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1. Bevezetés

A Josika-orgona (Syringa josikaea Jacq. fil. ex Rchb.) az Erdélyi-szigethegység ¢és az
Ukrajnai-Karpatok bennsziilott cserjefaja. Rokonsaganak azsiai elterjedése miatt vetédott 61, hogy
egy reliktum fajjal allunk szemben. Ez a kérdés mar tobb, mint szaz éve (Pax 1898) foglalkoztatja a
szakmai kozvéleményt. Annak hatésara, hogy fosszilidkat S. josikaea 6seként azonositottak, mara e
faj a Karpat-medence harmadkori reliktumainak tankdnyvi példaja lett. A reliktum novényfajok
torténeti biogeografiaja eltér az egyes teriileteket boritd ndvényzet tobbségéhez képest, emiatt a
reliktumok torténeti biogeografidja fontos adatokkal egészitheti ki a floratorténetrdl szerzett
ismereteket. A rokonsdg elterjedésének ismerete és néhany fosszilia alapjan azonban a fajok
szarmazasarol és torténeti biogeografiajardl csak bizonytalansaggal lehet hipotéziseket felallitani.
Kiilonosen igaz ez régebbi foldtorténeti korok reliktumai esetében, ahol az eltelt hosszli 1d6 alatt
szamos tényezOd befolyasolhatta a faj fennmaradasat és elterjedését. Az utobbi évtizedekben a
molekuldris genetikai technikak fejlodése 1) lehetdséget adott a fajtorténet feltdrasdhoz ¢és
¢vszazados hipotézisek igazolasdra vagy elvetésére (Avise 2000). Molekularis genetikai
moddszerekkel vizsgalhatova valt a S. josikaea leszarmazasi ideje, €s hogy ez milyen foldtorténeti

eseményekkel 41l kapcsolatban.

A reliktum fajok elterjedése olyan kisméretli refugium teriiletre korlatozodik, ahol az
¢lohelyi feltételek adottak a fennmaradashoz. A sziik elterjedésési teriilettel rendelkezd, dkoldgiai
optimumuk hataran ¢€l6, alacsony reziliencidju fajok a legveszélyeztetettebbek kozé tartoznak
(Connor 2009). A S. josikaea kiemelt figyelmet élvez; torvény altal védett Ukrajndban és
Romaniaban is (Diduch 2009; Dihoru és Negrean 2009), szerepel a Karpatok Veszélyeztetett
Fajainak Listajan (Tasenkevitch 2003), az IUCN Veszélyeztetett Fajok Voros Listajan (Bilz 2011)
és az Eurépai ElShely Direktiva II. és IV. fiiggelékében (Council of the European

Communities 1992).

A megfeleld természetvédelmi kezelési tervek kialakitasdhoz alapvetd a veszélyeztetett és
ritka fajok fennmaradt allomdnyainak, ezek méretének ¢és ¢élohelyének pontos ismerete. A
S. josikaea elterjedési adatainak java része egy ¢€vszdzaddal ezel6ttrél szarmazik (Fekete és
Blattny 1913), ezt kovetden csak az Ukrajnai-Karpatok allomédnyainak szisztematikus felkeresése és
megerdsitése tortént meg az utdbbi években (Kohut 2013). Az Erdélyi-szigethegységi populaciok
¢vszazados adatainak megerdsitése fontos és silirgds feladat egy olyan iddszakban, amikor e
teriileten az erdei ndvényzetre haté antropogén befolyds folyamatosan novekszik (Ioras és

Abrudan 2006).



A diszperz elterjedésti, kisméretli populaciok kozott jelentds reproduktiv izolacid alakulhat
ki. Ennek kovetkeztében a faj fennmaradasa a kisméreti allomanyok egymastdl fliggetlen
fennmaradésatol fiiggne (Allendorf et al. 2013). A S. josikaea allomanyai kozotti rokonsag €s az
egyes populaciok genetikai diverzitdsanak meghatdrozasa valaszt adhat arra a kérdésre, hogy
valojadban milyen kapcsolat maradt fenn a populaciok kozott, illetve bebizonyosodik-e az
allomanyok korabban vélt izolaltsaga. Vizsgalatainknak végiill fontos természetvédelmi

konzekvenciai lehetnek.



2. Célkitiizés

A Syringa josikaea biogeografiajanak megismeréséhez az elsd I€pés a populaciok aktudlis
elterjedésének feltarasa. A molekularis evolicios munkdkhoz pedig ki kell dolgozni taxonspecifikus
molekuldris markereket. A torténeti biogeografia talan legfontosabb kérdése e taxonnal, hogy a
foldtorténeti események soran mikor valt el a kozép-eurdpai S. josikaea a kelet-azsiai rokonsagatol.
A Karpatok torténeti biogeografiajahoz ¢és a faj természetvédelméhez értékes adatokat nytjt, ha

sikertl feltarnunk a S. josikaea populaciok kozti genetikai variabilitdsanak mintazatat.

Munkam soran a kovetkezo célokat tiztem ki:

1. A Syringa josikaea Erdélyi-szigethegységi elterjedésének aktualizalasa, az allomanyok

méretének felmérése €s természetvédelmi szempontu értékelése.

2. Mikroszatellit markerek fejlesztése a Syringa josikaea genomjéra, €s variabilis DNS

szakaszok keresése.
3. A Syringa josikaea rokonaitol valo elvalasi idejének meghatdrozasa molekularis médszerrel.

4. A Syringa josikaea elterjedési teriiletének (Ukrajnai-Karpatok €s az Erdélyi-szigethegység)

részei kozotti rokonsagi, filogeografiai viszonyok meghatéarozasa.

5. A Syringa josikaea populacioi kozotti rokonsagi viszonyok megéllapitasa, a kis egyedszamu

populaciok genetikai diverzitdsanak meghatarozasa.
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3. Irodalmi attekintés

3.1. A Syringa josikaea bemutatasa

3.1.1. A Syringa josikaea alaktani leirasa
A Syringa josikaea harom-négy méter magasra novo0 cserje vagy kisebb fa. Torzse also része

gyakran elfekszik (1. dbra, A). Vegetativ ndvekedése erds, az iddsebb tovek koril egyenes, jorészt
ag nélkiili hajtasokat hoz. Hajtasvégein egy riigy van. A levelek keresztben atellenesen allnak, révid
ny¢lbe keskenyedOk vagy kerek vallbol elliptikus-hosszukasak, csticsuk hegyes, esetleg roviden
kihegyezett, fondkjuk fehéres vagy zdldessziirke, enyhén szdrds. A levél feliilete fényes-borszerti,
sz¢éle ép vagy enyhén fiirészes. A viragzat az azévi hajtasokon fejlodik. A kocsanyok és a hajtasok
apron pelyhesek. A parta ibolyaszinli, karimdja joval rovidebb a csovénél, késobb felallo

(1. abra, B). A viragzas majus végétdl jinius kozepéig tart (Javorka 1925; Ciocarlan 2009).

1. abra: (A) A Syringa josikaea viragzo6 példanya (Zhdenijevo, Ukrajna, Kohut Erzsébet felvétele),
¢s (B) a viragzat (BCE Budai Arborétum, sajat felvétel)

3.1.2. A Syringa josikaea élohelye

A S. josikaea az Ukrajnai-Kérpatok és az Erdélyi-szigethegység kozéphegységi régidinak
biikkds €s lucos 6vében terem (Fekete és Blattny 1913; Fodor 1974; Ratiu et al. 1984). Az Ukrajnai-
Karpatokban allomanyait 350-800 m tengerszint feletti magassagok kozott talaljuk (Lendvay et al.
2012; Kohut 2013), mig az Erdélyi-szigethegységben 450-1000 m kozott terem (Blattny 1913;
Lendvay et al. 2012).

