymastol 1-2 m-re vettiik 2004.
juliusban.

Romaniaban a Duna-deltaban viz boritotta teriileten (GPS E: 44°51°15.99”, K:
29°36°23.90”) mintat vettiink nagy méretii, kb 7-8 m magas, vastag szara nadbdl illetve
kisebb, 2-3 m-es nadasbol is. 100-120 cm-es viz mélység. Gytjtési idépontunk 2004.

augusztusaban volt.
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Minden mintavételnél GPS késziiléket hasznaltunk, az adott pont koordinatdjat

rogzitettiilk. A naddasok mintavételi pontjait néhany helyen egyéb mddon is megjeldltiik a

Balaton esetében.
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11. abra. Mintavételi helyek Kozép-Eurdpaban

1. Untersee; 2. Uberligersee; 3. Grosser Ostersee, 4. Waschsee; 5. Fertordkos; 6. Hidegség,

7. Hegyko, 8. Kerekedi-obol; 9. Balatonmariafiirdo; 10. Bozsai-6bél; 11. Zalavari-viz, 12.

Tatai-t6; 13. Oregség; 14. Tamdsi halasto, 15. Velencei-té; 16. Hortobagy; 17. Solyva, 18.

Medve-to; 19. Csikrakos, 20. (Duna-delta (octoploid); 21. Duna-delta (tetraploid).
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4.2. A mintak feldolgozasa a PCR-RAPD modszerrel

4.2.1. A mintak izolalasa

A nadszal osztdodd hajtascsucsabol vontuk ki a DNS-t, a nad felsé részét levagva
nedves papirba csomagoltuk és a laboratoriumba szallitottuk, majd az osztédd hajtascstics
belsd részébol 100 mg-ot kimértiink és szamozott eppendorf-csovekben a feldolgozasig
fagyasztoba tettiik. Erre a -80°C-os mélyhiitét hasznaltuk.

Feldolgozas soran az elsé 1épés a DNS kinyerése a novénybdl. Ezt izolaldo KIT-el
(Qiagen DNA Plant Mini KIT) tettiik. A protokollt kovetve kinyertiik a tiszta, tdmény
DNS-t.

4.2.2. A DNS extrakcio ellendrzése gélelektroforézissel
Az izolatum DNS tartalmat gél elektroforézissel ellendriztiik (12. abra). Egy utas

spektrofotométerrel (Cecil CE 1020) 260 nm-en, tiszta TE puffer referenciaval szemben

mértlik az abszorbaciat. A kinyert DNS koncentracidja 30-50 ng/ ul volt.

12. abra. A mintak vizsgalata gélelektroforézissel- horizontalis gélelektroforézis kadban
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4.2.3. PCR amplifikalas

Minden DNS mintabol 4 pl-t higitas nélkiil 6sszekevertiik a PCR reakcidhoz sziikséges
vegyszerekkel és amplifikalasi reakciot végeztink vele PCR Applied Biosystems 2720
Thermocycler késziilékkel.

A PCR reakci6 elegy komponensei a 10-szeres enzim puffer, mely 2 mM Mg-sot
tartalmazott, 0,75 mM dNTP, mely azonos mennyiségben tartalmazta a dATP, dCTP,
dGTP, és a dTTP-t, 0,4 mM primert és 0,8 Unit Sigma Taq polimerase enzimet. A DNS
mennyisége a reakcidelegyben koriilbeliil 50 ng/ul volt. Az elegyet sterilizalt ultra tiszta
vizzel egészitettik ki 25 pl térfogatra. Kiilonb6zé primereknél mas-mas homérsékleti

profilt alkalmaztunk, ezt az 1. tdblazat mutatja.

4.2.4. A DNS amplifikatumok elvalasztasa gélelektroforézissel

Az amplifikdciés terméket ismét horizontalis gélelktroforézissel vizsgaltuk, a
fragmentumokat az elektroforézis kadban elektromos fesziiltség hatasara valasztottuk szét.
Az agardz gélen, egy halds szerkezetli polimeren elektromos fesziiltség hatasara
vandoroltattuk a DNS-t, ez altal a fragmentumokat szétvalasztottuk méret kiilonbségiik
alapjan. Az agardz gél készitése soran 1,5 g agardz port oldottunk fel 150 ml 1%-os TBE
pufferben, négyszer folforraltuk az oldatot, majd miutan kihiilt, hozzaadtunk 2 pl tomény
etidium-bromidot. Ezt géltalcaba Ontottiik, amihez fésiit rogzitettiink, ebben a gél lassan
kihiilt és kozben megszilardult. Minden mintabol 18 pl mennyiséget felvittiink a gél
zsebeibe, a kék szinii LB puffer festékkel megfestve (2 pl-t hozzdadva minden mintdhoz).
A mintdk mellett azokkal egyszerre futtattunk 11 pl mennyiségben sztenderdként
funkcionald 123 bp-os DNS Iétrat, vagyis ismert méretli DNS fragmentumokat tartalmazo
sztenderdet hasznaltunk, ennek segitségével hasonlitottuk Ossze a kiilonb6zd géleken
futtatott mintdk fragmentumait. Egy gélen egyszerre 30 mintat futtattunk. A
gélelektroforézis kadban 150 V fesziiltségkiilonbséggel futtattuk a mintakat 1 6ra 20
percig. Ezt kovetden a gélt a szétvalasztott fragmentumokkal UV fénnyel atvilagitva
polaroid kameraval lefotoztuk, majd a kapott ujjlenyomat képet kiértékeltiik. Mi a 200 —
1200 bp kozotti mérettartomanyban kaptunk fragmentumokat. Minden egyes
gélelektroforézis vizsgalat eredményeként kapott ujjlenyomat képnél (13. d&bra)
ugyanazokat a méret-markereket figyelembe véve excel tablazatba irtuk be a bindris
adatokat. Amelyik mintanal egyértelmiien volt sav, 1-et, ahol egyértelmiien nem volt sav,
ott 0-at irtunk.
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13. abra: Az Operon F13-as primerrel amplifikalt termék gélelektroforézis utan kapott

ujjlenyomat képe bal oldalon a 123 bp-os sztenderddel

42



4.3. Adatelemzés

A sztenderd DNS létra segitségével valasztottuk ki mindig ugyanazokat a markereket a
gélképen. Az igy kivalasztott varidbilis, reprodukalhaté markerekre szamitottuk ki a
mintak kozotti hasonlosagi egylitthatokat szadmitdogépes programmal. Minden esetben 43
variabilis, megbizhatdé markert vettiink figyelembe. Az ezekkel szamitott Nei-féle
tdvolsdgmatrix alapjdn a PopGen 1,32 programmal csoportatlag (UPGMA)
dendrogrammokat szerkesztettiink.

Az izolalt mintdkon kétszer végeztiikk el a PCR amplifikalas reakciot és a termékek
gélelektroforetikus vizsgalatat, azon mintdkat, melyek csak két vagy harom markerben
tértek el egymastol a gél képen, haromszor. A tobbszords futtatds eredményeképp kapott
g¢l képeket vizsgalva csak azokat a markereket vettiik figyelembe, melyeknél mindegyik
képen egyértelmiien megallapithatd volt a fragmentumok jelenléte vagy hianya. A
kiilonboz6 idében végzett gélelektroforetikus vizsgalatok sordn a gélre minden esetben
felvittiink egy korabbi gélen futtatott mintat is, hogy a kiilonboz0 kisérletek dsszevethetdek
legyenek egymassal. Ilyen modon ellendriztiik a modszer megbizhatdsagat.

A Popgen 1.32 programmal ( Http://www.ualberta.ca/~fyeh ) (Department of
Renewable Resources, University of Alberta, Edmonton, Canada T6G 2H1) az adatokbdl
kiszdmitottuk a Nei és Lee (1979) szerinti genetikai hasonlosdgi egyiitthatokat, és azok
alapjdn megrajzoltuk az UPGMA (Unweighted Pair Group Method using Arithmetic
averages) dendrogramokat. Amikor az egyes mintak kozott szamoltatunk a Popgene 1.32
programmal Osszefiiggéseket, dendrogramot, a bemeneti file-ban a mintak binéris adatait
egymastol elvalasztva, kiilon névvel adjuk meg. Ugyancsak a Popgene 1.32 programmal
szamittottuk ki az egyes mintak kozotti genetikai tdvolsdgokat, amelyeket azutan
Osszevetettliink a foldrajzi tdvolsagokkal. A genetikai tdvolsagot, D-t a program Nei és Li
(1979) szerint szdmolja:

D=-Inl

[=c(axb)'

Ahol 7 a genetikai identitds, a a markerek szama az egyik, b a markerek szdma a masik
mintaban, ¢ pedig az 6sszes markerek szama.

A csoportatlag UPGMA dendogramot egy kiilon rajzold programmal, a PhyloDraw
0.82-es programmal rajzoltattunk meg. Az UPGMA dendogram alapjan a mintavételi
helyek szerint klontérképet készitettiink minden allomanyrol.

A Popgen 1.32-es program segitségével az allomdnyokra kiszamoltuk az atlagos

Shannon indexet,
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az atlagos Shannon Index képlete: H= -Zp;ln,p;
pi: i-edik marker frekvencidja (Lewontin, 1972), valamint az atlagos gén diverzitast, a

kovetkezd képlettel:
= 2701 - qf - (1 - g7

Ahol az atlagos gén diverzitas (h) egy 16kuszra (Nei, 1973), valamint qsa gén

frekvencia.

A Popgen 1.32-es program populaciok kozott is szamol Osszefiiggéseket, statisztikat,
UPGMA dendrogramot. A bementi file-ban ekkor az egy populacioba tartozé mintdk
binaris adatait kozvetleniil egymas alatt, egy kozos névvel kell megadni.

A Mantel-tesztet a zt version 1.0 programmal szamitottuk ki (Eric Bonnet 2001-2002).
Az r érték a korrelacios koefficiens, ez adja meg az 0sszefliggést a két adatsor kozott
ha 1 akkor teljes a korrelacio, ha nulla akkor egyaltalan nincs 0sszefiiggés a két adatsor
kozott.

A p érték a szignifikancia szintet mutatja. alt gy értelmezik hogy ha ez az érték 0,05 alatti

akkor 5% alatti az esélye annak, hogy az 0sszevetett két adatmatrix kiilonbozik.
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5. EREDMENYEK

5.1. A klonalis diverzitas o6sszehasonitasa Kiillonbo6zo tavak nadasaiban

Osszesen 5 primerrel dolgozva 51 markert taldltunk, ezek koziil 43 bizonyult
variabilisnak és megbizhatonak. Ebb6l a (GACA)4nél 9 db, az M13-nal 10 db, és a
(GATA)4 -nél 9db markert, a BOI-nél 8 db és a B11-nél pedig 7 db markert vettlink
figyelembe.

A Bodeni t6 nadasainak dendrogramjan (14. abra) vilagosan elkiiloniil az Untersee-ben
1év6 reichenaui nadas az Uberlinger-see nadasatol. Mindkét allomany nadszilai 0,8
szimilaritasnal kapcsolodnak Ossze egy reichenaui nadszal kivételével, a két allomany
pedig 0,58-n4l taldlkozik. Az Uberlinger-see allomanyéanal szétvalnak a vizi és a parti oldal
nad mintéi, a reichenaui nddasnal ez nem figyelhetd meg. A reichenaui nadas vizfeldli
oldalan vett 10 mintabol 6 egymashoz 0,95-nél nagyobb hasonldésagot mutatott, ezek tehat
egy klont alkothatnak. A klonba két helyen mas klon tagjai is benyomultak, igy két sz¢lso
tagja egymastol 160 m tavolsagra van. A valosagban a klon ennél nagyobb is lehet, hiszen
folytatodhat a vizsgalt szakasz hatdran kiviil is. A parti oldalon kétszer mutatott 2 minta
0,95-6s hasonlosagot, igy a reichenaui alloméany parti savjdban a 10 minta 5 klont, a
partiban 8 klont alkotott (15. dbra). Az iiberlingeni nadas vizfeldli oldalan 3, 2 majd ismét
3 minta mutatott nagy hasonlosagot, a part feléliben pedig négyszer kettd, igy a 10 minta a

vizi oldalon 5, a partin 6 klonhoz tartozik (15. &bra).
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14. abra. A Bodeni-t6 két nadasaban gyljtott mintak Nei-féle tdvolsagmatrix alapjan
szamitott UPGMA dendrogramja
1-10: Untersee vizi oldal
11-20: Untersee parti oldal
21-30: Uberlingersee vizi oldal
31-40: Uberlingersee parti oldal

GS: Genetikai szimilaritas
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15. abra. A Bodeni-t6 két nddasaban gyiijtott mintak klontérképei
Azonos szamok azonos klont jelolnek, egy négyzet egy mintavételi helyet jelol

Az Osterseen dendrogramjaban (16. abra) két klaszter kiiloniil el. Az ag

ak

mindkettében 0,8 hasonlosag koriil taldlkoznak, mig a két csomd 0,7 koriil egyesiil.

Az egyik klaszterben kizarolag a Waschsee nddszalai vannak, a masikat az Grosser

Ostersee mintdi alkotjak, de ide keriilt a Waschsee-bdl is harom nadszal. A két

allomany tehat kissé hasonlobb, mint a Bodeni to6 esetében, €s némi atlépés is van a

két allomany mintdi kozott. A Grosser Ostersee nadasanak vizfeldli oldalan egy

négytagu a part feldlin egy négytagu, és két kéttagh klont talaltunk (17. ébra), a viz

feldl tehat 7, a part feldl 5 klonba tartozott a 10-10 minta. Ez az egyetlen hely, ahol a

parti oldalon volt a kisebb klonalis diverzitds. A Waschsee esetében a vizfeldli

savban két kéttag és egy haromtagu, a part feldliben két kéttagi klon mutatkozott

(17. abra), az elébbiben tehat 6, az utdbbiban 8 klon volt.
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16. abra. Az Osterseen torendszer két nddasaban gyiijtott mintak Nei-féle
tavolsagmatrix alapjan szdmitott UPGMA dendrogramja
51-60: Grosser Ostersee vizi oldal
61-70: Grosser Ostersee parti oldal
71-80: Waschsee vizi oldal
81-90: Waschsee parti oldal

GS: Genetikai szimilaritas
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17. abra. Az Osterseen torendszer két nadasaban gylijtott mintak klontérképei

Azonos szamok azonos klont jelolnek, egy négyzet egy mintavételi helyet jelol

A Mondsee esetében csak a parton tudtunk hat mintat venni. Ennek az
allomanynak a tagjai is a fentiekhez hasonléan a 0,8 genetikai szimilaritasnal
kapcsolodtak 6ssze. (18. abra) A hatbol 3 minta kapcsolodott egy klonhoz, de ez
magaba foglalta a két sz¢éIs6 mintat, tehat a klon legalabb 100 m hosszl (19. dbra).
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18. abra. A Mondsee parti nddasaban gyiijtott mintak Nei-féle tdvolsagmatrix alapjan
szamitott UPGMA dendrogramja

GS: Genetikai szimilaritas
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19. abra. A Mondsee parti nadasaban gytijtott mintak klontérképei