Eléhelyei mindeniitt humid klimaju patakpartok vagy lapos erddfoltok. Patakparton é16
allomanyainak példanyai altaldban iide, hegyvidéki lombos erdékben, biikkosokben, fenydelegyes
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biikkdsokben, rendszerint kozvetleniil a viz szélén ndnek. E mellett a ndvény eldéfordul patakokat
szegélyezd magaskordsban, sziklagorgetegeken vagy fenyvesben is. A patak mentén €16
populacioknal néhany tiz, néhdny szdz méterenként fordul eld egy-egy példany. Az erdélyi
populaciok egyedei kizardlag igy ndnek. Ezzel szemben az Ukrajnai-Karpatokban a populaciok
tobbsége patakokat kisérd, hegylabakig érd siklapokban fordul eld, szaraz iddszakokban is
nedvesen maradé égeresekben (Kohut és Hohn 2010; Kohut 2013). A S. josikaea ezeken a helyeken
erés klonalis novekedésével 10-100 m’-es siirfi foltokat alkot, ahol az egyedhatarok meghatarozasa

nehézkes.

3.1.2. A Syringa josikaea rendszertani helyzete

A Syringa josikaea az Oleaceae csaladba tartozik, amelynek rendszertani helyzete:
Angiospermae / Eudicots / Core eudicots / Asterids / Lamiids / Lamiales (APG III 2009;
Schéferhoff et al. 2010). Az Oleaceae csaladon beliil a Syringa L. genusba, genuson beliil pedig a
series Villosae Schneider csoportba soroljak (Rehder 1945; Kim ¢és Jansen 1998; Wallander és
Albert 2000).

A taxonomiai tisztanlatast neheziti a genus és az egyes fajok széles foldrajzi elterjedése, a
sok nemesitett, akar interspecifikus hibrid fajta és a morfologiailag kétségteleniil hasonld fajok
jelenléte. A fajok szama rendkiviil valtozd egyes taxonok faji vagy alfaji szinten vald
elkiilonitésétdl fiiggden; a kiilonb6zd szerzOk altal faji szinten elkiilonitett taxonok szama eléri a
70-et (Chen 2008). A Syringa genus legfrissebb rendszerében, amely mar a molekuléris taxonémiai

eredményeket (Li et al. 2002) is figyelembe veszi, Fiala (2008) 21 fajt tart szamon (1. tablazat).

A Syringa genus eurazsiai diszjunkt elterjedési, a fajok a két eurdpai kivételével Kelet vagy
K6zép-Azsiaban fordulnak el (2. abra). A két Eurdpaban 6shonos faj a Syringa josikaea és a
Syringa vulgaris. Bar e két faj elterjedési teriilete kozel esik egymashoz, sét kis részben at is fedi
egymast, a nemzetségen beliil nem tekinthetdk kdzeli rokonnak, és az él6helyi jellemzdik is teljesen
eltéréek. A S. josikaea hiivis, paréds levegdju, gyakran nedves kornyezetéhez képest a S. vulgaris
meleg, szaraz, sziklas ¢lohelyeken fordul eld a Balkan-hegységben, a Déli-Karpatokban,
legészakabbra pedig az Erdélyi-szigethegységben. A S. vulgaris a Syringa series Syringa-ba
tartozik, és ennek a csoportnak a Syringa series Villosa-t61 valo tavolsagat jol jelzi, hogy a nuklearis
genom alapjan filogenetikailag a két series kozé ékelddnek a Ligustrum-ok. A Ligustrum nemzetség
Syringa-ba agyazodasaval a Syringa tehat parafiletikus, és a Syringa sensu lato tartalmazza a

Ligustrum fajokat is (Fiiggelék, F1. abra, Li et al. 2002).
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1. tablazat: A Syringa fajok listaja Fiala (2008) taxondmiai besorolasa alapjan.

Subgenus Series Faj és alfaj név
Ligustrina Syringa reticulata
subsp. reticulata
subsp. amurensis
Syringa pekinensis
Syringa Syringa Syringa oblata
subsp. oblata
subsp. dilatata
Syringa vulgaris
Syringa protolaciniata

Syringa afganica
Pinnatifoliae Syringa pinnatifolia
Pubescentes Syringa pubescens

subsp. pubescentes
subsp. patula
subsp. julianae
subsp. microphylla
Syringa meyeri
Syringa mairei
Syringa pinetorum
Syringa wardii
Villosae Syringa villosa
Syringa emodi
Syringa wolfii
Syringa josikaea
Syringa komarowii
subsp. komarowii
subsp.reflexa
Syringa tomentella
Syringa sweginzowii
Syringa tibetica
Syringa yunnanensis

2. ébra: A Syriga genus iSZ]unkt eterjedése Euradzsiadban (sarga 1n). A olgozatban kiemelten
jelentds fajok: Syringa josikaea (piros); Syringa villosa (narancs, délebbre); Syringa wolfii (narancs,
¢szakabbra). Sajat abra Fiala (2008) adatai alapjan.
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3.1.3. A Syringa josikaea sziikebben vett rokonsaga

A S. josikaea faji onéllosagat felfedezése utan sokaig vitattak, €s csupan a himalajai Syringa
emodi Wallich ex Royle (amelyet pedig inkdbb a kelet-kinai Syringa villosa Vahl alfajanak, mint
onallo fajnak tekintettek) kertb6l szarmazod vagy kivadult példanyanak tartottak (Kanitz 1887;
Borbas 1887; Sargent 1888; Flatt 1890). Ehhez — a S. josikaea S. emodi-hoz val6 nagyfokt
hasonlosaga mellett — hozzajarulhatott, hogy a S. josikaea leirdsa utdn évtizedekig a Josika
baronétol szarmazd sebes-menti adatan kiviil mas eldfordulasi adata nem volt széles korben ismert,
¢s az ismertebb herbariumi lapok is kultivalt példanyokrol szarmaztak példaul Nagyenyedrdl Fuss

Mihalyto] 1863-b6l (Kanitz 1887).

Az a megallapitas, hogy a S. josikaea nem 6nallo faj, és a S. emodi-val azonos, legtobbszor
csupan néhany €16 vagy herbariumi példany tanulmanyozasa alapjan sziiletett. A két faj egymashoz
valé nagyfoku hasonlosagat nem vontdk kétségbe a 20. szazad legelejéig. Ekkor a kolozsvari
Gulyas Antal (1907, 1910) részletes morfologiai €s anatomiai vizsgalatok sordn kizarta a faji
azonossagot a S. emodi-val, és megallapitotta, hogy a S. josikaea a S. villosa-hoz hasonlit leginkabb.
A S. josikaea-hoz és S. emodi-hoz is nagyon hasonlo kelet-azsiai elterjedésii S. wolfii Schneider-t,
mint kiilon fajt csak Gulyas vizsgalatait kdvetden, 1910-ban irtdk le. A jelenlegi legfrissebb nézetek
szerint morfologiai hasonloésaguk alapjan a S. wolfii csupan a S. villosa alfajanak tekintendé (Chen

et al. 2007).

Gulyas (1907, 1910) eredményeit, amelyek szerint a S. villosa (és a S. villosa-t6] késobb
elkiilonitett S. wolfii) all legk6zelebbi rokonsagban a S. josikaea-hoz, kozel egy évszazaddal késObb
megerdsitették molekularis €s sokvaltozoés morfoldgiai adatelemzésen alapuld vizsgalatok. Kim és
Jansen (1998) kloroplasztisz restrikcios fragmenthossz polimorfizmus (cpRFLP) alapjan
megallapitotta, hogy a vizsgalt mintajukban a S. josikaea a S. wolfii egy mintdjaval all legkozelebbi
rokonsagban, €s ezek egy csoportot alkotnak a S. villosa és a S. wolfii mintaival, hozzajuk képest a
S. emodi rokonsagi foka joval alacsonyabb. Li et al. (2002) a nuklearis ndvényi genom riboszomalis
génjének ETS (external transcribed spacer) ¢és ITS (internal transcribed spacers) DNS szekvencidi
alapjan megerdsitette a S. villosa és S. wolfii kozeli rokonsagat €s hozzajuk képest S. emodi
kiilonbségét. Hasonldo eredményt hozott Li et al. (2012) vizsgalata, amelyben az ETS és ITS
szekvencidkat analizaltdk kloroplasztisz szekvencidkkal kombinalva. E két utdbbi vizsgélatba
sajnos nem vontak be a S. josikaea-t. A Syringa fajok rendszertananak tisztdzasara Chen (2008)

crers

villosa és S. wolfii nagyon nagyfokt hasonlosagot mutat a S. josikaea-val, el6bbi két fajt két
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alfajnak, mig a S. josikaea-t, f0ként kiilonallo elterjedési teriiletére hivatkozva ©nallo fajnak

javasolta.

Gulyas (1907, 1910) morfologiai-anatdmai munkai, és az ujabb molekuléris és morfologiai
alapt munkak eredménye azonban nem keriilt be a koztudatba, és a tudomanyos vagy tudomanyos
ismeretterjesztd miivekben maig a himaléjai S. emodi jelenik meg mint a S. josikaea legkdzelebbi

rokon faja (pl. Chopik 1970; Molnar V 1999, 2006; Dihoru és Negrean 2009; Bartha 2012).

3.2. Fosszilis Syringa maradvanyok Europabdl és elméletek a Syringa josikaea

szarmazasaval kapcsolatban

Mivel a Syringa-k nem domindns fajai a vegetacionak melyben el6fordulnak és
rovarmegporzasuak, ezért fosszilis maradvanyaik elokeriilése nem varhat6 nagyobb szdmban
(Postigo-Mijarra et al. 2010). Ennek ellenére az elmult évszazad kozepétdl tobb helyen is talaltak
Syringa-ként azonositott fossziliakat. Ezek a leletek meghataroztak az egész nemzetség diszjunkt
aredjanak kialakulasardl alkotott elméleteket, emiatt ez utdbbiakat a fosszilis maradvanyok

attekintésével egyiitt targyalom.

Mégha egy évszazaddal ezelbtt a S. josikaea leszarmazési viszonyai nem is voltak pontosan
ismertek (a himalajai Syringa emodi-t tartottdk ugyanis legkdzelebbi rokonnak a kelet-dzsiai S.
villosa és S. wolfii helyett), azsiai rokonaival szembedtld diszjunkt elterjedése ismert volt. A S.
josikaea foldrajzilag tavol €16 rokonsagéara elsOként Ferdinand Pax (1898) adott magyarazatot,
amely szerint a S. josikaea harmadkori reliktum faj, a pontusi flora maradvanya. Akik ismerték Pax
munkajat, azoknak talan nem okozott meglepetést, hogy késObb taldltak Syringa fosszilis

maradvanyokat.

Az els6 Syringa fosszilis leleteket (levél lenyomatokat és termés maradvanyokat) a
Weimar-Ehringsdorf (Thiiringia, Németorszag) melletti édesvizi mészkOtufa iiledékben fedezték fel
(Vent 1955). A taldlt fajt Vent Syringa thuringiaca-nak nevezte el, a levél és termés
S. josikaea-hoz mutatja a legnagyobb hasonlosagot. Késébb az ehringsdorfi leléhely kozelében,
Bilzingsleben (Thiiringia, Németorszag) mellett elteriilld mésztufa rétegekben talalt Syringa
maradvanyokat egyenesen S. josikaea-ként azonositottak, igaz, ezt a lelohelyet mas kutatok tartak
fel (Mania 2006; Mania és Mania 2008). Ezek a maradvianyok a negyediddszak két meleg
periodusabol kertiltek eld: a Holstein (Mindel-Riss) interglacidlis és az Eemian (Riss-Wiirm)

interglacialis id6szakokbol (a Pleisztocén korszak egyes iddszakait az F2. dbra mutatja).
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Ujabb el6keriilt Syringa maradvanyok Skoflek Istvan nevéhez fiizGdnek, melyeket
Magyarorszag két pontjarol, Vértessz6l0srol €s Monosbélrdl szarmazo rétegekben azonositott
(Skoflek 1968, 1990). A VértesszOlosrol eldkerilt Giinz-Mindel interglacialisb6l €s a Mindel
glacialis interstadialisaibol szdrmaz6 maradvanyokat két fajként Syringa pleistocenica-nak ¢és
Syringa pannonica-nak firta le. ElObbit a ma €10 fajok kozil a Syringa amurensis-hez talalta
leghasonlobbnak, mig az utobbit a Syringa persica-val talalta legkdzelebbi rokonnak a levél és
termések morfologidja alapjan. Ezeknek a fajoknak a pollenje is kimutathaté volt a Kozépso-
Pleisztocén melegebb iddszakaiban (Jarai-Komlédi 1990). A moénosbéli  Riss-Wiirm
interglacialisbol szarmazo leleteket Syringa biikkensis és Syringa hungarica néven irta le. Ezeket a
fajokat tul kiilonbozOnek taldlta a tobbi (fosszilis vagy mai) Syringa fajtol, emiatt nem tudta

meghatarozni, hogy pontosan melyikkel legnagyobb a hasonldsaguk.

Skoflek (1968) szerint ezek a Syringa fajok a kornyezetiikben talalt 6sndvényzet alapjan
mediterran, de legalabbis atlantikus klimaigényliek voltak; megfelel6 klimaja iddszakokban
elterjedési teriiletiik kiterjedhetett, szdmukra kedvezdtlenebb idészakokban pedig visszahtizodtak
refugialis éldhelyekre, mig a Pleisztocén lehiilésekkel jard szarazodasok soran a Németorszagban
fossziliak alapjan leirt Syringa taxonokkal egyiitt ki nem haltak. Az egyes fajoknak legkdzelebbi
kozos Osei (akar a ma is €l0) azsiai fajok lehettek, azaz a kihalt eurdpai fajok eurdzsiai elterjedésti
taxonok aredjanak feldarabolodasa utan alakulhattak ki, ellentétben azzal a lehetdséggel, hogy

Eur6paban diverzifikalodtak volna ezek a fajok.

Andrednszky Gébor (1968) egy Szarmata (Ko6zéps6-Miocén) kora Banhorvatibol
(Eszaki-K6zéphegység) szarmazé fosszilis Syringa leletet azonositott, aminek a S. josikaea-hoz
valé hasonlosaga miatt a Syringa paleojosikaea nevet adta, bar részletesebb vizsgalattal nem
tamasztotta ald a fajok kozti rokonsagot posztumusz megjelent publikaciojdban. Ez a fosszilis lelet

viszont erdsitette azt a nézetet, mely szerint a S. josikaea harmadkori reliktum.

Két évtizede keriilt eld fosszilis Syringa pollen az Ibériai-félsziget keleti részérdl (Abric
Romani, Katalonia, Spanyolorszag; Burjanchs és Julia 1994), amely a Syringa genus egyetlen
nyugat-eurdpai fosszilis maradvanya. A kozelebbrdl nem meghatarozott rendszertani kategoriaju
pollen maradvanyok a Késd-Pleisztocénbdl szarmaznak, ami azt jelentheti, hogy egészen az utolso
eljegesedésekig fennmaradhatott Syringa faj ezen a teriileten. A Syringa-nak ez az izolalt
elokeriilése meglepd, €s mivel a Syringa és a Ligustrum pollenje konnyen Osszetéveszthetd, ezért
ennek az eléfordulasnak a valodisagat tovabbi leleteknek kellene megerdsitenilik (Postigo-Mijarra

et al. 2010).