Azonos szamok azonos klont jelolnek, egy négyzet egy mintavételi helyet jelol

A Fert6 t6 harom allomanyanak vizfeldli és parti savjabol vett dsszesen 60 minta
dendrogramja (20. abra) a fentiektdl nagyon eltéré képet mutat. A dendrogram minden aga
a Bodeni-tohoz hasonloan 0,6 koriil kapcsolodik 6ssze, viszont egyik adllomany tagjai sem
tartoznak mind egyetlen klaszterhez 0,7-nél nagyobb szimilaritds mellett. A harom

allomany vizi és parti tagjai genetikai hasonlosaguk mértékében erdsen keverednek.
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Fertorakoson (21. abra) a vizfeldli oldalon egy 3 tagl klont talaltunk, a 10 minta 6sszesen
8 klont alkotott. A parti oldalon mind a 10 minta kiilén genotipust mutatott. Hidegségnél
(21. abra) a viz feldl egy 4 tagu és két 2 tagh klon mutatkozott, 6sszesen tehat 5 klon volt, a
parti savban viszont itt is 10. Hegykénél (21. abra) a viz feldl két 2 tag, a part feldl egy 3

tagu klont észleltiink, azaz mindkét savban 8 klont talaltuk.
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20. abra. A Fert6-t6 harom nadasdban gyiijtott mintak Nei-féle tdvolsagmatrix alapjan
szamitott UPGMA dendrogramja
1-10: Fertorakos vizi oldal 11-20: Fertorakos parti oldal 21-30: Hidegség vizi oldal
31-40: Hidegség parti oldal 41-50: Hegyko vizi oldal 51-60: Hegyko parti oldal

GS: Genetikai szimilaritas
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21. abra. A Fert6-t6 harom nadasaban gytijtott mintak klontérképei

Azonos szamok azonos klont jelolnek, egy négyzet egy mintavételi helyet jelol

A Balatonb6l 150 méteres szakaszokon a Kerekedi-6bol ép allomanyaban és
Balatommariaflirdénél négy savban, a Kerekedi 6bdl pusztuld allomanyaban pedig, ahol az
eredeti vizfeldli sav eltlint, harom savban gyiijtottiink egymastol 15 m-re 1év0 nadszalakat,
a Bozsai-6bolben ¢és Alsdorsnél pedig ugyancsak 150 méteres szakaszokon csak a vizfel6li
¢és a partkozeli sekélyvizii savban mintaztunk, de 5 méterenként. Hogy az eredményeket a
tobbi tdéval jol Gsszehasonlithatd formdaba hozzuk, a mostani elemzésbdl kihagyjuk a
kerekedi pusztul6 nadast, a kerekedi ép naddasbol és a marafiirddi nadasbol csak a vizfeldli
¢lrél és a partkozeli, de még sekély vizben allo6 savbol szarmazd mintdkat vessziik
figyelembe, a bozsai ¢és als6orsi gylijtésbol pedig csak minden harmadik mintat. Az igy
redukalt adatokbdl kapott dendrogramon (22. &bra) azt latjuk, hogy viszonylag a
leghomogénebb a mariafiirddi nadas, melynek elkiiloniil ugyan a két savja, de azok 0,6
koril talalkoznak. A kerekedi nadas vizfeloli oldalan kozel vannak egymashoz
genetikailag a mintak, a part feldli rész néhany eleme esik csak tavolabb. A legkevésbé az
alsoorsi nadas parti mintdi hasonlitanak egymashoz, az dllomany vizfeldli mintaival pedig
csak 0,4 szimilaritasnal talalkoznak. Mind a Kerekedi-6bolben, mind Mariafiirdonél a vizi
oldalon 3 minta tartozott azonos klonhoz, igy a tiz minta mindkét helyen 7 klont adott. A
parti oldalon mindkét helyen mind a 10 minta kiilonbozott. A Bozsai-6bdlben a vizi
oldalon egy nagyon hosszl, 5 tagu klon latszik, igy ebben a sdvban a 15 méterenként vett
mintdk 6 klont alkotnak. A parti sdvban két 2 tagt klont talaltunk, azaz ezzel a stirliséggel

mintazva 8 klon mutathatd ki. Als6orsnél a vizi oldalon két 3 tagu klont is talaltunk,
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Osszesen tehat itt 6 klon kiiloniil el, mig a parti oldalon minden minta kiilonbdzik (23.

abra).
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22. abra. A Balaton négy nadasdban gyiijtott mintak Nei-féle tdvolsagmatrix alapjan
szamitott UPGMA dendrogramja
1-10: Kerekedi-obol vizi oldal 11-20: Kerekedi-obol parti oldal
21-30: Balatonmariafiirdo vizi oldal 31-40: Balatonmariafiirdo parti oldal
41-50: Bozsai-obél vizi oldal 51-60: Bozsai-obol parti oldal 61-70: Alsoors vizi oldal
71-80: Alsoors parti oldal GS: Genetikai szimilaritas
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23. abra. A Balaton négy nadasaban gytjtott mintak klontérképei

Azonos szamok azonos klont jelolnek, egy négyzet egy mintavételi helyet jelol

A Kis-Balatonban a Zalavari-viz koriill is 5 méterenként vettiink 30 mintat. Az
Osszehasonlithatosag kedvéért a csak a minden harmadik minta alapjan készitett
dendrogramon (24. abra) az latszik, hogy a vizi oldal mintdi két, a parti oldal mintéi
zommel egy klaszterhez tartoznak, és az agak 0,52-es szimilaritasnal kapcsolddnak Ossze.
Ha csak a 15 méterenként vett mintdkat vessziik figyelembe, mindkét oldalon csupa 6nallo

klont talalunk (25. 4bra).
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24. abra. A Kis-Balaton nadasdban egymastol 15 m-re gytijtétt mintak Nei-féle
tavolsdgmatrix alapjan szamitott UPGMA dendrogramja

GS: Genetikai szimilaritas
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<G>

15 m

25. abra. A Kis-Balaton nadasaban (Zalavari-viz) gyiijtott mintak klontérképei
Azonos szamok azonos klont jelolnek, egy négyzet egy mintavételi helyet jelol
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Klénok szama a vizi oldalon 20 m-ként vett 10 Klénok szama a parti oldalon 20 m-ként vett 10
mintaban mintaban
12
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5 89
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0 /= == == = = = — — = = 04
[t 2]|[s 4] [ 6 7] [8 o 19 11 [ 2] [s 4[5 6 7] [86 o 10 1
Bodeni-t6 . Ferté-to Balaton Bodeni-t6 Fert6-16 Balaton
Osterseen _&llomanyok Kis-Balaton Osterseen  emamye Kis-Balaton

26. abra. Klonok szadma a vizi és a parti oldalon az 6t t6 vizsgalt 11 nadas

allomanyanal

1: Untersee; 2: Uberlinger-see; 3: G.Ostersee; 4: Waschsee; 5: Fert6rdkos;
6: Hidegség, 7: Hegyko,; 8: Kerekedi-obol; 9: Balatonmariafiirdo,; 10: Bozsai-obol;
11: Zalavari-viz

kék szinii: vizi oldal; piros szinii: parti oldal

A fentieket 6sszegezve 6t to 11 allomanyéaban hataroztuk meg, hdny klonhoz tartozik a
vizfeldli ill. parti oldalrél vett 10-10 nadszal. A vizfeldli oldalon a Bodeni toban 4-5, az
Osterseen-ben 6-7, s a Fertoben 5-8, a Balatonban 6-8, a Kis-Balatonban 10 klont, a parti
oldalon az Bdédeni-toban 5-8, az Osterseen-ben 4-8, a FertOben 8-10, a Balatonban 8-10, a
Kis-Balatonban 10 klont talaltunk (26. &bra). Mindegyik &allomany mindkét oldalon
poliklonalis. A part feléli oldalon tobb a klon, mint a vizfeldlin. A Bodeni-toban a

legkisebb, a Kis-Balatonban a legnagyobb a klonalis diverzitas.

5.2. A klonalis diverzitas valtozasa a vizmélységgel

A Balaton nadasaiban megprobaltuk tobb savban is vizsgalni a diverzitast, hogy lassuk,
hogyan valtozik a vizmélységgel. A 27. dbra mutatja a Kerekedi-6bol ép allomanya mind a
négy savjanak adataibol kapott dendrogramot. Az Osszes minta agai 0,6 genetikai
szimilaritasnal taldlkoznak, és az egyes klaszterekben, bar nem egyforma mértékben, de
keverten talalhatoak a vizfeldli szegély , a mélyvizben huz6do sav, a partkozeli sekélyvizi
sav ¢és a partkdzeli szarazfoldi sav nadszalai. A négy savra kiegészitett klon térkép (28.

abra) szerint a vizi ¢len 8, a mélyvizi savban 9, a sekélyviziben 10, a part kozeli
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szarazfoldon 9 klon mutatkozott, tehat a mélyvizben és a szarazon is volt egy-egy kéttagu
klon.

A Kerekedi-6bol pusztuld nadasdnak dendrogramjaban (29. abra) harom sav Osszes
mintai 0,5 genetikai hasonlosagnal taldlkoznak. A dendrogram két nagy klaszterre kiiloniil.
A mélyvizi sav 0Osszes mintai az egyikben, a szarazfoldi¢é a madasikban vannak, mig a
sekélyvizi mintak megoszlanak a kettd kozott. A mélyvizi savban 10, a sekélyviziben 9, a
szarazfoldiben is 9 klon mutatkozott (30. abra). Ez azt mutatja, hogy a pusztuld alloméany
ugyanugy polikonalis, mint az ép, és semmiképpen nem utal arra, hogy a nadpusztulasban
a klonalis diverzitas csokkenésének nagy szerepe lehetne.

Balatonmariafiirdénél a négy sav dendrogramja (31. &bra) két f6 klaszterre kiiloniil,
amelyek 0,6 hasonldsagnal taldlkoznak, és ezekhez csatlakozik még kisebb értéknél a
sz€ls6séges négy minta csoportja. Az egyik csoméban a vizfeldli €l és a mélyviz
nadszalait, a masikban a sekély viz és a szarazfoldi sav nadszalait talalhatjuk. A vizfeldli
¢len 8, a mély vizben 9, a sekély vizben 10, a szarazfoldon 9 klon mutatkozott (32. abra).

Ha az eredményeket atlagoljuk, Uigy a vizfeldli szegélyre 8, a mélyvizi sévra 9,3, a
sekélyvizi parti savra 9,7 a szarazfoldi parti savra 9 klont kapunk. A vizfeldli szegélyen
tehat a korabbiakkal Osszhangban kevesebb a klon, mint a sekélyvizi parti savban, a
mélyvizben is valamivel kevesebb van, mint a sekély vizben, a szarazfoldon viszont nem
jelentkezett tobb klon,mint a mélyvizben. A kiilonbségek kicsinyek, tobb allomany
keresztmetszetében végzett részletes vizsgalatok utan lehene csak eldonteni
jelentéségiiket,. Kérdéses, milyen széles savra terjed ki a vizfel6li front nagyobb

diverzitasa. Annyi azonban kétségtelen , hogy a balatoni nadasok diverzitidsa nagy.
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27. abra. A Kerekedi-6bol ép naddasanak négy sdvjaban gytijtott mintdk Nei-féle
tavolsdgmatrix alapjan szamitott UPGMA dendrogramja
AI-A10: vizi él
BI-B10: mély vizi sav
CI1-Cl10: sekely vizi sav
DI1-D10: szarazfoldi sav

GS: Genetikai szimilaritas
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16 m

szarazeoip| 27 128 (29 |30 |31 [32 33 |34 |35/ 35

28. abra. A Kerekedi-6bdl ép nadasa négy savjaban gylijtott mintak klontérképei

Azonos szamok azonos klont jelolnek, egy négyzet egy mintavételi helyet jelol

60



010

]
=]

b1
Dz

[el]

b3

o _l& & & F’—l L * & 4 L *

29. abra. A Kerekedi-6bol pusztuld nadasanak négy savjaban gyiijtott
mintak Nei-féle tavolsagmatrix alapjan szamitott UPGMA
dendrogramja
BI1-B10: mély vizi sav
CI-C10: sekély vizi sav
D1-D10: szarazfoldi sav

GS: Genetikai szimilaritas
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30. abra. A Kerekedi-6bol pusztuld nddasa négy savjaban gylijtott mintak
klontérképei

Azonos szamok azonos klont jelolnek, egy négyzet egy mintavételi helyet jelol
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31. abra. Balatonmariafiird6 nddasanak négy savjaban gyiijtott mintak
Nei-féle tavolsagmatrix alapjan szamitott UPGMA dendrogramja
AlI-A10: vizi él
BI1-B10: mély vizi sav
CI-C10: sekély vizi sav
D1-D10: szarazfoldi sav

GS: Genetikai szimilaritas
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VizZI EL l ; i é § Q Z § 7 Z
16m
mévviz |9 |10 (11 |12 |13 |14 |15 |16 g 1_7
SEKELY Viz 18 13 20 21 22 23 |24 25 26 27
16 m
szArazroLp [28 |29 ﬂ ﬂ 31 (32 ﬁ 34 ﬁ 35

32. abra. Balatonmariafiirdé nadasa négy savjaban gyljtott mintak
klontérképei

Azonos szamok azonos klont jelolnek, egy negyzet egy mintavételi helyet jelol

5.3. A klonalis diverzitas vizsgalata siirii mintavételezéssel

Az, hogy hany klont taldlunk, az természetesen fiigg a vizsgalt szakasz hosszatol és a
mintavétek tdvolsagatol. A megvehetd mintdk szamat a feldolgozas koltségei korlatozzak.
Ha révidebb szakaszrél nagyobb stiriiséggel vesziink mintat, a kis diverzitasu allomany
monoklondlisnak tlinhet, ha pedig nagyobb szakaszt6l ritkabban, a diverzebb alloméany
minden mintdja kiilon klénhoz tartozik. A 15-20 méteres mintavételi tavolsag
szerencsésnek bizonyult ahhoz, hogy a Bodeni-totol a Balatonig 6ssze lehessen hasonlitani
a nadasokat. Ahhoz viszont, hogy a nagy diverzitasu allomanyoknal jobb képet kapjunk
arrdl, valdjaban hany klon is lehet egy adott teriileten, sliribb mintavételezésre van
szlikség.

Als6orsnél a nadas belsejében 40 m x 40 m teriileten 4 méteres racsbdséggel dsszesen
95 nédszalat vettiink, 5 ponton ugyanis nem volt nad. Ezek dendrogramjan (33. ébra) az
0sszes minta 0,6 hasonldésagnal kapcsolodik 6ssze, 60 minta azonban mar 0,7-nél egyesiil.
Az egyes klaszterekben vegyesen fordulnak eld az inkdbb viz vagy part felli nadak. A 95
nadszal 6sszesen 74 kiillonbozo klonhoz tartozott (34. dbra). Ebbol 64 klon 1, 10 klon 2, 2
klon 3 ¢és 1 klon 5 mintat tartalmazott. A klénok szdma még sliriibb mintazassal
valamennyire bizonyara még tovabb fokozhatd. Az 6ttagih klon hossza, mivel abba mas
klonok is benyomultak, valamivel 30 méter feletti, a nadas zomét azonban 4 méter

atméronél kisebb klonok foglaljak el.
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33. abra. Az egyik alsodrsi nadas belsejében 4 méteres racsbdséggel
gyljtott 95 minta Nei-féle tavolsagmatrix alapjan szamitott UPGMA
dendrogramja - GS: Genetikai szimilaritas
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34. abra. Az egyik alsodrsi nadas belsejében 4 méteres racsbdséggel

4m

1 |2 |3|4|5| 56| 7| 87
9 (10| 11 11 12{13| 14| 15|13| 14
15 |16 |17 |18 |19 (19|20 | 21| 22| 23
24 (25 |26 27 |28|29|30| 31| 32|33
34 |35 136 (37| 38|39|40 |41 | 42| 43
44 145 |46 |47 |46 48|49 (49| 50
51 |52 |53 |54 | 55| 56|57 | 58| 59
6o |61 |62 |63 | 64| 65|66 (67|67
67 67 68 68 67 | 69|70 | 71 71
72 72 72 |73 1741741731 75| 74

gyljtott 95 minta klontérképei

Azonos szamok azonos klont jelolnek, egy négyzet egy mintavételi helyet jelol

Egy masik alsoorsi nadasnal a vizfeldli €lrél €s a nadas parti szegélyérdl vettiink 5

méterenként 30-30 néadszélat. Ezek dendrogramjan (35. abra) a két sav hatarozottan

szétvalik. Mindegyik 0,6 szimilaritasu klasztert alkot, amelyek 0,5 koriil kapcsolodnak. A
vizfeldli élen a 30 minta 13 klont alkotott. Ebbol 9 klon 1, 2 klon 2, 1 klén 8, 1 pedig 9

mintat tartalmazott. A parti savban viszont mind a harminc minta kiilénbozott genetikailag

(36. abra).
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35. abra. A masik alsodrsi naddas viz- és part fel6li szélérdl 5 méterenként gytijtott nadszalak
Nei-féle tdvolsagmatrix alapjan szamitott UPGMA dendrogramja dendrogramja
1-30: vizi oldal
31-60: parti oldal

GS: Genetikai szimilaritas
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<>

5m

36. abra. A masik alsodrsi nadas klontérképe az 5 méterenként gyiijtott nddszalak alapjan

Azonos szamok azonos klont jelolnek, egy négyzet egy mintavételi helyet jelol

Ugyanilyen vizsgalatot végeztiink a Bozsai-obdl egyik nadas szakaszan is. Itt is két, 0,6
koriili szimilaritasu klaszterra valtak szét a vizi és parti szegély mintai (37. abra). A
vizfeldli élen a 30 minta 11 klont mutatott. Ebbdl 7 klon egy, 2 klon kettd, 1 klon négy és 1

klon tizendt mintat tartalmazott. A parti savban 13 klénban egy, 3 klonban kettd, 2 klonban

harom ¢és 1 klonban 6t minta volt (38. 4bra).
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37. abra. A Bozsai-6bdl nadasa viz- és partfeldli szélérdl 5 méterenként gytijtott nadszalak
Nei-féle tavolsagmatrix alapjan szamitott UPGMA dendrogramja dendrogramja
1-30: vizi oldal
31-60: parti oldal

GS: Genetikai szimilaritas
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38. abra. A Bozsai-6bol nadasanak klontérképe az 5 méterenként gyiijtott nadszalak
alapjan

Azonos szamok azonos klont jelolnek, egy négyzet egy mintavételi helyet jelol

A Kis-Balatonban a Zalavari viz koril a parti nddas 5 méterenként vett 30 mintéja
hatarozottan elkiiloniil a vizfeldli élen 1év6tdl (39. abra). Utdbbi viszont harom klaszterre
oszlik, amelyek csak 0,6 hasonldsaggal kapcsolodnak egymashoz. A vizfeldli oldalon 17
klont kiilonbozettiink meg, melyekbdl 10 egytagt, 4 kéttagu és 3 négytagu volt, a partiban
20 egytagu és 5 kéttagu klont talaltunk (40. 4bra).
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39. abra. A Zalavari-viz nddasa viz- és partfeldli sz€élérél 5 méterenként gyiijtott nadszalak
Nei-féle tavolsagmatrix alapjan szamitott UPGMA dendrogramja
1-30: vizi oldal
31-60: parti oldal

GS: Genetikai szimilaritas
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40. abra. A Zalavari-viz nadasanak klontérképe az 5 méterenként gytijtott nadszalak alapjan

Azonos szamok azonos klont jelolnek, egy négyzet egy mintavételi helyet jelol

A stirlin vett mintdk egyik tanulsdga, hogy a klonok nagy része kicsiny, 5 méternél
kisebb. A masik, hogy egyazon nédasban is nagyon kiilonb6z6 méretii klonok vannak, a
bozsai nadas vizfeldli ¢lén 5 méternél kisebb de 60 méteres klon is akadt. Egy tavon beliili
kiilonb6zé allomanyok azonos savjaban is eléggé eltérd lehet a klonalis diverzitas.
Alsoorsnél a part feldli sekély vizben a racs szerint mintazott teriileten 35 m hosszu klont
is taldltunk, a két sdvban 5 méterenként vizsgat nadas partfeldli részén viszont mind a 30
minta kiilon klont alkotott. Altalanossagban azonban kimondhatjuk, hogy a Balatonban
nagy a klonalis diverzitds, a Kis—Balatonban még nagyobb, és a nyiltvizi szegélyen

nagyobb klonok vannak, mint a partkézelben.

5.4. A nadasok gén diverzitasa és az allomanyon beliili klonok genetikai tavolsaga

A nédasok genetikai valtozatossaga a klonok szaman kiviil attol is fiigg, hogy mekkora
a gének diverzitasa €s az egyes klonok genetikailag milyen tdvol vannak egymastol.

A gén diverzitds mértéke a heterozigdtdk gyakorisdganak valdszintisége (Nei, 1979).
Kicsiny, elszigetelt és 6reg népességekben a kivalasztodas €s sodrddas hatasara csokken a
heterozigdtak ardnya. A gén diverzitas és genetikai tavolsadg szamitasanal az egy klonhoz
tartozo mintakat egy egységként vettiik figyelembe. Az eredmények szerint a Bodeni-t6 és
az Osterseen allomanyaiban nem csak a klonok szdma, de a gén diverzitas is kisebb volt,
mint a sekély magyar tavakban, és a kiillonbség megallapithatd. A négy németorszagi
allomanyban a gén diverzitas 0,15-0,16, a Fertdben 0,22-0,28, a Balatonban 0,24-0,36

tartomanyban mozgott, mig a Kis-Balatonban 0,33 volt (41. &bra).
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A Shannon divarzitas egyszeriibben szamitodik, igy mast is jelent, mint a Nei féle gén
diverzitds, de nem meglepd, hogy hasonld tendenciat mutat. (42.abra). Ertéke a német
tavaknal 0,22-0,26, a Ferténél 0,32-0,41 a Balatonnal 0,36-0,51, tartomanyban mozgott, a
Kis.Balatonnal 0,48 volt.

Az egyes allomanyokon beliill paronként kiszamitottuk a klonok kozotti genetikai
tavolsagokat, ¢s méretkategorianként adjuk meg azok gyakorisdgat (43. abra). A német
tavakban a 0,20-0,35, a Fertében a 0,30-0,45, a Balatonban a 0,30-0,55, Kis-Balatonban a
0,55-0,60 kategoriaba esett a legtobb genetikai tavolsag. A genetikai tavolsagok
maximuma a német tavakban 0,33-0,47, a Fertében 0,49-0,72, a Balatonban 0,72-0,89
kozott valtozott a kiilonb6zd allomanyokban, mig a Kis-Balatonban 0,93 volt. Az atlagos
genetikai tavolsdg a német tavakban 0,18-0,22, a Fertében 0,26-0,37, a Balatonban 0,32-
0,51 kozott valtozott, miga a Kis-Balatonban 0,47 volt.

Mind a gén diverzitas, mind az allomanyon beliili genetikai tavolsdgok a német
tavakban voltak a legalacsonyabbak, ¢és a Kis-Balatonban a legmagasabbak. Ebben a
tekintetben a Bodeni-td és az Osterseen négy allomanya kozott alig volt kiilonbség. A
Fertd és a Balaton meglehetdsen hasonlitanak egymashoz, azzal a kiilonbséggel, hogy
Hegyké nadasa lényegesen kisebb, Als6orsé pedig lényegesen nagyobb diverzitast €s
tavolsagokat mutat a tobbiekétdl, azaz Alsoorsé tulajdonképpen a Kis-Balatonéhoz

hasonlitott, kevéssel feliil is mulva azt.
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41. abra. Gén diverzitas az 6t t6 vizsgalt 11 nadas alloméanyan beliil-

Popgen 1.32-es programmal szamitva

1: Untersee; 2: Uberlinger-see; 3: G.Ostersee; 4: Waschsee, 5:
Fertorakos; 6: Hidegséeg; 7: Hegyko, 8: Kerekedi-6bél; 9:

Balatonmariafiirdo; 10: Bozsai-obol; 11: Zalavari-viz
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42. abra. Shannon diverzitas az 6t t6 vizsgalt 11 nadas allomanyan beliil- Popgen 1.32-es

programmal szamitva

1: Untersee; 2: Uberlinger-see; 3: G.Ostersee; 4: Waschsee, 5: Fertérdkos, 6:
Hidegseg, 7: Hegyko, 8: Kerekedi-obol; 9. Balatonmariafiirdo, 10: Bozsai-6bol; 11:

Zalavari-viz
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43. abra. Genetikai tavolsagok gyakorisaga az 6t t6 vizsgalt 11 nadas allomanyén beliil-

Popgen 1.32-es programmal szdmitva

1: Untersee; 2: Uberlinger-see; 3: G.Ostersee; 4: Waschsee; 5: Fertérdkos; 6:
Hidegség, 7: Hegyko,; 8: Kerekedi-obol; 9: Balatonmariafiirdo, 10: Bozsai-obol; 11:

Zalavari-viz
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5.5. A nad populaciok térbeli és genetikai tavolsaga.

Ha nem az egyedek, hanem a populaciok genetikai szimilaritasat szamoltuk ki, az igy
kapott hasonldsagi koefficiensek alapjan szerkesztett UPGMA dendrogramon, (44. 4bra)
lathatd, hogy a Fert6-harom 4llomanya a leginkdbb hasonld. Ezutdn a kis-balatoni és az
also6drsi allomany kapcsolodik egymashoz és szinte ugyanazon a szinten a fertd-tavi
klaszterhez. Ennél kissé feljebb, 0,9 szimilaritds értéknél kotodik a Kerekedi-6bol és
Mariaflird6 nadasa, azutan 0,84-nél ez is a Fert6-Kis-Balaton dghoz kapcsolodik, a Bozsai-
0bol nadasa csak 0,82-nél csatlakozik a tobbi csoporthoz. Az Osterseen két allomanya
nagyjabdl azon a szinten kapcsolodok egymashoz, mint a Kerekedi-6bolé Mariaflird6¢hez,
a Bodeni-t6 allomanyai viszont csak 0,7 korili szimilaritasnal kapcsolodnak. Az Osterseen
nadasa hamarabb kapcsolodik a tdle tavolabbi Balatonéhoz, mint a kdzelebbi Bodeni-
toéhoz, ahogy a Kis-Balatoné is a tavolabbi Fertééhez ¢s nem a balatoni allomanyok
tobbségéhez kotodott.

Hogy szamszerisitsiik a foldrajzi és a genetikai tavolsag viszonyat, ezt a 12 allomanyra
paronként meghataroztuk, és matrixban (2. tablazat) adjuk meg. A legkisebb (0,02-0,03) a
genetikai tavolsadg a Fertd harom allomanya kozott, ahol a foldrajzi tavolsag is 10 km-en
beliili. A Kis-Balaton és Alsodrs nadasainak egymastol és a Fertd nddasaitdl valo genetikai
tavolsaga a 0,70-0,9 tartomanyba esik, mikdzben egymastol 80 km-re, a Fert6tol 117-125
km-re vannak. Als6ors nadasa viszont 0,10-0,20 genetikai tavolsadgra van a téle csak 7-51
km-re es6 masik harom balatoni alloméanytol. A G. Ostersee allomanyanak genetikai
tavolsaga a Bodeni to nadasaitdl 0,50-0,52, a foldrajzi 160-167 km, ugyanakkor a Fertd
nadasaitdl csak 0,26-0,30 genetikai, viszont 404-412 km foldrajzi tavolsagra esik. Az dbran
feltintetett allomany parositasok alapjan a genetikai tavolsagot a foldrajzi fiiggvényében
(45. abra) 130 km-ig kis genetikai tavolsagokat latunk. Ezek zommel a Balaton, a Ferto €s
a Kis-Balaton allomanyai kozotti kapesolatot mutatjadk. A 160 km koriil felszoké pontok
azt jelzik, mennyire tavol van a Bodeni-to genetikailag az Osterseen-t6l. A 400-510 km-nél
lathaté sokkal alacsonyabb értékek az Osterseen nadasainak a Balaton és Fertd
allomanyaitdl vald genetikai tadvolsagat mutatjak. 560-670 km kozott ismét nagyobb
genetikai szimilaritds értékek vannak, annak megfeleléen, hogy a Bddeni t6 nddasai a
Balaton és Fert6 nadasaitol kb. ugyanolyan messze vannak gentikailag, mint az Osterseen
allomanyaitol. A genetikai tavolsag fiiggését a foldrajzi tavolsagtol Mantel teszttel is
megvizsgaltuk. A 13 populéciora az r = 0,728728, a p = 0,000999 lett. Az eredmény azt
mutatja, hogy a genetikai tavolsag fligg a foldrajzi tavolsagtol.
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Ha ahelyett, hogy mind a 13 allomanyt parositjuk a masik 12-vel, csak egy-egy
alloméannyal tessziik ezt, konnyebben attekinthetd és igen eltéréd &abrakat kapunk,
amelyekbdl példaként csak négyet mutatunk be (46. dbra). A Kerekedi-6boltél vagy
Fertorakosrdl inditva emelkedd pontsort latunk, de meg kell jegyezniink, hogy a Balaton a
Fert6tol masik iranyba esik, mint a Bodeni t6. Ha viszont az Untersee-tdl indulunk, a révid,
167 km-es foldrajzi tavon az Ostersee-ig 0,52-re ugrik fel a genetikai tdvolsag, de a 622
km-re 1év0é Kis-Balatonig innen mar nincs tovabbi emelkedés. Ha a G.Ostersee-t6l
indulunk, 167 km-es tavolsdgon a Bodeni-toig megint felszokik a genetikai tavolsag 0,5-re,
innen viszont a foldrajzi tavolsaggal csokkenni latszik. Az eredmények tehat nem mutatnak
egyértelmil kapcsolatot a foldrajzi tdvolsaggal, inkabb a tlinik ki, hogy a Bddeni-t6 nadasa
valamilyen okbdl nagyon eltér a tobbitol.