Egy, a S. josikaea reliktum szarmazasaval ellentétes elmélet még a Syringa fosszilis leletek

elokertilése eldtt jelent meg. E szerint a S. josikaea nem természetes modon 1étrejott 6nalld faj,
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hanem egy é4zsiai taxon Azsidbél nyugatra vandorolt népek éltal Europaba magukkal hozott
példanyainak leszarmazottja. igy a S. josikaea csupan egy archeofiton eleme lenne a Karpatoknak.
Ezt az elméletet Susan D. McKelvey, a 20. szazad els6é felének jelentds Syringa szakértdje
orgonakrél sz6l6 monografidjdban targyalta részletesen, bar 6 maga nem tamogatta az elméletet
(McKelvey 1928). Ennek az elméletnek a megerdsitése vagy cafolata nem jelent meg a
szakirodalomban, nyolcvan évvel McKelvey munkdjat kovetden Fiala (2008) szerint ennek a

keérdésnek a tisztdzasa tovabbi tudomanyos munkat igényel.

3.3. Eurazsia florajanak alakuldasa a Kainozoikumban, eurazsiai diszjunkciok és

Tercier maradvanyfajok Europaban

A Fold ma ismert ndvénycsalddjai és nemzetségei a Kainozoikum elején kezdtek kialakulni.
Ekkor az északi féltekén boreotropikus flora jott 1étre a mainal joval melegebb és nedvesebb klima
¢és a sarkvideki jégsapka hidnyanak hatdsara. A kontinensek tektonikus mozgasa soran az Oligocén
elejére bezarult az Europat és Azsiat elvélaszto, Tethyst és Jeges-tengert 6sszekotd Turgai-tenger,
¢s innentdl Eurézsia teriilete atjarhatova valt az élovilag szamara a két, korabban kiilonalld foldrész
kozott (Tiffney €s Manchester 2001; Xiang €s Soltis 2001). A novényfajok elterjedési teriilete és a
fajkicser¢lddés Eurazsia keleti és nyugati fele kozott a Miocén homérsékleti csucsa (Kozép-Miocén
klima optimum, 15-17 milli6 éve) soran érhette el maximumat (Zachos et al. 2001; Xiang et
al. 2005). Ezt az id6szakot a Miocénben enyhe hdmérséklet csokkenés (10 millid évvel ezeldttig) €s
stabil hdmérséklet kovette a Miocén-Pliocén atmenetig (5,3 M év). Europara ekkor melegkedveld és
orokzold fajok voltak jellemzdok (Tiffney és Manchester 2001). A Pliocénben a mainal melegebb és
nedvesebb klima uralkodott 3,2 milli6 évvel ezelottig, amikor a klima fluktudlni kezdett, ¢és
megkezdddott a lehiilési folyamat, amely a negyediddszaki jégkorszakokba vezetett (Thompson és

Fleming 1996; Zachos et al. 2001).

A Pliocénben mar a homérséklet ¢és csapadék mennyiség is limitald tényezdvé valt a
novényzet szamara (Tiffney és Manchester 2001). A Pliocén soran Eurdzsia kiilonbdz6 mérsékelt
€govi terlileteit tobbféle eltérd vegetacid boritotta, jelen voltak lombhullatd erddk, kevert
lomhullato-tiilevelii erddk, thleveli erdék és sztyeppndvényzet is eléfordult (Thompson és

Fleming 1996; Salzmann et al. 2008).

crcr

amelyek erdsen befolyasoltak egyes teriiletek csapadék-ellatasat: a hdmérséklet csokkenésével a
sarki jégsapkak kiterjedtek, ami a tengerek vizszintjének csokkenésével jart, evvel pedig a globalis

csapadéekeloszlas megvaltozott (Willis és McElwain 2002). A vegetacido valtozdsanak masik fo
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befolyasolo tényezdje kontinentdlis 1éptékben a Tibeti-fennsik és Himaldja tektonikai kolliziot
kovetd felgylirddése (fo szakasza 20-8 millid évvel ezelott tortént), amely kovetkeztében a tdle
¢szakra fekvo tertliletek elszarazodtak, mig délre és keletre csapadékgazdag monszun éghajlat
alakult ki (Harrison et al. 1992; Wang et al. 1999; Zachos et al. 2001; Zhisheng et al. 2001). A
késObbi klima-ingadozasokat viszont mar nem befolyasolta érdemben e hegylancok tovabbi
felgylirddési folyamata (Huntley 1993). A Kainozoikum soran a vegetacio valtozasa Eurdpa egyes

teriileteire bontva még nem pontosan ismert.

A Miocén ¢s Pliocén idészakokra jellemzd fas novényfajok jelentds része kihalt a
Pleisztocén eljegesedések sordn Eurdpaban, elsdsorban annak északi €s nyugati részein (Mai 1989).
A novényzetnek a tuléléshez az északrol érkezd hideg eldl dél-eurdpai refugiumokba kellett
eljutniuk, amihez viszont at kellett jutniuk a kelet-nyugati irdnyu hegyldncokon, ott pedig meg
kellett kiizdeniiik a Mediterrdneumban az eljegedesedések soran jellemzd erds szarazsaggal
(Huntley 1993). A kihalasi folyamat nagyobb részt végigment a Pleisztocén elso lehiilése, a Gelasi
korszak (mas elnevezés szerint a Praetegelen és Tegelen korszakok, 2,6-1,8 milli6 éve) folyaman,
¢s ezt kovetden csupan néhany faj halt ki (pl. Staphylea, Celtis, Pterocarya, Willis és Niklas 2004;
Magri 2010; Postigo-Mijarra et al. 2010). A maig fennmaradt fasszari fajok elsdsorban
hidegtiirésiikben térnek el a kihalt fajoktol (Svenning 2003), de szarazsagtlrésiikben is felillmuljak

a kihalasra jutott harmadiddszaki fajokat Europaban (Milne és Abbott 2002).

A szakirodalomban gyakran megjelenik a harmadkori vagy Tercier reliktum (Tertiary relict)
kifejezés, ennek pontos értelmét ritkan hatarozzak meg. Tercier alatt a Kainozoikum Paleogén és
Neogén korszakat értjiik, de a Tercier a foldtudomanyban ma mar nem elfogadott foldtorténeti kor
megnevezeEs, ellenben a botanikai szakirodalomban manapsag is hasznalatos. A Tercier reliktum
kifejezés sok esetben egy tagabb értelmezést kap, amely szerint Tercier reliktumnak tekintenddk
azok a taxonok, amelyek egy, a Tercierben (Paleogén vagy Neogén iddszak soran) nagyobb
elterjedési teriiletli taxon leszarmazottai, ¢s nem veszik tekintetbe a leszarmazott taxonok késdbbi
area mozgasait (pl. Wen 1999; Milne és Abbott 2002). Ez a felfogas altalaban interkontinentalis
diszjunkt elterjedésii taxonok (pl. Azsia—Eszak-Amerika) vizsgalatakor jelenik meg, ahol a jelen
taxonok elterjedési teriilete evidens modon joval szlikebb, mint a korabban létezetteké. Egy masik,
szlikebb értelmezést eurdpai fajokra hatarozott meg Denk et al. (2001); eszerint azt tekintjiik
Eurépaban Tercier reliktum fajnak, amely egy, a Tercierben kiterjedt eldfordulast kozel rokon
taxon leszarmazottja, ¢s amelynek elterjedési terlilete ma csak kisméretli, izolalt refugium
teriiletekre korlatozodik. Eurdpaban a sziikebben vett értelmezés szerinti meghatdrozas alapjan is

Tercier reliktum fajok Dél-Eurdpéra koncentralédnak (2. tadblazat), mérsékelt éghalatu teriileteken
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reliktum elterjedési teriiletek nagyon ritkék és felfedezésiik (genetikai alapon) szenzacio értéki (pl.