Hogy a foldrajzi tavolsag hatasanak vizsgalatat kiterjessziik, a Boédeni-totol a 1600 km-
re levé Duna-deltaig 6t orszag 21 nadasabol elemeztiink meg egy-egy nadszalat. Azt
UPGMA dendrogram (47. abra) joval kisebb szimilaritasokat mutat, mint amilyeneket az
egyes allomanyokon beliil altaldban mutat. Az 0Osszes minta csak 0,42 genetilai
szimilarirasnal kapcsolodik Ossze. A legnagyobb hasonlésagot (0,82) a bajororszagi G
Ostersee ¢és a katpataljai Szolyva mocsarabol vett nadszalak mutattdk egymassal.
Paronként kiszamitottuk a mintdk genetikai tavolsagat, az 0,21-t6l 1,0-ig tertjed, atlaguk
0,5. A genetikai tavolsagokat a foldrajzi tavolsag fiiggvényében abrazoltuk (48. abra), és
nem latszott Osszefiiggés. Ezt Mantel teszttel is igazoltuk, ahol r = 0,104980 és p =
0,128871 volt.
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Hegyko; 8: Kerekedi-obol; 9: Balatonmariafiirdo, 10: Bozsai-obol; 11: Zalavari-viz
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46. abra. A genetikai tdvolsag a foldrajzi tavolsag fliggvényében abrazolva egy-egy
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48. abra. A genetikai tdvolsag a foldrajzi tavolsag fiiggvényében Kozép-Europa 21

helyén gytijtott (11. dbra) 1-1 naddszal mintdjanal paronként dbrazolva
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6. EREDMENYEK MEGVITATASA

6.1. Klonalis diverzitas és a nadasok kora

Klonélis ndvények allomanyai legtobbszor mérsékelt klonalis diverzitast mutatnak,
¢s nem teljesen tisztazott, hogyan is marad fenn ez a valtozatossdg. A magrol kialakult
allomanyban eleinte csokken a diverzitds, azutan bedll egy allanddsult szintre, és
viszonylag kevés a monoklonalis populdcio. Ha a klonok kozott nem éles a verseny,
viszonylag kis gén bedramlas is fenn tud tartani poliklondlis allapotot (Andrew és tsai.,
1993). Hogy a diverzitas fenntartdsdhoz hogyan és mennyiben jarul hozzé a génaramlas, és
mekkora lehet a szomatikus mutaciok szerepe, még sok kutatast igényld kérdések. A tobbi
klonalis novényhez képest a nad annyiban kiilonleges, hogy van olyan allomanya, amelyik
vizben all, és ez teljesen kizarja a magrol valdo meghjulést. Ezzel lehetne magyarazni, hogy
tobb helyen, példaul a Parsteiner-see-ben, a Templesee-ben, és a Duna-delta egyes
terliletein valéban nagy monoklondlis allomanyokat taldltak (Kiihl and Neuhaus, 1993;
Koppitz, 1999), de az allomanyok korat nem ismerjiik.

Az éaltalunk vizsgalt nddasok kordt a Boddeni-toban legaldbb kétszdz évesre, de
valoszintileg joval Oregebbre tehetjiik. Az Osterseen nadasai is valosziniileg tobb szaz
évesek. A Fertd ¢és a Balaton allomanyai 140 év koriiliek lehetnek, a legfiatalabb pedig a
Kis-Balaton allomanya. Hasonldé hosszisagi szakaszokon a kloénok szdma valoban a
Bddeni-toban volt a legkisebb, ezt kdvette az Osterseen. A Fertd és a Balaton nadasainak
klonalis diverzitasa eléggé hasonlonak mutatkozott, €s a Fertében volt a legtobb klon. Az,
hogy a vizzel boritott teriileteken, ahol nincs magrél valo szaporodas, idovel csokkenjen a
klonok szama, mindenképpen varhat6. Az azonban, hogy 140 év elteltével is olyan sok
klon legyen, mint a Balatonban ¢és a Fertében, és hogy még a legdregebb nadas is
polikondlisnak bizonyult, azt mutatja, hogy a klénok kozotti verseny nem éles.

Ujabban Curn és munkatarsai (2007) két ismert kort t6 nadasait hasonlitottak dssze.
Az egyik az Opatovicky halasto, amely 1510 és 1514 kozott késziilt, a masik az 1970 és
1994 kozott 1étesiilt Hlamky homokbanyatd. A halastdo 9 allomanyabol vettek egyenként
200 m-es szakaszokon 5-5 mintat, a banyatoban pedig 7 allomanyabodl egyenként 100
méteres szakaszokon ugyancsak 5-5 mintat. A halastoban a 9-bdl 5, a banyatoban a 7-bél 4
allomany bizonyult monoklonéalisnak. A halastd esetében valoban feltehetd, hogy a
monoklondlis allomanyok ugy keletkezhettek, hogy fél évezred alatt a legmegfelelébb klon
kiszoritotta a tobbit, de a banyatdoban a 40 év ehhez aligha lehetett elegendd. Kisegitd

magyarazatként az szolgalt, hogy a banyato6 esetében egyes helyeken kevés magonc volt a
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parton és igy johettek létre monoklondlis allomanyok. Ez lehetséges, de az is, hogy
odasodrddott rizomakbdl indulnak ki a nddasok olyan helyeken ahova a partrdl egyébként
nem kertlilhettek. Kérdésesnek latszik az is, hogy nem alakulhattak-e ki a halastéban ¢és
masutt is gy a monoklonalis allomanyok, mint a banyaté fiatal nddasaiban, és miért
vannak az 6tszaz éves halastoban poliklonalis 4llomanyok is?

Eredményeink, és az ismertetett irodalmi adatok alapjan ugy véljiik, hogy a nadasok
koran kiviil a megtelepedés modjanak is nagy szerepe lehet a klondlis szerkezet
kialakitasaban. Utobbiban harom alaptipust kiilonboztetink meg. Az elsében egy
nadcsom¢d kivetddik a partra, ahol egyébként nem ndé nad, ott megtelepszik, és
monoklonalis allomany fejlédik ki beléle minden versengés nélkiil. A masodikban valoban
a parton magrol szaporodik el az allomany, és ennek rizomai hatolnak azutan egyre
mélyebben a toba. A klonok kozotti verseny két részbdl allhat, attol fliggden, hogy melyik
klén tud a még szabad teriiletbdl mennél tobbet gyorsan elfoglalni, és azutan melyik tudja
a masikat a mar elfoglalt teriiletrdl kiszoritani? Hogy az allomany mennyire lesz sokszinti,
az a kiindul6 parti nadas diverzitasatodl is fligghet. Hullhat sok vagy kevés, termékeny vagy
kevésbé termékeny szemtermés az adott teriiletre, ahol kedvezObbek vagy
kedvezétlenebbek a csirdzasi viszonyok és a magoncok tulélési lehetéségei. Igy azutan
tobben vagy kevesebben indulnak a versenyen. A harmadik mod az, ahogy a sekély
vizeink nadasai keletkezhettek. Az ideiglenesen kiszaradt tofenékre hullott magokbol
nagyon sokszinii allomany nd fel, amelyet utdlag araszt el a viz. Késébb ezek az
alloményok is tovabb terjeszkedhetnek a toban. Az, hogy a genetikailag valtozatosan indult
allomany masfél évszazad utan is valtozatos, nem csak annak a kovetkezménye, hogy ha
sok klon el is tlint, a sokbol még igy is sok marad, hanem annak is, hogy a klénok kozott
bizonyara tobben vannak, amelyek a kiilsé koriilményeknek hasonldan felelnek meg. A
sekély tavakban a diverzitdshoz az is hozzajarulhat, hogy aszalyok idején a nadas egy része
szarazra keriil. Bar zart dllomanyokban nincs sok esélye a magoncokrél vald fejlédésnek,
azt teljesen kizarni nem lehet. Ha azonban eld is fordul ilyen génbearamlés, annak
intenzitasa nagyon korlatolt lehet, tehat a klonoknak a versengésbdl vagy egyéb okbol valo

mortalitasa a kifejlett allomédnyban mindenképpen kicsiny.

6.2. A nadpusztulas

Amint az irodalmi attekintésben is lattuk, a magoncok eléggé kiilonleges feltételeket
igényelnek fejlodésiikhoz, és a természetes kivalogatodas is ebben a szakaszban lehet a

legintenzivebb. A kifejlett allomanyok viszont stabilnak mutatkoznak, és ezekben a nad az
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egyediil uralkodo faj. A nad egyik elénye, hogy magasra tud néni, viszonylag kicsiny a
fény igénye, ¢és strli dllomanya elveszi a fényt a tobbi novény eldl. Masik elénye, hogy a
rizdmaiban tarolt tapanyag felhasznéldsaval tavaszi ndvekedése iddben is megeldzi a tobbi
novényekét. A harmadik tulajdonsidga, ami hozzajarulhatott nagy elterjedéséhez, hogy
kitinéen alkalmazkodott az elarasztott talajon valé ndvekedéshez. A ndvényeknek a
fényen és tdpanyagokon kiviil vizre és széndioxidra van sziikségiik. A vizi ndvényeknek a
viz korlatlanul all rendelkezésiikre, a széndoxidot viszont a kiemelkedd ndvények sokkal
konnyebben veszik fel a 16gkorbdl, mint az alameriilt hinarak a vizb6l. igy nem meglepé,
hogy a legnagyobb szervesanyag termeldk az emergens makrofitonok. Azt, hogy a viragos
novények koziil olyan kevesen valasztottdk a vizi életmoddot, az okozza, hogy a vizzel
elarasztott talajt a szervesanyagok bomlasa erésen anaerobba teszi. Ha nagyon negativ a
redox potencial, a gyokerek nem tudnak tidpanyagot felvenni, a riigyek elhalnak, és
mérgezd anyagok is keletkezhetnek. A nad és néhdny mas ndévény egy sajatos szellztetd
rendszert fejlesztett ki (Armstrong és Armstrong, 1991; Brix és tsai., 1992; Armstrong és
tsai., 1996; Beckett és tsai., 2001). A levelekben a sztoma alatt nagyobb a vizgdz nyomadsa,
mint a kiilsé 1égtérben, igy a tobbi gazoké kisebb, és azok befelé diffundalnak. A kis
nyilast sztdbma jobban ellendll a nyomds okozta kidramlasnak, mint a diffaziv
bearamlasnak. A levélben keletkez6 nyomas gazdramot hoz létre, amely végighalad a levél
lemez aerenchimdjan, a nad szaran, a rizomakon, €és az el6z0 évrdl visszamaradt holt
szarakon vagy torzsadkon keresztiil tér vissza a légkorbe. Kozben a levegd egy része a
gyOkereken keresztiil a gyokérzondba diffundal, és azt megfelelden elldtja oxigénnel. A
Balatoni naddasokban jo megvilagitas mellet egy-egy nadszalban az dramlési sebesség az 5
ml/percet is eléri (Herodek és Toth 2002, 2004). Ha azonban a szerves anyag bomlasa tul
erds, ez a mechanizmus mar nem tudja az oxigénfogyasztast kiegyenliteni, ¢s megindul a
pusztulds. 2000 nyaran a Balaton ¢ép nadasanak iiledékében -160 mV, a pusztuld6 nadas
tiledékében viszont-360 mV volt a redox potencidl. Ekkor azonban hossz aszaly
kezdddott, és a vizallas, amelyet 30 éven keresztiil nem engedtek +70 cm ala 2003-ra +23
cm-re siillyedt, a pusztul6 allomany redoxpotencialja viszont -112 mV-re emelkedett, tehat
olyan lett, mint az ép alloményé¢, és a Balatonban megindult a nadasok regeneralodéasa
(Herodek és Toth 2004). Légi fényképek elemzésével kimutathatd, hogy a nadpusztulés
azutan kezdddott, hogy a hetvenes években a vizszintet +40 cm-rél +70 cm-re emelték, és
az aszaly okozta vizallas csokkenés hatasara azok ismét eldre kezdtek nyomulni (Zlinszky,
2007; Herodek ¢és mtsai, 2009). A nadpusztulds valoszinii oka tehat az, hogy a megemelt
vizallas mellett a hullamok nem tudjak kidbliteni a szerves tormeléket a nadasok aljabol,

ennek bomlésa pedig annyira erds anaerdbiat okoz, hogy azt a ndd mar nem viseli el.
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A Kerekedi-obol ép ¢és pusztuld nadasanak vizsgalata sordn nem taldltunk
kiilonbséget az allomanyok klonalis diverzitasaban. Az a tény, hogy a Balatonban nagy
klonalis diverzitds mellett is pusztult a nad, azt mutatja, hogy a pusztulasnak itt nem a

diverzitas csokkenés az oka, és valosziniivé teszi, hogy mas tavakban sem az.

6.3. Genetikai diverzitas, genetikai tavolsagok és a génaramlas

Nybom ¢és Bartish (2000) 41 ndvényfaj RAPD elemzésének adatait Osszegytijtve
Osszefliggéseket keresett az ¢letforma és a populacion beliili géndiverzitas kozott. Az egyes
csoportokra kapott atlagokat zardjelben tlintetjiik fel. Ez a nyitvaterméknél, nyilvan a
szélbeporzas miatt sokkal magasabb (0,36) volt, mint a virdgos ndvényeknél (0,19). A
hosszu ¢életi  éveloknél (0,24) jelentésen felil multa az egynyariakét (0,12)
idegenmegtermékenyiilokét (allogdm) (0,26) az Onbeporzéasuakét (0,09) a szélporozta
novényekét (0,29) az egyebekét és a késoi szukcesszids allapotuakét (0,29) és a koraiakét
(0,16). A nadra altalunk kapott gén diverzitasok jol beillenck ebbe a felsorolasba, a nad
hosszu ¢€letli éveld, szélbeporzast novény.

Egy fajon beliil a beltenyészet, genetikai sodrodés és természetes szelekcid hatasara
kisebb gén diverzitas varhato az izolalt 6reg populaciokban, mint a nyitottabbakban és a
fiatalokban. Eredményeink szerint a Bodeni-t6 és az Osterseen nadasaiban a gén diverzitas
0,15-0,16 volt, ami sokkal alacsonyabb, mint a Fertd, Balaton ¢és Kis-Balaton 0,22-0,51
tartomdnyba esd értékei. Ez is arra utal, hogy az elébbiek iddsebb nadasok. A legnagyobb
diverzitast Alsoors és a Kis-Balaton mutatta. Lehet, hogy Als6drs naddasanak parti része
valamilyen modon fiatalabb képzédmény, és az allomany azért ugrik ki tobb mutatd
tekintetében is a tobbi balatoni alloméany koziil. Ugy véljiikk, hogy a gén diverzitast is
befolyéasolhatja a nadas megtelepedésének a modja. Ha a szarazfoldon alakul ki elészor a
nadas, az talan ott is ,,0regszik” egy ideig, mieldtt rizomai nekiindulndnak maganak a
tonak. Ha viszont a magoncokrol a kiszaradt téfenéken alakul ki az 0 allomany, és azt par
éven beliil elonti a viz, az allomany sajat magrél nem szaporodik tovabb, és jobban
megmarad az eredeti allapot. A Shannon diverzitds és a populacion beliili genetikai
tavolsagok is jol mutatjadk, mennyivel homogénebbek genetikailag az Bodeni-to és az
Osterseen egyes allomanyai, mint a hazai sekély tavaink nadasai. A genetikai hasonldsag
mutatoibol viszont az is latszik, hogy a Bodeni-t6 allomanyai még egymastol is jobban
elkiilontiltek, mint a Balatoni allomanyok.

A gén aramlés rovidebb tavolsdgon intenzivebb lehet, mint tavoli teriiletek kozott,
igy a legtobb vizsgalt fajnal, vizi ndvények koziil pl. az Eichhornia paniculata-nal (Barett
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et al., 1993) a genetikai tavolsag nd a foldrajzival. Viszonylag kevés vizsgalat alapjan
feltételezték, hogy a nad esetében is jobban hasonlitanak genetikailag a tavon beliili a
populaciok egymashoz mint més tavakéhoz, a kontinensen beliil a tavak allomanyai kozotti
kiilonbség azok foldrajzi tavolsdgaval nd, és ennél jobban kiilonboznek az egyes
kontinensek allomanyai egymastol.

Genetikailag nagyon kozel csak a Fertd harom alloméanya volt egymashoz, ezeknek
viszont foldrajzi tavolsaga sem haladta meg a 10 km-t. A Balatonndl az alséorsi nadas
genetikailag mar kozelebb esett a ferté-taviakhoz, mint a tobbi balatonihoz. A Mondsee és
az Osterseen populacioi is kozelebb voltak a Balaton-Fertd alloméanyaihoz, mint a
foldrajzilag sokkal kozelebbi Bdodeni-toéhoz. Mindez egyrészt azt mutatja, hogy a nad
esetében nincs egyszeri kapcsolat a genetikai és foldrajzi tavolsag kozott, masrészt azt,
hogy a Bdodeni-té allomanyai a tobbiektdl elszigetelt, hosszabb fejlddésen atesett nadasok.
Az egyes nadasok magrol vald megtelepedése kozott tobb évszazados kiilonbségek
lehetnek. Korabban masutt és masféle nadasok létezhettek a kontinensen mint most. A
térbeliség mellet ezért az id6beliség is hatassal lehet a genetikai hasonlésadgokra ¢€s
kiilonbozdségekre. Ha a vizben allé allomanyoknal nincs ivaros szaporodds, a genetikai
eltérésiik vagy hasonlésdguk nem a jelenlegi, hanem egy korabbi génaramlés intenzitasat
mutathatja.

Nem talaltunk hatarozott kapcsolatot a foldrajzi és genetikai tavolsag kozott akkor
sem, ha paronként hasonlitottuk Gssze a Bodeni-totol a Duna-deltdg terjedd, 1600 km
hosszt teriilet 21 nadasabol gyiijtott nadszalakat. Hasonld eredményrdl szamolnak be
legjabban Lambertini és munkatarsai (2008), akik a Po-siksag nadpopulécioit vetik dssze
kiilonb6z6 tavolsagra 1évé eurdpai nadasokbol vett egy-egy nadmintaval. A Po-siksag
nadasaitél 500 km tavolsagig a genetikai tdvolsag semmit nem valtozott, 500 és 1500 km
kozott is csak 10 %-ot, majd afolott tovabbi 10 %-ot nott.

Ahogy az irodalmi attekintésben lathattuk, a nad ivaros szaporodasa kevéssé kutatott.
A cikkek rendszerint megemlitik, hogy nem minden nadszal hoz virdgzatot, nem minden
virag hoz szemtermést, a magok nagy hanyada steril lehet, és hangsulyozzak a vegetativ
szaporodas jelentdségét az ivarossal szemben. Ez természetesen az adott allomany
szempontjabol igy is van, zart alloményban szarazon is kicsiny a magoncrél valo
megujulas lehetdsége, vizzel fedett teriileten pedig csak vegetativ szaporodads van. Nagy
tavolsagon azonban egészen mas a helyzet. Ha egy virdgzatban tizezer virag van, egy
hektaron pedig tizezer nadszal, akkor az a csokkentd tényezok mellett is hatalmas szamu
szemtermést jelenthet. Ezeknek viszont nem a helyi, hanem a hosszu tdvu terjedésben van

alapvetd szerepe. Mar koradbban felmeriilt az a gondolat, hogy szdmos klonalis ndvény
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azért termel hosszu tavu terjesztésre megfeleld magokat, mert a helyi allomany ndvelést
vegetativ ton is megoldotta. Mas vélemények (Eriksson, 1992) szerint viszont az ivaros
szaporodas jellege Osibb tulajdonsdg, mint a klonalitds, és azok a fajok, amelyek hossz
tavu terjesztésre szolgdld magokat termeltek, huztak leginkabb hasznot abbdl, ha helyileg
vegetativ novekedésre alltak 4t.

Eredményeink, Osszhangban Lambertiniék adataival a hossza tavl génaramlasra
utalnak a nadnal. Ez torténhet a széllel szallitott pollennel, ¢s magokkal is. Sem az egyik
sem a masik mennyiségét nem ismerjiik a levegében. A tapasztalat viszont azt mutatja,
hogy ahol ideiglenesen szdrazra keriil a téfenék, ott nagyon gyorsan megjelennek a
magoncok. Ezt figyelhettiik meg a legutobbi alacsony vizallasnal a Fonydd eldtt kibukkant
homokzatonyon. A szarazfoldon is gyakran lathatunk fiatal nadat ott, ahol pl. épitkezések
miatt megbolygattdk az eredeti novénytakarot. Hogy a szél mekkora tavolsagra tudja
szallitani a nad magvait, még tovabbi kutatdsokat igényel. A széllel messze szallitott
magoknak nagy szerepe lehetett az Eszak-Amerikan beliili nad invazioban. Az Atlanti-
ocean folott azonban mar nem juthat at jelentdés mennyiségii mag, kiilonben az invazié nem
véart volna a behurcolasig. A behurcolt haplotipust Eszak-Amerikaban bizonyara sokkal
kevesebb klon képviseli, mint Eurdpaban, mégis szélesen elterjedt. Ez nem azt mutatja,
hogy a kloénok sziik specialistdk lennének.

Az irodalom tanulmanyozésa és sajat eredményeink alapjan atfogobb képiink kezd
kialakulni a nad populéacidégenetikai tulajdonsagairol. A nad éveld, klonalis, szélbeporzast
novény, amelynek magvait a sz¢l nagy teriileten terjeszti el, ezért 1500 km-en beliil
valdjdban egy meta-populacié taldlhatdo. A magoncok a ndvényzettdl mentes talajon,
leginkdbb természetes vizek idészakosan szarazza valt fenekén tudnak kicsirdzni. A nad
¢letében a magonctol a kifejlett ndvényig vald fejlodés idészaka a kritikus, ebben lehet
leger6sebb a szelekcid. A fajnak tobb olyan tulajdonsaga van, amely kifejlett
alloményaiban egyeduralkoddva teszi a tobbi ndvény felett. Az dllomdnyok vagy partra
vetett rizoma darabokbol, vagy a rizomaikkal vizbehatold szarazfoldi nddasokbol, vagy a
kiszaradt fenéken kialakult és utélag elontdtt nadasokbol alakulhat ki. Elsé esetben
varhatjuk a legkisebb, az utolsoban a legnagyobb klonalis diverzitast. Mivel a kifejlett
alloményokban a szarazfoldon alig van magrol szaporodds, a vizben 4ll6 nddasban pedig
egyaltalan nincs, a diverzitads idével csokken. Ez a csokkenés viszont nagyon alacsony,
mert a klénoknak tag az dkoldgiai tiir6képessége, €s nem til éles a koztiik folyo verseny.

Most elemezziik a jelenlegi helyzetet, €s probaljuk kitalalni, hogy milyen folyamatok
vezethettek ide. A jovoben elvben lehetéség lenne maguknak a folyamatoknak a

vizsgélatara. Megnézhetnénk példaul, hogyan néz ki a klonalis diverzitds az eldrasztas
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elétt, majd nyomon kovethetnénk annak hosszl tava valtozasat az elarasztas utdn. Ez annal
jobban megtehetd, mert nem csak a molekularis genetika fejlédik rohamosan, hanem a
térinformatika is, ¢és modern GPS felhasznalasaval méteren beliili pontossaggal
meghatarozhaté az egyes klonok kiterjedése. A Kis-Balatonban a kozeljovoben kezdik
meg hatalmas nédas teriiletek elarasztasat. Az intenziv biodiverzitds vizsgalatokbol csak a
nad genetikai diverzitasanak kutatasa maradt ki. A Fert§ 200 km’® nadasa is sokkal
részletesebb felmérést érdemelne a mostaninal. A Velencei-t6 nadasainak genetikajarol

semmit sem tudunk. Reménykediink a kutatas folytatasanak lehetdségében.
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7. OSSZEFOGLALAS

A nad nagytermetii, éveld, klonalis novény, amely a trépusoktol a 70 szélességi
fokig mindkét féltekén megtalalhatdé. Foként a sekély vizeket kedveli, de nagyon
kiilonb6zé helyeken megél. Vitatott, hogy ezt a széles elterjedést a klonok oOkologiai
rugalmassaga, vagy a kiilonb6z0 igényti klonok sokaséaga teszi-e lehetdvé. Mivel a viz alatt
a nadd magja nem csirazik ki, a tartésan vizzel boritott allomanyokban csokkenhet a
genetikai diverzitas. A korabbi molekularis genetikai vizsgalatok soran nagy monoklonalis
alloményokat taldltak. Kialakult az az elképzelés, hogy a klonok a szérazf6ldon magrol
teleplilnek meg, majd rizémaikkal indulnak a vizzel boritott teriiletek meghdditasara. Itt
¢les verseny alakul ki koztlik, és végiil csak egy, az adott koriilményeknek legjobban
megfeleld, de szlk tlrdképességii klon marad meg. Az ilyen nadas mar nem tud
alkalmazkodni a véltoz6 koriilményekhez, és feltételezték, hogy ennek a folyamatnak az
eurdpai nadpusztulasban fontos szerepe lehet. A vizsgalatok azonban kevés tora terjedtek
ki, és ezeknél sem ismerjiik a nadasok korat.

A kérdés szdmunkra azért volt fontos, mert a Balaton nadasai oregek, és ezek is
pusztultak.

A kérdés vizsgalatdhoz olyan tavakat valasztottunk ki, amelyekben a vizallas
hosszl tava alakulasa ismert, igy becsiilheté a nadasok kora. A Boédeni-toban két, az
Osterseenben két, a Fertoben harom, a Balatonban négy a Kis-Balatonban egy allomanyt
jeloltink ki. Mindegyik nadasbol a vizfeldli és partfeldli szélén 150 vagy 200 méteres
szakaszokon 10-10 nadmintat vettiink, és ezeket RAPD-PCR technikaval elemeztiik.

A vizfel6li oldalon a Bodeni toban 4 és 5, az Osterseenben 6 és 7, a FertGben 5, 8
¢s 8, a Balatonban 6, 6, 7 és 8, a Kis-Balatonban 10 klént, a parti oldalon a Bédeni-toban 5
és 8, az Osterseenben 4 és 8, a Fertoben 8, 10 és 10, a Balatonban 8, 10, 10 és10, a Kis-
Balatonban 10 klont talaltunk.

A vizfeldli sdvban valoban kevesebb a klon, mint a partfeldliben.

Az id6vel valoban csokken a klonalis diverzitas, hiszen a Bodeni-té nadasainak
korat 200 évnél hosszabbra tehetjiik, nagyon oregek az Osterseen nadasai is, a Fert6 és a
Balaton vizfel6li allomanyai 140-145 évesek, és a legfiatalabbak a Kis-Balaton nadasai.

Az a tény viszont, hogy még a legdregebb nddasok is polikonalisak, azt mutatja,
hogy a klonalis diverzitas csak lassan csokken, a klonok kozotti versengés tehat nem lehet
talsagosan eros.

A Fertében ¢és a Balatonban is volt nadpusztulds. Mivel mindkét toban nagyon sok

klont talaltunk, a pusztuldst nem okozhatta a klonalis diverzitas hianya.
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Hogy a klénok méretérdl pontosabb képet kapjunk, az als6drsi nadas belsejében 40
m x 40 m teriiletr6l 4 m x 4 m racs szerint vettiink nadszalakat. A 95 minta 74 kiilonb6z6
klénhoz tartozott, a teriilet zomét tehat 4 m-nél kisebb atmérdji klonok boritjak.

A Balatonban az als6drsi, a bozsai nadas, a Kis-Balatonban pedig a Zalavari-viz
koriili nadas vizfeldli és partfeldli oldaldn 150 méteres szakaszokrdl 5 méterenként vettiink
nadszalakat. A 30 nadszal a vizfel6li oldalon az alsoorsi nadasnal 13, a bozsainal 11, a
zalavarinal 17, a part fel6li oldalon az als6orsinél 30, a bozsainal 20, a zalavarinal 23
klonhoz tartozott. A vizfeldli szélen tehat nagyobbak a klonok, mint a partfeldlin és a
nadas belsejében, de a klonalis diverzitas ott is nagyon magas.

Ugy véljiik, hogy a nadasok klonalis diverzitdsa a populaciok kora mellett a
kiindulé allomany diverzitasatdl is fiigg, utobbit pedig az allomany kialakuldsi mddja
hatdrozza meg.

Ha egy rizoma koteg olyan helyen sodrédik partra, ahol egyébként nem nd néd,
minden verseny nélkiill monoklonélis dllomany alakulhat ki bel6le. Ha a parti nadasbol
indulnak a rizomak a viz felé, kozepes diverzitdsu vizi allomanyt kaphatunk. A
legnagyobb diverzitas akkor alakul ki, ha sekély tavak ideiglenesen szarazra kertilt fenekén
kelnek ki a magoncok, ¢és az igy kialakult alloményt késdbb darasztja el a viz. Ez
magyarazhatja hazai nadasaink nagy genotipus gazdagsagat.

A gén diverzitds, ami a heterozigozitds valoszinliségét jelzi, a négy németorszagi
allomanyban 0,15-0,16, a Fertoben 0,22-0,28, a Balatonban 0,24-0,36 tartomanyban
mozgott, a Kis-Balatonban 0,33volt. Nagyon hasonl6 tendenciat mutatott a Shannon
diverzitads is. Az egyes allomanyokon beliil paronként kiszdmitottuk a klonok kozotti
genetikai tdvolsagokat. Ezek atlaga a német tavakban 0,18-0,22, a Fertében 0,26-0,37, a
Balatonban 0,32-0,51 kozott valtozott, mig a Kis-Balatonban 0.47 volt.

Ezek a populdcidogenetikai adatok Iényegesen magasabbak, mint az egynyari,
Onbeporzasu vagy rovarbeporzasi novényekre jellemzo6 értékek, és az éveld, szélbeporzasu
novényekéhez hasonlitanak. A Bodeni-td6 és az Osterseen allomdnyainak viszonylag
alacsony értékei a nadasok Oregségére és elszigeteltségére utalnak, mig a hazai nadasok
magas €rtékei intenziv, hosszl tava génaramlast valoszintisitenek.

A populaciok genetikai hasonldsagi egyiitthatéi alapjan szerkesztett UPGMA
dendrogramon a Kis-Balaton eldszor a Fert6 allomanyaihoz csatlakozik, ezutan kotédnek
hozzajuk a balatoni nadasok, majd kisebb szimilaritdsnal kapcsolodnak az Osterseen
allomanyai, ¢és annal is kisebbnél a Bodeni-to6 nadasai. A 12 allomanyra paronként
meghataroztuk a foldrajzi és genetikai tdvolsdgot. A koradbbi feltételezésekkel szemben a

ketté kozott nincs egyértelmii kapcesolat. A Kis-Balaton naddasa Fertérakosétol 125 km-re
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esik, a genetikai tavolsaguk viszont csak 0,08, mig Balatonmariafiird6tél 19 km-re van, a
két allomany genetikai tavolsdga 0,14. A G. Ostersee Fertérakostol 404 km-re fekszik, a
genetikai tdvolsag 0,26, az Untersee-t6l viszont csak 167 km-re esik, a gén tavolsag mégis
0,52. és igy tovabb.

Hogy a foldrajzi tavolsdg hatasdnak vizsgdlatat kiterjessziik, Németorszag,
Ausztria, Magyarorszag, Karpatalja, Erdély és a Duna-delta 21 naddasabol elemeztiink meg
egy-egy nadszalat. Meghataroztuk minden mintdnak minden mas mintatél valdé genetikai
¢s foldrajzi tavolsagat. A genetikai tavolsagok atlaga 0,5 volt. A genetikai tdvolsdgok a
foldrajzi tavolsagok fliggvényében nem mutattak emelkedést.