Valtuefia et al. 2012).

2. tablazat: Néhany eurdpai Tercier reliktum fasszara faj elterjedése. Adatforras: Feng et al. (2005);
Calleja et al. (2008); Filipova-Marinova et al. (2010).

Fajnév Elterjedési teriilet

Aesculus hippocastanum Kelet-Balkan-Fsz.

Cercis siliquastrum Mediterraneum

Fagus orientalis Kelet-Balkan-fsz., Kis-azsia, Kaukazus
Laurus nobilis Ko6zép-Mediterrdneum (Szicilia)
Liquidambar orientalis Kis-Azsia

Platanus orientalis Kelet-Mediterraneum, Balkan-fsz., Kis-Azsia
Prunus laurocerasus Kis-Azsia

Prunus lusitanica Ibériai-félsziget

Pterocarya fraxinifolia Kelet-Balkan, Kis-Azsia, Kaukazus
Rhododendron ponticum Kis-Azsia

Zelkova abelicea Kelet-Mediterrdneum (Kréta)

Zelkova carpinifolia Kis-Azsia

Zelkova sicula Ko6z¢ép-Mediterrdneum (Szicilia)

crcr

harmad- és negyediddszaki klimafluktudciok kovetkeztében bekovetkezett kihalasok soran létrejovo
area diszjunkciok jatszottdk a legnagyobb szerepet, ezek a diszjunkciok az interkontinentalis
Iéptéket is elérheik (Raven 1972; Wen 1999; Xiang ¢és Soltis 2001; Milne €s Abbott 2002; Milne
20006).

Az ilyen diszjunkciok az észeki-féltekén lehetnek Eurazsia nyugati része — Eszak-Amerika
keleti része, Kelet-Eurazsia — Nyugat-Eszak-Amerika illetve Eurdzsia keleti — nyugati részei kozott.
Az oceanokkal elvalasztott kontinensek kozti area diszjunkciokhoz képest kevésbé latvanyosak és
kevésbé kutatottak az Eurazsian beliili, Eurdpa és Kelet-Azsia kozotti diszjunkt elterjedési teriiletek
(Wood 1972). S6t, ezeket némely esetben nem is szamitjak az interkontinentalis diszjunkciok koze,
holott a tavolsagaik esetenként nagyobbak, mint az 6ceanokkal elvéalasztott diszjunkcidk kozottieké

(Thorne 1972).

Erdekes jelenségként az Oleaceae csaladban tobb Eurazsia keleti és nyugati része kozti
fiiggetlen diszjunt elterjedésii rokonsag is kialakult (Green 1972). A mar emlitett Syringa-kon kiviil
igy az europai elterjedésti Ligustrum vulgare kelet- és kozép-azsiai fajokkal rokon, a Balkan-
félszigeten €16 Forsythia europaea kdzép-azsiai rokonsagu, a Kelet-Mediterranban €16 Fontanesia
phillireoides legkozelebbi rokona Kozép-Kindban ¢él, a Fekete-tenger keleti partvidékén elterjedt
Osmanthus decorus rokonsaga Kelet-Azsiaban talalhatd (Green 1972; Kim 1998, 1999; Guo et
al. 2011).
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A diszjunkt elterjedési teriiletek kialakuldsi idejének meghatarozasadban attorést hoztak a
molekuldris oOra analizisek szofisztikalt statisztikai modszerei (Renner 2005). Ezekben az
analizisekben evolucios torzsfak elagazasait és a leszarmazasi agak korat dataljak molekularis ora
fosszilia alapu kalibracidjaval. Biogeografiai események idejének meghatirozdsdban divergencia
1dok molekularis 6ra analizissel torténd megallapitasa azért jelentds, mert a morfologiai sztdzis
jelensége kovetkeztében a diszjunkt elterjedésti leszarmazott taxonok évmilliokon keresztiil
morfoldgiailag rendkiviil hasonléak maradhatnak, igy morfologiai hasonlosagok alapjan a
leszarmazasi idOk csupdn pontatlanul lesznek megbecsiilhetéek. A molekularis vizsgalatok és
molekuldris 6ra analizisek sok esetben jelentdsen régebbi divergencia id6t allapitottak meg annal,

mint amit a morfologiai hasonlosagok alapjan feltételeztek (Milne és Abbott 2002).

Eurazsia keleti €s nyugati széle kozti diszjunkciok koziil eddig néhanynak ismerjiik csak az
idejét, ezekbdl kirajzolodik, hogy nagyon széles iddintervallumban jottek Iétre ezek a diszjunkt
aredk (0,5-55 milli6 év kozott, 3. tablazat).

3. tablazat: Eurazsiai diszjunkciok kialakulasi ideje molekularis ora alapu vizsgalatok alapjan a
diszjunkciok kialakulasi idejének sorrendjében

Eurézsiai diszjunkt Diszjunkci6 kialakuldsa Hivatkozas

genus (milli6 év)

Forsythia 0,5 Kim 1999

Coriaria 2 Y okohama et al. 2000
Scopolia 2,7 Tu et al. 2010
Epimedium 0,5-4,2 Zhang et al. 2007
Scabiosa 2,3-6,6 Carlson et al. 2012
Meconopsis 12,8 Valtueiia et al. 2012
Aesculus 15 Xiang et al. 1998
Cornus 13-25 Xiang et al. 2005
Spiraea 20 Zhang et al. 2006
Cercis 46 Donoghue et al. 2001
Liquidambar 55 Donoghue et al. 2001

3.4. Populaciogenetikai vizsgalati modszerek és vizsgalatok a Syringa josikaea
rokonainal
Populaciok genetikai diverzitdsanak ¢€s rokonsagdnak megallapitasdhoz sziikség van

megfelelden variabilis DNS szakaszokra kiegészitve vagy helyettesitve megbizhatoan miik6do

molekularis markerekkel. Amig allatok esetében nem problematikus fajon, s6t populacion beliil is
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informativ valtozékonysagu DNS szakaszokat talalni altalanosan haszndlhaté PCR primerekkel
(pl. mitokondrialis citokrom-c oxidaz I-es alegysége, Folmer et al. 1994; mitokondrialis citokrom b
gén, Kocher et al. 1989), addig novények esetében i1d6- és munkaigényes lehet megfelelden
variabilis DNS szakaszokat ¢és markereket talalni, mely soran az adott taxonra alkalmazhato

specifikus PCR primerek tervezésére is gyakran sziikség van.
3.4.1. Nukleotid sorrenden alapulé DNS markerek

ZarvatermOk esetében populaciok rokonsdganak, fajon beliili filogeografia feltarasahoz
altaldban a kloroplasztisz nem kdédoldé DNS szakaszait (intronok, intergénikus régiok: IGS), a
nukleéris genomi régidk koziil pedig alacsony kopiaszamu gének (low-copy nuclear genes, LCNG)
intronjait vagy a riboszomalis RNS-eket kodold gének nem kodold szakaszainak szekvenciait
vizsgaljak.

A kloroplasztisz genom alacsony variabilitdsa miatt szdmos, a zarvatermOkon beliil
gyakorlatilag univerzélisan alkalmazhat6 primer ismert (pl. Taberlet et al. 1991; Demesure et
al. 1995; Shaw et al. 2005, 2007). Azonban pontosan e szekvencidk alacsony variabilitdsa miatt
sziikség lehet tobb l6kusz variabilitasdnak tesztelésére, amire az adott fajra nézve informativ régiot
sikeriil talalni. A kloroplasztisz altalaban anyai o6roklédésti a zarvatermdkben, ami kiilondsen
elonydssé teszi Oket fajok leszdrmazasanak ¢s multbeli terjedésének vizsgalatara. A S. josikaea-ban

azonban a kloroplasztiszt egy korabbi tanulmany kétsziilos 6roklodésiinek talalta (Liu et al. 2004).