Az eredmények azt jelzik, hogy az 1600 km-es tavolsagon beliil erds a génaramlas.

A hatalmas mennyiségli maggal vald hosszitavu terjeszkedés, a klonalis és
géndiverzitas €s a klonok dkoldgiai plaszticitasa egylittesen tehették lehetové a faj sikeres

térhoditasat.
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8. SUMMARY

The common reed is a large, clonal, perennial grass, which can be found on both
hemispheres from the equator to the latitude of 70°. It can survive under a wide variety of
different conditions, but mainly lives in shallow waters. The question whether this wide
distribution is permitted by the adaptibility of single clones or by a multitude of specialist
clones is widely disputed. The genetic diversity is gradually reduced in stands permanently
covered by water because submerged seeds are unable to germinate. Previous molecular
genetic studies have indicated that reed stands are monoclonal. This was explained by the
hypothesis that the clones originate from seeds germinating on the dry shore, and the
growth of the rhizomes expands the clone towards deeper water. This causes intensive
competition among them, and finally only one specialist clone survives, the one with the
best adaptation to the local environment. The specialist monoclonal reed could not
accommodate to changing circumstances, so it was assumed that this process is an
important cause of reed degradation in Europe. However, these investigations were only
carried out on a small selection of lakes, and the age of the reed stands was unknown in
these cases.

Our research focused on this problem because the reed-dominated wetlands of Lake
Balaton are relatively old and are also degrading.

We selected lakes where the long-term changes of the water level are well known in order
to be able to estimate the age of the reed stands for our study. Two stands were selected on
Lake Constance (Bodensee), two in the Osterseen lake system, three on Lake Fertd
(Neusiedler See), four on Lake Balaton and one in the Kis-Balaton wetland. 10 reed
samples were collected at the shore side and 10 on the water side in a distance of 150 or
200 meters, and these were analyzed by PCR-RAPD.

On the border between the reed vegetation and the open water, 4 and 5 clones were found
on Lake Constance, 6 and 7 on the Osterseen, 5,8 and 8 on Lake Fert6, 6, 6 and 7 on Lake
Balaton and 10 on Kis-Balaton. On the shore side, we found 5 and 8 clones on Lake
Constance, 4 and 8 on the Osterseen, 8,10 and 10 on Lake Ferto, 8, 10, 10, 10 on Lake
Balaton, and 10 on Kis-Balaton.

This indicates that the clonal diversity is higher on the shore side as expected based on the
hypothesis. Clonal diversity was also found to decrease with time, since the reeds on Lake
Constance can be estimated to be 200 years old, the reeds of Osterseen are probably even
older, the reed stands on Lake Fert6 and Lake Balaton are 140-145 years old, and the
youngest reeds are on Kis-Balaton.
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However, the fact that even the oldest stands are polyclonal indicates that the clonal
diversity decreases slowly, so the competition between the clones can not be intensive.

The reed stands on Lake Ferté and Lake Balaton are both subjects to die-back, but since
the reeds in both lakes are highly polyclonal, the degradation could not have been caused
by the lack of clonal diversity.

In order to gain finer scale information on the size of the clones, samples were collected in
a 4m x 4m grid inside an area of 40 by 40 meters in a reed wetland near Alsoors on Lake
Balaton. The 95 collected samples belonged to 74 clones, so most of the area must have
been occupied by clones smaller than 4 by 4 meters.

Further samples were collected on the shore and water side of 150-meter stretches of reed
near Alsodrs and in the Bozsai Bay on Lake Balaton and on the Zalavari Basin of Kis-
Balaton in intervals of 5 meters. The 30 reed culms collected on the water side belonged to
13 different clones at Als6ors, 11 in the Bozsai Bay, 17 on the Zalavari Basin; the 30
culms on the shore side were from 30 clones at Als6drs, 20 in the Bozsai Bay and 23 in the
Zalavari Basin. On the water side the clones are larger than in the middle of the wetland or
on the shore, but the clonal diversity was found to be relatively high even on the edge near
the water.

In addition to the age of the reed bed, we suggest that the clonal diversity is also
determined by the way the stands were formed.

If a bunch of rhizomes is deposited by the water on a stretch of shore that was previously
not covered by reed, it can form a monoclonal stand without any competition at all. If
rhizomes grow towards the water from a reed stand on the shore, the clonal diversity of the
resulting stand is larger. But the largest diversity can probably be found where seeds
germinate on the bottom of a shallow lake that is temporarily dry, and the resulting reed
stand is only flooded later. This latter process would explain the large clonal diversity of
Hungarian reed wetlands.

The genetic diversity, (which in this case is indicated by the probability of heterozigoticity)
is in the interval of 0.15-0.16 in the four stands in Germany, between 0,22-0,28 on Lake
Fertd, 024-0,36 on Lake Balaton, and 0,33 on Kis-Balaton. The Shannon diversity showed
similar tendencies. The genetic distance between the clones was calculated for every pair
of two reed stands. The average distance was 0,18-0-22 for German lakes, 0,26-0,37 for
Ferto, 0,32-0,51 for Balaton, and 0,47 for Kis-Balaton.

These population genetic indices are much higher than the values measurable for annual,
self-pollinating or insect-pollinated plants, and are similar to the values of perennial, wind-

pollinated plants. The relatively low genetic diversity and distance measured on Lake
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Constance and the Osterseen show that these are old and isolated reed stands, while the
high values measured for Hungarian lakes are probably explained by intensive gene
transfer over long distances.

The UPGMA dendrogram calculated from the genetic similarity indices of the populations
shows that the first connection of Kis-Balaton is to Lake Fert6, and Lake Balaton connects
to this cluster. The reeds from Osterseen are connected with lower similarity to this group,
and the last connection is for Lake Constance. The geographic and genetic distance was
calculated for each pair of stands from the 12 locations. We found no visible correlation
within these values, which contradicts the earlier expectations. The reeds from Kis-Balaton
are in a geographic distance of 125 km from Fertérakos, but their genetic distance is only
0,88, and in a geographic distance of 19 km from Balatonmariafiirdd, but the genetic
distance for this pair is 0,14. The G. Ostersee is in a distance of 404 km from Fertdrakos,
while the genetic distance is 0,26; and in a distance of 167 km from Untersee, but the
genetic distance is only 0,52, etc.

In order to extend the area where we studied the effect of geographic distances, we
analyzed one reed culm in each of 21 reed stands in Germany, Austria, Ukraine
(Transcarpathia), Transylvania and the Danube delta. We determined the geographic and
genetic distance of all samples form each other. The average genetic distance was 0,5, and
the genetic distances did not grow with the geographic distances.

These results show that the genetic transfer is intensive in the distance of 1600 km.

The successful spreading of this species was a result of the long travelling distance of the
wind-blown seeds produced in large numbers, the clonal and genetic diversity and the

ecological plasiticity of the clones.
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9. Uj tudoményos eredmények

1. A Balaton 0sszes megvizsgalt nddasa poliklonalisnak mutatkozott, a nadpusztulast
tehat nem okozhatta a klonalis diverzitas csokkenése.

2. A Bodeni t6 nadasainak korat 200 évnél hosszabbra tehetjiik. Nagyon oregek az
Osterseen nadasai is. A Fert6 ¢€s a Balaton vizfel6li alloméanyai 140-150 évesek. A
legfiatalabbak a Kis-Balaton nadasai. Mindegyik nadasbol a viz feldli és partfeldli
szélen 150 vagy 200 méteres szakaszon 10-10 nadmintat vettiink. A viz feldli
oldalon a Bodeni-t6 két nadasaban 4 és 5, az Osterseen nadasaiban 6 és 7, a
Fert6ében 5, 8 és 8, a Balatonéban 6, 6, 7 és 8, A Kis-Balatonéban 10 klont
talaltunk. A partfeldli sdvban ennél is nagyobb volt a diverzitds. Az allandoan
vizzel boritott teriileteken a klonalis diverzitas az idovel csokken, ez a csokkenés
azonban lasst, azaz a klonok kozotti versengés nem lehet tilsagosan erds, hiszen a
legdregebb nadasok is poliklonalisak.

3. Az 5 méterenként vett 30-30 minta a vizfeloli oldalon az als6o6rsi nadasnal 13, a
bozsaindl 11, a zalavarinal 17 klonhoz a part feldli oldalon az als6oérsinél 30, a
bozsaindl 20, a zalavarinal 23 klonhoz tartozott.. Az als60rsi nadas belsejében 40 m
x 40 m teriiletr6]l 4 m x 4 m racs szerint vett 95 nadszal 74 kiilonbozé klont
mutatott. A teriilet zomét tehat 4 m-nél kisebb atmérdjii klonok boritottdk. A
rametek mérete ennél csak kisebb lehet.

4. A gén diverzitds a négy német adllomanyban 0,15-0,16, a hat magyarban 0,22-0,36
tartomanyban mozgott. Nagyon hasonldé tendenciat mutatott a Shannon diverzitas
is. Az allomanyokon beliili atlagos genetikai tavolsag a német tavakban 0,18-0,22,
a magyarokban 0,26-0,51 volt. A Boddeni-t6 és az Osterseen allomanyainak
alacsonyabb értékei a nddasok Oregségére és elszigeteltségére utalnak, mig a hazai
nadasok magasabb értékei intenziv hosszl tavi géndramlast valoszinisitenek.

5. Genetikailag a Kis-Balaton, a Balaton és a Fert6-t6 nadasai nagyon kozel vannak
egymashoz, de a Kis Balaton nadasa kozelebb esik a Fertd-tavi allomanyokhoz,
mint a fOldrajzilag sokkal kozelebbi balatoniakhoz. Az Osterseen nadasai is
kozelebb vannak a Fertd allomanyaihoz, mint a foldrajzilag sokkal kozelebb 1évo
Bodeni-t6éhoz. A nadasok genetikai tavolsagdban nagy szerepe lehet azok
izolaltsdganak és kialakulasuk idejének, amiben tobb szdz éves kiilonbségek is
lehetnek. A Bodeni-to6tdl a Duna-deltaig 6t orszdg 21 nadasabol vizsgaltunk meg

egy-egy nadszalat, és paronként Osszehasonlitva azok genetikai és foldrajzi
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tavolsagat. A genetikai tavolsdg nem nétt a foldrajzival. Ez egy nagy meta-
populaciét jelez az 1600 km-es tavolsagon beliili erés génaramlassal.

. A nad azok koz¢ a novények kozé tartozik, amelyeknek apré magvai a hosszu tava
terjedést szolgaljak, mig a kialakult alloményok vegetativ uton oldjak meg a
terjeszkedést. Az allomanyok klondlis szerkezete alapvetden fligghet a kialakulasuk
modjatol. Partra vetddott rizoma kotegbdl konnyen alakulhat ki monoklonalis
allomany. Ha a parton szaporodik el magrdl a nad, és ennek rizomai hatolnak egyre
mélyebben a toba, kézepesen diverz allomany varhato. Sekély vizeinkben viszont
az ideiglenesen kiszaradt fenékre hullott magbdl nagyon sokszinii kiinduld

allomany néhet fel, melyet utolag araszt el a viz.

95



10. IRODALOM JEGYZEK

Adam-Blondon, A.F., Sevignac, M., Bannerot, H., Dron, M. (1994): SCAR, RAPD and
RFLP markers linked to a dominant gene (Are) conferring resistance to anthracnose
in common bean. Theor Appl Genet., 88:865-870.

Agarwal, M., Shrivastava, N., Padh, H. (2008): Advanced in molecular techniques and
their applications in plant sciences. Plant Cell Rep., 27: 617-631.

Akkaya, M.S., Bhagwat, A.A., Cregan, P.B. (1992): Length Polymorphisms of Simple
Sequence Repeat DNA in Soybean. Genetics, 132: 1131-1139.

Althoff, D.M., Gitzendanner, M.A., Segraves, K.A. (2007): The utility of amplified
fragment lenght polymorphism in phyilogenetics: a comparison of homology within
and between genomes. Syst Biol., 56: 477-484.

Armstrong, J., Armstrong, W. (1991): A convective gas through-flow in Phragmites
australis. Aquat Bot., 39: 75-88.

Armstrong, W., Armstrong, J., Beckett, P.M. (1966): Pressurised ventillation in emergent
macrophytes: the mechanism and marthematical modelling of humidity-induced
convection. Aquat Bot., 54: 121-136.

Bardacki, F. (2001): Random amplified polymorphic DNA (RAPD) markers. Turk J Biol.,
25:185-196

Barett, S.C.H., Eckert, C.G., Husband, B.C. (1993): Evolutionary processes in aquatic
plant populations. Aquat Bot., 44: 105-145.

Beckett, P.M., Armstrong, W., Armstrong, J. (2001): A modelling approach to the analysis
of pressure-flow in Phragmites stands. Aquatic Botany., 69: 269-291.

Bendefy, L. (1968): A Balaton vizszintjének valtozasai a neolitikumtol napjainkig. Hidrol.
Kozl., 48: 257-263.

Bendefy, L.(1973): Relation existing between the eriodic fluctuation of the water levels of
the Hungarian lakes and solar activity. Proc. Int. Symp. On Hydrology of Lakes,
Helsinki, IAHS Publication, 109: 109-114.

Bittmann, E. (1953): Das Schilf (Phragmites communis Trin.) und seine Verwendung in
Wasserbau. Angew. Pfl. Sociol., 7: 5-47.

Bjork, S. (1967): Ecological investigation of Phragmites communis. Studies i n theoretical
and applied limnology. Folia Limnol. Scand., 14: 1-248.

Brix, H., Sorrel, B.K., Orr, P.T. (1992): Internal pressurization and convective gas flow in
some emergent freshwater macrophytes. Limnol. Oceanogr., 37: 1420-1433.

Brix, H., Cizkova, H. (2001): Introduction: Phragmites-dominated wetlands, their
functions, and sustainable use. Aquat. Bot. 69, 87-88.

Buttery, B.R. (1959): An investigation into the competition between Glyceria maxima
(Hatm.) Holmb., and Phragmites communis Trin., in the region of Surlingham
Broad. Norfolk. Ph.D. thesis, University of Southampton, U,K.

Catenao-Annolés, G., Bassam, B.J. (1993): Amplification fingerprinting using arbitrary
oligonucleotide primers. App Biochem Biotechnol., 42:189-200.

96



Chambers, R.M., Meyerson, L.A., Saltonstall, K. (1999): Expansion of Phragmites
australis into tidal wetlands of North America. Aquatic Botany, Volume: 64 Issue:
3-4 Pages: 261-273 Published: SEP Clayton, W. D. 1967, Studies in the Graminae.
XIV. Kew. Bull., 21: 111-117.

Clevering, O. A., Lissner, J. (1999): Taxonomy, chromosome numbers and population
dynamics of Phragmites australis. Aquat. Bot., 64: 185-208.

Clevering, O.A. (1999): Between and within-population differences in Phragmites
australis. 1:.The effect of nutrients on seedling growth. Oecologia, 121: 447-457.

Connor, H.E., Dawson, M.J., Keating, R.D., Gill, I.S. (1998): Chromosome number in
Phragmites australis (Arudineae:Gramineae) in New Zealand. N. Z. J. Bot., 36:
465-469.

Coops, H., Van der Velde, G. (1995): Seed dispersal, germination and seedling growth of
six helophyte species in relation to water-level zonation. Freshwater Biol., 34: 13-
20.

Curn, V., Kubatova, B., Vavrova, P., Sucha, O., Cizkova, H. ( 2007): Phenotypic and
genotypic variation of Phragmites australis. Comparison of populations in two
man-made lakes of different age and history. Aquatic Bot., 86: 321-330.

Dienst, M., Schmieder, K., Ostendorp, W. (2004): Dynamik der Schilfréhrichte am
Bodensee unter dem Einfluss von Wasserstandsvariationen. Limnologica, 34: 29-
36.

Dobesch, H., Neuwith, F. (1979): Water Balance in: Loffler H. ed.: Neusiedlersee: The
Limnology of a Shalllow Lake in Central Europe. Junk bv Publischers, The Hague-
Boston-London, 79-84.

Durska, B. (1970): Changes in the reed (Phragmites communis Trin.) caused by diseases of
fungal and animal origin. Polish Archives of Hydrobiology, 17: 373-396.

Dykyova, D. (1971): Productivity and solar energy conservation in reed swamp stands in
comparison with outdoor mass culture of algae in the temperate climate of Central
Europe. Photosynthetica, 5: 329-340.

Edwards, A., Civitello, A., Hammond, H.A., Caskey, C.T. (1991): DNA typing and genetic
mapping with trimeric tandem repeats. Ameri J Human Genet., 49: 746-756.

Ekstam, B. (1995): Regeneration traits of emergent clonal plants in aquatic habitats. Ph.D.
dissertation. University of Lund, Sweden.

Ellstrand, N.C., Roose, M.L. (1987): Patterns of genotypic diversity in clonal plant species.
Amer.J. Bot. 74: 123-131.

Ellsworth, D.L.Rittenhouse, K.D.,Honeycutt, R.L. (1993): Artifactual variation in
randomly amplified polymorphic DNA banding patterns. BioTechniques, 14: 214-
217.

Entz, G., Sebestyén, O. (1942): A Balaton Elete. Kir. Magyar Trészettudomanyi Téarsulat
Kiado Vallalat, Budapest, 1-336 old.

Eriksson O. (1992): Evolution of seed dispersal and recruitment in clonal plants. Oikos 63:
439-448.

Gervais, C., Trahan, R., Moreno, D., Drolet, A.M. (1993): Phragmites australis in Quebec-
Geographic distribution, chromosome numbers and reproduction. Can. J. Bot. 71:
1386-1393.

97



Goman, M., Wells, L. (2000): Trends in river flow over the last 7000 yr affecting the
Northeastern reach of the San Francisco Bay estuary. Quaternary Research, 54:
206-217.

Gordon-Gray, K.D., Ward, C.J. (1971): A contribution to knowledge of Phragmites
(Graminae) in South Africa, with particular reference to Natal populations. S. Afr.
J. Bot. 37: 1-30.

Gorenflot, R. (1976): Le complexe polyploide du Phragmites australis (Cav.) Trin. ex
Steud (=P. communis Trin.). Bull. Soc. Bot. Fr., 123: 261-271.

Gorenflot, R., Hubac, J.M., Jay, M., Lalande, P. (1982): Geographic distribution and
pattern of flavoids in Phragmites australis (Cav.) Trin. ex Steud. Proc, NATO Adv.
Study Inst. Serie G Ecol. Sci., 1: 474-478.

Gorenflot, R. (1986): Degrées and niveaux de la variation du nombre chromosomique chez
Phragmites australis (Cav.)Trin ex Steud. Verdff. Geobot. Inst. ETH, Stiftung
Riibel. Ziirich, 87: 53-65.

Gorenflot, R., Sanei-Chariat Panahi, M., Liebert, J. (1979): Le complexe polyploide du
Phragmites australis (Cav.)

Gorenflot, R., Tahiri H., Lavabre P. (1990): Anomalies meiotiques de la microsporogenése
dans un complex poliploide: Phragmites australis(Cav.) Trin. ex Steud. Rev. Cytol.
Biol. végét.-Bot., 13: 153-172.

Grodzicker, T., Williams, J., Sharps, P.,Sambrook, J. (1974): Physical mapping of
temperature-sensitive mutations of adenovirus. Cold Spring Harbor Symp Quant
Biol., 39: 439-446.

Gustaffson, A., Simak, M. (1963): X-ray photography and seed sterility in Phragmites
communis Trin. Hederitas, 49: 442-450.

Harris, S.W., Marschall, W.H. (1960): Experimental germination of seed and
establishment of Phragmites communis. Ecology, 41: 395.

Haslam, S.M. (1971): The development and establishment of young plants of Phragmites
communis Trin. Annals of Botany, 35: 1059-1072.

Haslam, S.M. (1972): Biological flora of the British isles. Phragmites communis Trin.
Journal of Ecology, 60: 585-610.

Haslam, S.M., (1973): Some aspects of the life history and autecology of Phragmites
communis Trin. A review. Pol. Arch. Hydrobiol., 20: 79-100.

Haslam, S.M. (1970): The development of the annual population of Phragmites australis
Trin.. Annals of Botany, 34: 571-591.

Haslam, S. M. (1969 a.): Stem types of Phragmites communis Trin. Ann. Bot., 33: 127-
131.

Hayashi, K. (1969): Response of net assimilation rate of to differing intensity of sunlight in
rice varieties. Proc. Crop. Sci. Japan, 38: 495-500.

Hemmat, M., Weeden, N.F., Manganaris, A.G., Lawson, D.M. (1994): Molecular marker
linkage map for apple. J Heredity, 85:4-11.

Herodek, S., Toth, V. (2002): A makrofitonok -elterjedését befolyasold tényezdk a
Balatonban III. A 2001. évi kutatasok eredményei. In: Machunka S., Baczerowski
J. (szerk.): A Balaton Kutatasdnak 2001. Evi Eredményei, MTA Budapest, 93-101.

98



Herodek, S., Toth, V. (2003): A makrofironok elterjedését befolyasold tényezdk a
Balatonban IV: A 2002. ¢vi kutatasok eredményei. In: Machunka S., Banczerowski
J. (szerk): A Balaton Kutatasanak 2002. Evi Eredményei., MTA Budapest, 85-92.

Herodek, S., Toth, V. (2004): Ep és pusztuld balatoni nadasok Ssszehasonlito kutatésa. In:
Machunka S., Banczerowski J. (szerk.): A Balaton Kutatasdnak 2003. Evi
Eredményei. MTA, Budapest, 64-72.

Herodek, S., Toth, V., Lukacs, V. (2005): Ep ¢s pusztuld balatoni nadasok 6sszehasonlito
kutatdsa II.. A 2004. évi eredmények. — In: A Balaton kutatasanak 2004. évi

eredményei. (Szerk.: Mahunka S., Banczerowski J.), Magyar Tudomanyos
Akadémia, Budapest, ISSN 1419-1075, p. 65-74.

Herodek, S., Toth, V., Zlinszky, J., Lukacs, V. (2009): Mitdl pusztul a nad? In: Biro P.
(szerk.) Balatonkutatasrol Mindenkinek (konyv szerkesztés alatt)

Hocking, P.J., Finlayson, C.M., Chick, A.J. (1983): The biology of Australian weeds. 12.
Phragmites australis (Cav.) Trin. ex Steud. J. Aust. Inst. Agr. Sci., 49: 123-132.

Hiirlimann, H.,(1951): Zur Lebensgeschichte des Schilf an den Ufern der Schweizern
Seen. Beitr. Geobot.Landesaufn., 30: 1-232.

Jacob, H. J. és tsai (1995): A genetic linkage map of the laboratory rat, Rattus norvegicus.
Nat. Genet., 9: 63-69.

Karska, M., Podolski, G., Podolska, M. (1992): Germination under various culture
conditions of reed caryopses (Phragmites australis (Cav.) Trin. ex Steud.) from

Lake Patnowskie (near Konin, Poland) with heated water. Acta Hydobiologica, 34:
213-225.

Kéz, A. (1931): A balatoni medencék és a Zalavolgy. Potfiizetek a Természettudomanyi
Ko6zlony 63. kotethez. 182-183. potfiizet 49-61.

Kiss, G.B., Csanadi, G., Kalman, K., Kalo, P., Okresz, L. (1993): Costruction of a basic
linkage map for alfafa using RFLP, RAPD, isozyme and morphological markers.
Mol. Gen. Genet., 238: 129-137.

Kopf, F. (1974): Der neue Wasser haushalt des Neusiedler Sees. Osterr. Wasser wirtschaft,
26: 169-180.

Koppitz, H., Kiihl, H., Hesse, K., Kohl, J.G. (1997): Some aspects of the importance of

genetic diversity in Phragmites australis (Cav.) Trin. ex Steudel for the
development of reed stands. Bot. Acta., 110: 217-223.

Koppitz, H. (1999): Analysis of genetic diversity among selected populations of
Phragmites australis world-wide. Aquat. Bot., 64, 209-221.

Koppitz, H., Kiihl, H. (2000): To the importance of genetic diversity of Phragmites
australis in the development of reed stands. Wetk. Ecol. Manag., 8: 403-414.

Kovéacs M. (1976): Die Bedeutung der Balaton-Uferzone fiir den Umweltschutz am See.
Acta Bot. Acad. Sci. Hung. 22, 85-105.

Krejci, G. (1974): Jahresperiodische Stoffwechselschwankungen in Phragmites communis.
Diss. Univ. Wien.

Kiihl, H., Neuhaus, D. (1993): The genetic variability of Phragmites australis investigated
by random amplified polymorphic DNA, In: Ostendorp W., Krumscheid-Plankert
P. (Eds.), Seeuferzerstorung und Seeuferrenaturierung in Mitteleuropa, Gustav
Fischer, Stuttgart, pp. 9-18

99



Lambertini, C., Gustaffson, M. H. G., Frydenberg, J., Speranza, M., Brix, H. (2008): Genetic
diversity patterns in Phragmites australis at the population, regional and continental scales,
Aquat. Bot., 88: 160-170.

Lenoir, A., Stoian, V., Cartier, D., Gorenflot, R., Raicu, P., Lucien, M. (1975): Polyploidie
et méiose pollinique du.

Les, D.H., Pholbrick, C.T. (1993): Studies of hybridization and chromosome number
variation in aquatic angiosperms-evolutionary implications. Aquat. Bot., 44: 181-
228.

Lewontin, R.C. (1972): The Apportionment of Human Diversity, Committee on
Evolutionary Biology. University of Chicago, Chicago, Illionis, 381-398.

Litt, M., Luty, J.A. (1989): A hypervariable microsatellite revealed by in vitro
amplification of a dinucleotide repeat within the cardiac muscle actin gene. Amer J
Human Genet., 44: 397-401.

Lynch, M., Milligan, B.G. (1994): Analysis of population genetic structure with RAPD
markers. Molec Ecol., 3: 91-99.

Marks, M., Lapin, B., Randall, J. (1994): pPhragmites-australis (P. communis) threats,
management, and monitoring. Natural Areas Journal Volume, 14 Issue: 4 Pages:
285-294 Published: OCT.

Martin, G.B., Williams, J.G.K., Tanksley, S.D. (1991): Rapid identification of markers
linked to a Pseudomonas resistance gene in tomato by using random primers and
near-isogenic lines. Proc. Natl. Acad. Sci., 88: 2336-2340.

McKee J., Richards A.J. (1996): Variation in seed production and germinability in
common reed (Phragmites australis) in Britain and France with respect to climate.
New Phytol., 133: 233-243.

Melzer, A. (1976): Makrophytische  Wasserpflanzen als Indikatoren des
Gewisserzustandes oberbayerischer Seen. Diss. Bot. 34, Vrl. J. Cramer Voduz, 34:
1-195.

Metzler, K., Rosza, R. (1987): Additional notes on the tidal wetlands of the Connecticut
River. Newsletter of the Connecticut Botanical Society, 15: 1-6

Mian, M.A.R., Hopkins, A.A., Zwonitzer, J.C. (2002): Determination of genetic diversity
in tall fescue with AFLP markers. Crop. Sci., 42: 944-950.

Moser, 1. (1866): Der Abgetrocknete Boden des Neusiedler Sees. Jahrb. Geol. Reichanst.,
Vienna.

Mullis, K.B., Faloona, F. (1978): Specific synthesis of DNA in vitro via polymerase chain
rection. Methods Enzymol., 155: 350-355.

Nei, M., Li, W.H. (1979): Mathematical model for studying genetic variation in terms of
restriction endonucleases, Proc. Natl. Acad. Sci. USA, 76: 5269-5273.

Nei, M. (1973): Analysis of gene diversity in subdivided populations. Proc. Natl. Acad.
Sci. USA, 70: 3321-3323.

Nei, M.(1987): Molecular evolutionary genetics. New York : Columbia University Press,
512 p. ISBN 0231063202.

Niering, W.A., Warren, R.S., Weymuth, C. (1977): “Our Dynamic Tidal Marshes:
Vegetation Changes as Revealed by Peat Analysis.” Conn. Arboretum Bull. No. 22,
New London, CT.

100



Nikolajevsky, V.G. (1971): Research into the biology of the common read (Phragmites
communis Trin.) in the U.S.S.R.. Folia Geobotanica Phytotaxonomica, 6: 221-230.

Nybom, H., Bartish, [.V. (2000): Effects of life history and sampling strategies on genetic
diversity estimates obtained with RAPD markers in plants. Perspectives in Plant
Ecology, Evolution and Systematics, 3/2, 93-114.

Okubo, T., Oizumi, K., Hoshino, M. (1968): An observation of solar energy conversion of
primary canopies of forage crops. In: Photosynthesis and utilization of solar energy.
Level III. Experiments. JIBP/PP-Photosynthesis level II1.Group, Tokyo.

Ondok, J.P. (1973): Photosynthetically active radiation in a stand of Phragmites communis
Trin., II. Modell of light extinction in a stand. Photosynthetica, 7: 50-57.

Orson, Richard A. (1999): A Paleoecological Assessment of Phragmites australis in New
England Tidal Marshes: Changes in Plant Community Structure During the Last
Few Millennia Biological Invasions, Issue Volume 1, Numbers 2-3 Pages 149-158 /
June,

Ostendorp, W. (1999): Susceptibility of lakeside Phragmites reeds to environmental
stresses: examples from Lake Constance-Untersee (SW Germany), Limnologica,
29(1):21-27.

Ostendorp, W; Brem, H., Dienst, M., Johnk, K., Mainberger, M., Peintinger, M., Rey, P.,
Rossknecht, H., Schlichtherle, H., Straile, D., Strang, 1., Heft, S. (2007):
Auswirkungen des globalen Klimawandels auf den Bodensee, Schriften des Vereins
fiir Geschichte des Bodensees und seiner Umgebung, 125: 199-244.

Paran, 1., Kesseli, R., Michelmore, R. (1991): Identification of restriction-fragment-lenght-
polimotphism and random amplified polymorphic DNA markers linked to downy
mildew resistance genes in lettuce, using near isogenic lines. Genome 34: 1021-
1027.

Paran, 1., Michelmore, R.W. (1993): Development of reliable PCR-based markers linked to
downy mildew resistance genes in lettuce. Theor. Appl. Genet., 85: 985-999.

Pauca-Comenescu, M., Clevering, O.A., Hanaganu, J., Gridin, M. (1999): Phenotypic
differences among ploidy levels of Phragmites australis growing in Romania.
Aquat, Bot., 64: 223-234.

Pellegrin, D., Hauber, D.P. (1999): Isozyme variation among populations of the clonal
species, Phragmites australis (Cav.) Trin. ex Steudel, Aquatic Botany Volume: 63
Issue: 3-4 Pages: 241-259.