Az alacsony kopiaszamu gének koziil tobb olyan is létezik, amelyet a vizsgalt taxonok
jelentds részében informativnak talaltak (Calonje et al. 2009). Hatranyuk ezeknek, hogy néhany
kivétellel (pl. Li et al. 2008) a nagy variabilitasuknak koszonhetden taxon-specifikus PCR
primerekre van sziikség hozzéajuk, tovabba alkalmazéasukat bonyolitja, hogy a kétsziilds 6roklodésiik
miatt a PCR-temékek klonozasara Iehet sziikség szekvenalds elott heterozigdta egyedek

el6fordulasa esetén.

A riboszomalis gének a nukledris genom specialis 6roklédest génjei kdzé tartoznak. Mivel a
riboszomalis RNS-ek meghatarozoak a sejtek €lete szempontjabol, nagy mennyiségben van rajuk
sziikség, igy nem elég egy vagy néhany lokuszban jelen lennilik a genomban (a fehérjékkel
ellentétben, ahol az mRNS egyszeri transzkripcidjanak hatasa feler6sodhet tobbszori
transzlacioval). Ez genomonként tobb szdz vagy ezer tandem elhelyezkedd kopiat jelent, melyek a
egylittes evolicid (concerted evolution) folyamatanak soran egyeden beliil uniformizalédnak
(részletesen lasd Eickbush és Eickbush 2007). A riboszomalis alegységeket kodold gén-szakaszok
kozotti, illetve az azokon kiviil esO, a tandem ismétlések kozti belso és kiilso atirddd szakaszokat

szoktdk haszndlni (external transcribed spacer ¢€s internal transcribed spacers, ETS és ITS)
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megfeleld variabilitasuk miatt. Az ITS eldnye, hogy ismertek univerzalisan haszndlhato primerjeik
(pl. White et al. 1990), az ETS taxon-specifikus primereket igényel (Baldwin és Markos 1998).
Hatranyuk, hogy gyakran egyeden beliil is variabilitds tapasztalhato, €és, hogy nagy az esélye
homoplézia kialakulasanak (Alvarez és Wendel 2003).

Munkam kezdetekor Syringa-k esetében ITS és ETS szekvencidk hasznalatdra mar volt
szakirodalmi tapasztalat (Li et al. 2001, 2002), kloroplasztisz ¢s LCNG szekvencidkat korabban

nem alkalmaztak (Li et al. 2012 kloroplasztisz szekvencidkat is vizsgalo publikadcioja késdbb jelent
meg).

3.4.2. Hosszpolimorfizmuson alapulé DNS markerek

Markerek hasznalatakor DNS variabilitdst vizsgdlnak a konkrét szekvencia-eltérések
ismerete nélkiil. A Syringa taxonok esetében tobb vizsgalat is késziilt DNS markerek
felhasznalasaval, amelyeknek célja kertészeti valtozatok és hibridek rokonsaganak kideritése volt.
Ezek két dominans, random primer bekotddésti marker tipus RAPD (random amplified polymorfic
DNA, Kochieva et al. 2004; Marsolais et al. 1993; Melnikova et al. 2009; Xinlu et al. 1999) vagy
ISSR (inter simple sequence repeat, Rzepka-Plevnes§ et al. 2006) felhasznalasaval késziiltek. A
RAPD ¢és ISSR markerek mara kevéssé népszeriick gyenge ismételhetdségiik €s pontatlansaguk

miatt, szdmos folyoirat nem is fogadja mar el az ezekkel a technikakkal késziilt kéziratokat.

Populacidogenetikai, nemesitési, természetvédelmi genetikai vizsgalatokhoz a nuklearis
mikroszatellit markereket hasznaljak leggyakrabban (Powell et al. 1996; Frankham et al. 2002;
Guichoux et al. 2011). A mikroszatellitek 2-6 bp hosszi DNS szekvencia motivumok tandem
1smétlddésébol allnak, amelyek alléltodl fiiggden kiilonbozd szamu ismétlddést tartalmazhatnak, igy
a kiilonbozo allélek a mikroszatellitek hossza alapjan azonosithatdéak. A mikroszatellit markerek
elénye, hogy kodominansak, nagy felbontasuak és — azonos miiszereken végezve — jol ismételhetdk,
emiatt példaul az igazsagiigyi genetikai vizsgalatokhoz is mikroszatelliteket alkalmaznak (cf. FBI
Laboratory 2013). A modszer hatranya viszont, hogy taxonspecifikus (altaldban legalabb azonos
genusbol szarmazo fajokra tervezett) primereket igényel. Mikroszatellit markerek fejlesztése
tobbféle elven torténhet melyek koziil napjainkban is gyakran idézett példaul: FIASCO protokoll
(Zane et al. 2002), Lian et al. (2006) Osszetett mikroszatelliteken alapaldo markerfejlesztési
moddszere (technique for isolating compound microsatellites,) vagy a piroszekvenalas adatok alapjan
torténé mikroszatellit marker fejlesztés (Csencsics et al. 2010). Am barmilyen moédszert is
alkalmazunk, megfelelden varidbilis markerek megtaldldsa 1ddigényes lehet (Squirrell et al. 2003;

Schoebel et al. 2013).
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Nuklearis mikroszatelliteket nem alkalmaztak kordbban a Syringa genusban. Kozelebbi
rokon fajok koziil is csupéan két fajra, az Olea europaea-ra €és Ligustrum ovalifolium-ra terveztek
primereket. De la Rosa et al. (2002) az altaluk az Olea europaea genomjara tervezett mikroszatellit
markerek koziil kettdt amplifikalhatonak €s varidbilisnak taldltak a Syringa vulgaris két egyedét
vizsgélva. Kodama et al. (2008) Ligustrum ovalifolium-ra tervezett mikroszatellit primereinek mas
fajokra val6 alkalmazhatosagat nem vizsgaltdk (M. Maki, Tokohu University; személyes kozlés), de
mivel a Ligustrum fajok filogenetikailag a Syringa fajai kozé ékelédnek (Li et al. 2002, 2012), ezért
ezek a markerek hordozzdk annak a lehetdségét, hogy Syringa fajokban is alkalmazhatdak

legyenek.

3.5. A Syringa josikaea Erdélyi-szigethegységi elterjedésének szakirodalma

Ebben a fejezetben a S. josikaea felfedezésétdl kezdve tekintem at a faj elterjedési adatainak
irodalmat az Erdélyi-szigethegységre vonatkoztatva. Az Ukrajnai-Karpatok elterjedési adatai
hasonld részletességgel szerepelnek Kohut Erzsébet doktori értekezésében (2013), igy ezek
részletekbe bemend attekintésétdl eltekintek, réluk csupan egy tablazatos Osszefoglalast adok e
szakasz végén. A két elterjedési teriilet szakirodalmi adatai egyiitt szereplnek Lendvay et al. (2012)

munkajaban.

Az Erdélyi-szigethegység esetében az elterjedési adatok attekintésekor sok ellentmondasra,
bizonytalansagra deriilt fény. Ezek oka — amint az az attekintés végére lathatd lesz —, hogy a
korabban elfogadott elterjedési adatok kozott tobb is félreértés, félreforditas vagy elirds utjan
keletkezett, mas eléforduldsi adatok megerdsitésre szorultak, mert azok a frissebb irodalomban
elnagyoltan és pontatlanul szerepeltek. Mindezeknek a felderitésére, tovabba kozel két évszazad
elterjedési adatainak kritikai attekintésére csupan a teljes szakirodalomnak a lehetd legrészletesebb

attanulmanyozéasaval tehettem kisérletet.