Phragmites australis (Cav.) Trin. ex Steud. C.R. Acad. Sci. Paris 280, Série D 621-624.

crer

Hidrolégiai K6zlony, 91-93.

Raicu, P., Staicu, S., Stoian, V., Roman, T. (1972): The Phragmites australis Trin.
Chromosome complement in the Danube delta. Hydrobiol., 39: 83-89.

Ridley, H. N. (1930): The dispersal of plants throughout the world. Ashford, Kent, Reeve
and Co.

Riedmiiller, G. (1965): Der Schilfgiirtel des dster. Anteils des Neusiedles Sees 1938-1958.
Wiss. Arb. Bgld., 32: 58-59.

Rosewald-Rudescu, L. (1974): Das Schilfrohr. Die Binnengewasser. E.Schweizerbart.
Stuttgart, 27: 302.

101



Rudescu, L., Niculescu, C., Chivu, L.P. (1965): Monografia stufulul den delta Dunarii.
Bucuresti, Edit. Akad. Rep. Soc. Romania.

Sahuquillo, E., Lumaret, R. (1999): Chloroplast DNA variation in Dactylis glomerata L-
taxa endemic to the Macaronesian islands. Molecular Ecology Volume: 8 Issue: 11
1797-1803.

Saltonstall, K. (2002): Cryptic invasion by a non-native genotype of the common reed,
Phragmites australis, into North-America. Proc. Natl. Acad. Sci. USA, 99: 2445-
2449.

Samuelson, G. (1934): Die Verbreitung der hoheren Wasserpflanzen in Nordeuropa. Acta
phytogeogr. suec., 6: 1-211.

Sanghai-Maroof, M.A., Biyashev, R.M., Yang, G.P., Zhang, Q., Allard, R.-W. (1994):
Extraordinarily polimorphic microsatallite DNA in barley: species diversity,
chromosomal locations, and population dynamics. Proc. Natl. Acad. Sci. USA, 91:
5466-5470.

Schmieder, K., Dienst, M., Ostendorp, M., Johnk, K. (2004): Effects of water level
variations on the dynamics of reed belts of Lake Constance. Ecohydrology and
Hydrobiology, 4: 229-239.

Scholz, H., Bohling, N. (2000): Phragmites frutescens (Gramineae) revised. The discovery
of an overlooked, woody grass in Greece, especially Crete. Willdenowia, 30: 251-
261.

Soltis, D.E., Gitzendanner, M.A., Strenge, D.D., Soltis, P.S. (1997): Chloroplast DNA
intraspecific phylogeography of plants from the Pacific Northwest of North
America. Plant Systematics and Evolution Volume: 206 Issue: 1-4 Pages: 353-373

Stebbins, G.L. (1971): Chromosomal evolution in Higher Plants. Edward Arnold, London.
Strand, M., Prolla, T.A., Liskay, R.M., Petes, T.D. (1993): Destabilization of tracts
of simple repetitive DNA in yeast by mutations affecting DNA mismatch repair.
Nature, 365: 274-276.

Szeglet, P., Domotorty, Zs., Pomogyi, P. (1999): A nadas hatar valtozasa a Kis-Balatonon
az 1950-es évektdl napjainkig. Hidrologiai K6zlony, 386-387.

Tanksley, S.D., Orton, T.J. (eds) (1983): Isosymes in Plant Genetics and Breeding.
Elsevier Amsterdam-Oxford-New York.

Tautz, D., Renz, M. (1984): Simple sequences are ubiquitious repetitive components of
eucaryotic genomes. Nucleic Acids Res., 12 (10): 4127-4138.

Tischler, G. (1942): Polyploidie und Artbildung. Naturwissenschaften 48/49: 713-718.

Torres, A.M., Weeden, N.F., Martin, A. (1993): Linkage among isozyme, RFPL, and
RAPD markers. Plant Physiol, 101: 394-452.

Toth, L. (1960): Phytozonologische Untersuchungen iiber die Rohrichte des Balaton-Sees.
Annal. Biol. Tihany, 27: 209-242.

Téth, L., Szabo, E. (1961): Zénologische und Okologische Untersuchungen in den
Rohrichten des Neusiedlersees (Fert6-t0). Annal. Biol. Tihany, 28: 151-168.

Trin. ex Steud. (=P. communis Trin.) en Iran. Rev. Cytol. Biol. Bot., 2: 67-81.

Tsvelev, N.N. (1984): Grasses of the Soviet Union Part II. In: Fedorov, A.A. (Ed), Russian
Translations Series 8. Balkema, Rotterdam.

102



Van der Toorn, J. (1972): Variability of Phragmites australis (Cav.) Trin ex Steudel in
relation to the environment. Van Zee zot Land, 48: 1-122.

Virag, A. (1998): A Balaton multja és jelene. Eger, pp. 904.

Vos, P., Hogers, R., Bleeker, M., Reijans, M., Van der Lee, T., Hornes, M., Frijters, A.,
Pot, J., Peleman, J., Kuiper, M., Zabeau, M. (1995): AFLP a new technique for
DNA fingerprinting. Nucleic Acids Res, 23: 4407-4414.

Watkinson, A.R., Powell, J.C. (1993): Seedling recruitment and the maintenance of clonal
diversity in plant populations- a computer simulation of Ranunculus repens. Journal
of Ecology, 81: 707-717.

Weisner, S.E.B., Granely, B., Ekstam, B. (1993): Influence of submergence on growth of
seedlings of Scirpus lacustris and Phragmites australis. Freshwater Biol., 29: 371-
375.

Welsh, J., McClelland, M., (1990): Fingerprinting genomes using PCR with arbitrary
primers. Nucleic Acids Res., 18: 7213-7218.

Wenz, H.M., Robertson, J.M., Menchen, S., Oaks, F., Demorest, D.M., Scheibler, D.,
Rosenblum, B.B., Wike, C., Gilbert, D.A., Efcavitch, J.W. (1998): High-precision
genotyping by denaturing capillary electrophoresis. Genome Res, 3: 69-80.

Williams, K., et al (1990): DNA polymorphism amplified by arbitrary primers are useful as
genetic markers. Nucleic Acids Res., 18: 6531-6535.

Yang, G.P., Saghai-Maroof, M.A., Xu, C.G., Zhang, Q., Biyashev, R.M. (1994):
Comparative analysis of microsatellite DNA polymorphism in landraces and
cultivars of rice. Molecular and General Genetics, 245: 187-194.

Yin, X., Stam, P., Dourleijn, C.J., Kropff, M.J. (1999): AFLP mapping of quantitative trait
loci for yield-determinating physiological characters in spring barley. Theor Appl
Genet, 99: 244-253.

Zax, M. (1973): Die Temperaturresistenz von Phragmites communis Trin. Pol. Arch.
Hydrobiol., 20: 159-164.

Zlinszky, A. (2007): A balatoni nadpusztulas légifelvételes vizsgalata. Tudomdanyos
didkkori dolgozat. XVIII. Orszagos Tudomanyos Didkkori Konferencia, Biologia
szekcio. 1-29.

Zong, W., Chen K., Taiguchi K., Kondo A., (1991): A chromosome study in intraspecific
polyploidy of Phragmites australis and its related species. Kromosomo, 11: 2168-
2172.

103



Mellékletek:

M1. ROVIDITESEK JEGYZEKE

AFLP = amplifikalt fragmentumhossz polimorfizmus
AP-PCR = PCR tetszés szerinti primerrel

bp = bazispar

c¢DNS = kopia DNS

DAF = DNS amplifik4cios ujjlenyomat

DAPI = 4’ ,6—diamidino—2— fenilindol (Merck)
DNS = dezoxiribonukleinsav

dNTP-k = dexozinukleotid tridozfoszfatok
EtBr = Etidium-bromid

LAI = levél teriileti index

LB = loading buffer festék

OP = Operon primer

PCR = polimeraz lancreakcio

PhAR = fotoszintetikusan aktiv sugarzas
RAPD = véletlen amplifikalt polimorf DNS
RFLP = restrikcids fragmentumhossz polimorfizmus
RN-4z = ribonukledz

SCAR = ismert szekvencidju amplifikalt régio
SSR = mikroszatellit régiod

STR =rdvid tandem ismétlédés

TBE = Tris-Boérsav-EDTA puffer

UPGMA = tavolsagokat optimalizald csoportatlag
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M2. OLDATOK, PUFFEREK OSSZETETELE

Oldatok készitése gélelektoforézis vizsgalathoz

TBE puffer

Tris bazis 27 g
Borsav 13,75 g
EDTA 10 ml, pH= 8

1 I-re higitani desztillalt vizzel.

LB (loading buffer festék)

Peacock (10-szeres)
Tris-bazis 10,8 g
Boérsav 0,55 g
Na,EDTA-2H,0 (Selecton B2) 0,93 g

100 ml-re kiegésziteni haromszor desztillalt vizzel.

LB festék
Peacock 10-szeres 2,5 ml
Glicerin 87 %-0s 40,22 ml
SDS 10 %-o0s 1,0 ml
Na,EDTA-2H,0 0,5 M 5,0 ml
Bidesztillalt viz 1,5 ml
Bréomfenolkék 125 mg

Xilene-cianol 50 mg

Etidium-bromid oldat (EtBr)

Etidium-bromid por 200 mg
Haromszor desztillalt steril viz 20 ml

Oldat: 10 mg/ml, sotét ivegben tarolva
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Ebbdl 100 pl —t 600 ml haromszor desztillalt steril vizzel higitani

DNS sztenderd (1étra)

100 bp létra
50 pl DNS sztenderd
50 pl LB puffer

200 pl haromszor desztillalt steril viz

123 bp DNS sztenderd
25 ul DNS sztenderd
155 pl haromszor desztillalt steril viz

20 ul LB puffer
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M3. Tablazatok

1. tablazat: HOmérsékleti profilok a kiilonb6zd primerek esetében a PCR Applied Biosystems 2720 Thermocycler késziilékkel

primer kezdeti fej (T kezdeti (T) ideje lancbontasi (T)|ideje ;:’lkrl::: :!c;:;;ési (T) ideje |[lanc novekedési (T) ideje befejezo6 lIépés (T) ideje  |hiités vég (T)|ciklusszam
OPB01  |130°C 94°C 3min455s(94°C 1 min|36°C 1 mn |72°C 2min305s|72°C 10mn |4°C 40
OPBI1 |130°C 94°C 3min45s(94°C 1 min|36 °C 1 mn |72°C 2min30s|72°C 10mn |4°C 40
(GACA), |130°C 93°C  |3min45s|93°C 20s [50°C 1min |72°C 2min30s|72°C 6mn |4°C 40
M13 130°C 93°C 3min455s(93°C 20s [50°C 1 mn |72°C 2min305s|72°C 6mn [4°C 40
(GATA); [130°C 93°C  |3min45s|93°C 20s [42°C 20s [712°C 2min30s|72°C 6mn |4°C 40




2. tablazat. Az 6t t6 11 vizsgalt populacidjanak paronként felirt foldrajzi tavolsadgainak és genetikai tavolsdganak értékei- Popgen 1.32-es

programmal szdmolva - A diagonal vonal alatti értékek a genetikai tavolsagot, a f6lotti értékek a foldrajzi tavolsagot mutatjak.

Untersee Uberlinger-see [G.Ostersee [Waschsee [Fertdrakos |Hidegség [Hegyké |Kerekedi-bay |Balatonmariafiirdd |Bozsai-bay |Zalavéri-viz

Untersee R 11 167 168 572 580 575 571 639 669 623
Uberlingensee 0,253 [**** 159 159 562 573 569 664 631 662 617
G.Ostersee 0,521 0,503 *** 2 404 412 407 508 476 502 462
Waschsee 0,330 0,463 0,097 [**** 402 411 408 506 474 503 460
Fertérakos 0,533 0,494 0,257 0,236 5 10 123 123 124 125
Hidegség 0,506 0,507 0,296 0,260 0,016**** 5 112 113 116 116
Hegyko 0,536 0,519 0,291 0,268 0,031 0,025**** 106 109 117 122
Kerekedi-bay 0,525 0,530 0,367 0,286 0,147 0,153 0,162|**** 50 10 89
Balatonmariafiirdd 0,440 0,445 0,351 0,302 0,115 0,102 0,095 0,100(**** 43 19
Bozsai-bay 0,448 0,344 0,265 0,194 0,131 0,158 0,189 0,241 0,198|**** 65
Zalavari-viz 0,440 0,380 0,229 0,183 0,082 0,073 0,077 0,181 0,136 0,164 |****

108



3. Tablazat: Kozép —Europa kiilonbozo helyein vett 21 nad genetikai tavolsaga és

foldrajzi tavolsag értékei paronként- Popgen 1.32-es programmal szamitva

Gen.tav Foldr.tav |Gen.tav Foldr.tav [Gen.tav [Foldr.tav |Gen.tav Foldr.tav Gen.tav |Foldr.tav
0,6702 401,39 0,429 542,72 0,5831 90,5 0,6702 551,32 0,7167 155,1
0,5423 345,63 0,7167 172,2 0,5031 72,99 0,928 1271,26 0,8168 130,08
0,3272 519,15 0,7167 85,09 0,6702 122,2 0,7655 952,85 0,5423 62,35
0,3939 654,3 0,3272 170,95 0,6257 346,54 0,6257 1103,53 0,5831 319,52
0,2647 652,82 0,3272 916,96 0,36 398,38 0,5831 701,3 0,7167 167,16
0,6257 319,56 0,5423 906,3 0,36 715,89 0,6702 658,09 0,7655 571,5
0,5831 271,54 0,6257 579,12 0,5031 882,85 0,36 602,31 0,429 622,66
0,6702 160,19 0,5831 523,92 0,7167 1603,8 0,6257 316,27 0,9886 570,63
0,5831 341,93 0,2348 212,23 0,7655 1286,5 0,7167 494,09 0,2955 152,86
0,7167 1023,85 0,429 50,35 0,5423 1438,34 0,7655 1217,46 0,6257 250,13
0,5831 704,69 0,5423 695,06 0,5031 1040,08 0,7167 896,8 0,7167 318,11
0,6257 855,27 0,6702 373,55 0,5031 981,96 0,5031 1048,73 0,8168 358,04
0,5831 463,27 0,4654 526,49 0,6702 931,79 0,4654 647,42 0,7655 403,64
0,6702 471,74 0,7655 123,56 0,6257 341,54 0,6257 603,95 0,5831 462,42
0,6702 401,12 0,5031 144,2 0,2955 393,21 0,7167 547,47 0,5831 507,72

0,429 116,88 0,5031 82,13 0,6702 708,58 0,3939 192,77 0,8168 124,94
0,6702 155,16 0,3272 1049,58 0,5831 872,66 0,7655 906,48 0,5423 123,11
0,5831 896,66 0,3272 1036,79 0,6257 1593,88 0,6257 585,33 0,4654 88,73
0,6702 884,45 0,6257 721,31 0,6702 1275,11 0,5831 737,38
0,6702 572,73 0,5031 667,98 0,4654 1425,74 0,4654 335,73
0,4654 520,02 0,429 370,67 0,429 1030,72 0,8168 320,42
0,4654 242,38 0,36 179,19 0,5031 968,13 0,6257 253,3
0,5423 74,81 0,7167 553,04 0,6702 922,27 0,6702 720,77
0,5831 708,19 0,6702 245,94 0,5031 57,41 0,5423 404,06
0,4654 396,48 0,4654 388,87 0,6702 373,27 0,429 555,23
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