Az elterjedési adatok attekintéséhez felhasznaltam az Osszes fellelhetd szakirodalmat,
amelyek érdemi informaciét tartalmaznak a S. josikaea elterjedésérdl a romaniai aredban. Ezt
kiegészitendd atnéztem a budapesti Magyar Természettudomanyi Muzeum Novénytaranak (Index
Herbariorum kéd: BU), a bukaresti Roman Akadémia Biologiai Intézet (BUCA) ¢és a kolozsvari

Babes-Bolyai Tudoméanyegyetem Botanikus Kert (CL) herbariuménak anyagat is.

Az elterjedési adatokat azok megjelenésének idopontja szerint szakaszokra osztva tekintem

at.
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3.5.1. A Syringa josikaea felfedezése az Erdélyi-szigethegységben

A Syringa josikaea-t a tudomany szamdra Joseph von Jacquin, bécsi professzor kozolte,
miutan Josika baroné grof Cséky Rozélia a kolozs megyei Sebes-patak kdzelében talalta a novényt,
¢s eljuttatta azt hozza (Radnéti 1888). Jacquin a faj tudomanyos nevét Josika baroné tiszteletére
adta, és a természetvizsgalok €s orvosok 1830. szeptember 20-1 hamburgi gyiilésén mutatta be
(Jacquin 1831a,b). Azonban nem Jacquin volt az elsé botanikus, aki a S. josikaea-t felfedezte az
Erdélyi-szigethegységben: korabban mar Baumgarten Janos is megtalalta, és el is nevezte az Uj fajt,
de leirasa nem valt elfogadotta. Szerepét a S. josikaea torténetében csak egy szdzaddal késobb

sikerult tobbé-kevésbé tisztazni.

3. 4bra: A legkorabbrél szarmazd Syringa josikaea herbariumi példany etikettje az €évszam szerint
1823-bol vald. Szarmazasi helye (amennyire kivehetd) Bethlen Katalin kolozsvari kertje. Kiilon
érdekesség, hogy fajnévként a Joseph Jacquin altal 1830-ban publikalt Syringa josikaea, a faj
leir6jaként viszont ,,Baumg.” szerepel. Ez azt is jelenti, hogy ez az etikett legalabb hét évvel a
gyljtés utan kertiilt a herbariumi lapra. A herbariumi lap minden bizonnyal Baumgartentdl
szarmazik (cf. Gombocz 1935, 1936). (Kolozsvar, Babes-Bolyai Tudomanyegyetem Botanikus Kert
herbariuma [CL], sajat felvétel)

Baumgarten Janos 1823-ban fedezte fel a novényt Kolozsvaron Bethlen Katalin grétné
kertjében, ahogy ez Baumgarten Sadler Jozsethez irt 1836-os levelébdl ¢€s herbariumi
gyljteményébdl kideriil (3. abra; Gombocz 1935, 1936). Baumgarten felismerte a novény faji
ujdonsagat, és megtudta, hogy az eredetileg Josika baroné sebes-volgyi birtokarol szarmazott. Az
¢lohelyet ezutan valosziniileg személyesen is felkereste. (Josika baroné pedig valdsziniileg az 6
javaslatara juttatta el a novényt Jacquinhoz, vagy legalabbis ¢ hivta ra fel a baroéné figyelmét.)
Baumgarten nevet is adott az 0 fajnak; a Syringa vincetoxicifolia Baumgarten herbariumi lapjain
tlinik fel, és Baumgarten kéziratara hivatkozva Steudel Nomenclatur botanicusa (1840-1841) kozli

elészor, mint a S. josikaea szinonimajat. Baumgarten herbariumi lapjain a ndvény hol S.
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vincetoxicifolia, hol S. josikaea, hol pedig egyszerre mindkét néven szerepel (F3. d&bra).
Baumgartennek a Fuss Mihdly (1846) altal kiadott posztumusz miivében, a Mantissa negyedik
kotetében pedig mar nem emlitik a S. vincetoxicifolia-t. Borbas (1882) szerint feltehetéen Fuss
hagyta el Baumgarten szinonimajat, ¢s a fajt az akkor mar elfogadott Syringa josikaea néven

nevezi.

3.5.2. Az elso el6fodulasi adatok 1830-tol 1880-ig

A S. josikaea leirasa utdn évtizedekig a Josika baronétdl szarmazé ,,An Felsen bei Sebes im
Comitat Clausenburg in Siebenbiirgen” adatan (Reichenbach 1830-1832) kiviil mas eléfordulasi
adat nem volt a botanikusok széles korében ismert. A 1800-as évek kozepe tdjan megjelent
floramiivek koziil Baumgarten Mantissa-janak negyedik kotetében eldéfordulasként csak ,Inter
pagos Sz¢kelyo et Nagy-Sebes” (sic!) ,,in loco Henz dicto, montoso lapidoso juxta fluvium Sebes”
szerepel (Fuss 1846). Fuss Mihaly (1866) erdélyi flordjaban mar a kovetkezé helyekrdl emliti:
Székelykd, Csucsa, Nagy-Sebes. Fuss részben ezt a miivét megalapozd Herbarium Normale
Transsilvanicumjaban (1863) feltiinteti ezeknek a forrdsoknak a szdrmazésat is: ,,Székelyd und
Nagy-Sebes (Baumgarten), Csucsa (Schur)”’. A Székelyd és Székelyké adatok nyilvanvaléan a
Sebes-patak menti Székelyd (ma: Sacueu) falu nevének elirdsdbdl, vagy helyi formajabol, majd
ennek félreértésébdl szarmaznak. A botanikailag kiilonben érdekes Székelykd él6helyei merdben
masok, mint ahol a §. josikaea eléfordul. Ez a késObb az orgonat eredeti élohelyén vizsgalo
botanikusok szdmara is rogton feltlinhetett, és rajohettek a tévedésre. Bielz Ede Albert (1886) meg
1s jegyzi, hogy Fuss székelykdi adata nyomtatasi hiba. Tobben ezutan mar nem is idézik ezt az
adatot, kivéve Gulyas Antalt (1907), aki szerint a S. josikaea eléfordul ,,mészkd tormeléken a

Torockdn a Székelykovon™.

Az 1866-0s évben jelent meg Schur Ferdinand Erdély-floraja is, ebben elterjedésként ”Auf
Felsen im Csutsaer Thale bei Sebes-Var” szerepel. Sebesvar (ma: Bologa) Székelyotol északra a

Sebes-patak és a Sebes-Koros partjan talalhato.

Csak késobb valt ismertté a Landoz Janos altal (1844; 1861-1863) felfedezett allomany
»Melegszamos” helymegjeloléssel, bar Landoz ezt tobb alkalommal is publikalta, és herbarumi
lapot is gytijtott beldle (pl. BP No. 132141 herbariumi lap, 1856). Herbariumba gyujtotte Wolff
(Gabor) ,,Sebes bei Klausenberg” (BP 132171 herbariumi lap, 1851) és ,,Sebesvar et Melegszamos”
(BP No. 132173 herbariumi lap, 1854) helyekrdl. Egyik 1866-o0s floramiiben sem szerepel ezek
ellenére a melegszamosi adat, holott Schur szoros kapcsolatban volt Wolffal és sok adatat neki

kdszonhette (Gombocz 1936).
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Janka Viktor (1854) is foglalkozott mar ekkortajt az S. josikaea-val, megtalalja ,,Auf den
hohen Felsen von Nagy Sebes”, 4m herbariumi lapjai még ennél is pontatlanabbul irjak le a gyljtés
helyét: ,,in ambulacris pr. Klausenberg Transylvaniae” (pl. BP No. 132148 herbariumi lap, 1868).
Elterjedésként emlitette Nagy-Sebest Baumgarten (Fuss 1846), Janka (1854) illetve (az 6 adataik
alapjan) Fuss (1866) is. Baumgarten leirdsabol egyértelmiien kideriil (1asd: Gombocz 1935, Fuss
1846), hogy 6 ,,Nagy-Sebes” elnevezésen a Sebes-volgyet érti, €s a késoébb Janka (1854) és Fuss
(1866) altal hasznalt ,Nagy Sebes” és ,Nagy-Sebes” elnevezések valosziniileg — pontatlan
megfogalmazassal — szintén a sebes-volgyi Székelyd melletti Sebesvarra vonatkoznak.
Nagysebesrdl (ma: Valea Draganului) a S. josikaea egyetlen herbariumi adata sem ismert.
Nagysebes telepiilés nem a Sebes-volgyben, hanem attdl néhdny kilométernyire, a Kalota-hegység
(Vlegyasza) vonulatanak nyugati odalan taldlhatd. Egy valoban Sebes-patak menti, Székelyo és
Nagysebes kozti teriilet (ahogy Fuss 1846 fogalmaz) foldrajzilag értelmezhetetlen lenne. Egyéb
miivekben (Reichenbach 1830-1832, Schur 1866) egyetlen lel6helyként kétséget kizardéan a Sebes-

volgy szerepel.

Véleményem szerint mindezek alapjan a Nagysebesre vonatkozd adatok mind a Sebes-
volgyre, Székelyd és Sebesvar kozotti teriiletre értendOk. Erre a kovetkeztetésre jutott (bar
véleményét nem fejtette ki részletesen) So6 Rezsd is (1944a). Annak ellenére, hogy egyetlen

konkrét megfigyelési adat sincsen Nagysebesrodl, eldfordulasi adatként napjainkig fennmaradt.

A faj 1830 kornyekén tortént felfedezése utan eltelt 6tven évben tehat csupan az erdélyi
Sebes-volgy, a hozzd kozeli Csucsa, €s Melegszamos valt ismertté mint eléforduldsi hely, utdobbi

kettd konkrétumok nélkiil, csupan egy-egy szdban.
3.5.3. Az elterjedési teriilet feltarasa az 1880-as években

Az 1880-as években a florisztikai kutatdsok fellendiilésével a S. josikaea ismert elterjedése
1s ugrasszeriien megndtt. Simonkai Lajos (1881) szerint ,,ijabb idOben tobben hasztalanul keresték
a Csucsa-sebesvaraljai volgyben”, és ezt tamasztja ald Feichtinger Sandor (1871), akinek nem
sikertilt itt felleni a S. josikaea-t. Simonkai (1881) ,hosszas keresés és a vidék lakosainal vald
puhatolodzas utan” ,,tobb szép példanyban a Josika-féle birtoktertileten Csucsa mellett” megtalalta a
novényt 1880-ban. Pontosabb helyleirast nem ad, valoszinlileg vagy a Sebes-vilgy Sebesvarhoz
kozeli részére gondol, és Csucsat mint kozelebbi fontosabb kozigazgatasi kozpontot szerepelteti,
esetleg a Sebes-Koros Sebesvar és Csucsa kozti kb. 10 km-es hosszanak valamely pontjara gondol.
Csucsai lakosokra hivatkozva kozli, hogy Korosfeketetd mellett a Sebes-Kords partjan is €élnek e

fajnak példanyai ,,de ott is ritka”.
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A S. josikaea kovetkezOként eldkeriild el6fordulasi helye Janka Viktor nevéhez flizodik
(1884, 1885). A lelohelyet Baumgarten egy herbariumi lapjarél veszi, €s helységnévként Bujfunu-t
hatarozza meg. Ezt a kés6bbi Osszefoglaldo miivekben Thaisz (1909b) bizonytalanként emliti,
Blattny (1913), Fekete és Blattny (1913) pedig mar nem is szerepelteti. Végiil Péterfi Marton (1918)
megfejti, hogy a herbariumi lap félreolvasasarol lehetett szo: Janka csak Baumgartennek a novény

gyljtésére vonatkozd Maj-Junio szovegét olvasta félre, ez az adat tehat téves volt (4. abra).

T 28/9, . SaAETE

4. dbra: Egy Baumgarten Janos altal gytijtott Syringa josikaea példany herbariumi példanyanak
etikettje, melyen a fajt a szerz6 Syringa vincetoxicifolia-ként nevezi. E nehezen olvashaté felirata
herbariumi lap lehetett az, amelyen a viragzasi idére vonatkozé ,,Maj-Junio” szoveget Janka Viktor
félreolvasta ,,Bujfunu’-nak, és azt uj, addig ismeretlen él0helyként azonositotta (cf. Janka 1884,
1885; Péterfi 1918). (Magyar Természettudomanyi Muzeum Novénytara [BP], No. 132149, sajat
felvétel)

Flatt Karoly (1886) uradalmi tiszttartd 1885-ben sikertelentiil kereste a novényt Csucsan ¢€s
Koérosfeketetonal a Sebes-Koros mentén, viszont megtalta a ndvényt a Bihar-hegységben a Sebes-
Korosbe torkolld Jad-patak felsd folyasan, Remecztdl (Jadremetétol) délre egy Oranyira, egészen
pontosan a Lunka kotunin (Flatt szerint magyar nevén a Katona-volgyon). Ugyanakkor megtudta,
hogy egy, a Jadba északrdl érkezé volgyben, a Valea Kaluluj (Lovak-volgyén) is tenyészik a
novény, és hogy a Jadon még délebbre, a belényesi uradalomhoz tartozé erddkben is talaltak S.
Jjosikaea-t. Flatt (1887) két 0j lel6helyet talalt a Jad mentén 1886-ban: egyet a remeczi Sipotye-

volgyben a ,,Pareu-Freguczar” koriil, egyet pedig a belényesi erdében, a ,,Piatra Bulz” alatt.

Ezévben jelenik meg Simonkai erdélyi floramiive is (1886). Ez amellett, hogy a korabbrol
ismertté valt néhany S. josikaea allomany Osszefoglalasat adja, eloszor ad emlitést a S. josikaea

eléfordulasardl az Aranyos-volgybdl: ,,boven a Bihar-hegységben az Aranyos mentén Albaktol
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FelsO-szkerisordig, vagyis Fels6-Girdaig”. Simonkai mar korabban ismerte ezt az allomanyt:

»Albak és Szkerisora kozott” gylijtott herbariumi példanya van mar 1880-bol is.

1886-ban talalja meg a novényt Csatd Janos (1886) is az Aranyos-volgyben Albakndl, a
,Tacza Albakuluj dupe Teur la doszu bészericsi” nevii helyen a folyd jobb partjan, de Albaktol

feljebb mar nem talalta a ndvényt.

Bielz (1886) ebben az évben erdélyi vad orgondkat bemutatd irasdban — Simonkai és Csato
mellett harmadikként — 0j el6fordulasként kozli az aranyos-volgyi €éléhelyet, Wolff Gyula 1884-es
,bel Albdk und Skerisora” felfedezéseként. Fuss (1866) mar emlitett sz€kelykdi adatanak kétségbe
vondsa mellett pontositja Baumgarten Mantissa-janak (Fuss 1846) Sebes-volgyi adatdhoz tartozo
,Henz” helyleirast, ami szerinte a Székelyotdl észak-nyugatra htiz6dd Benczi-hegy vonulatara

vonatkozhat.

1887-ben Michalus Sandor erddmérndk a Bihar-hegység egy uj vizgyijtéjén, a Fekete-
Ko6roshoz tartozd Galbena-patak mentének két pontjan, a Bulz ¢és a Galbena 6sszefolyasanal illetve

az Aleo és Rumnydsza volgyében talalta meg a fajt.
3.5.4. 1890-1908: attekinto tanulmanyok az addig megismert elterjedésrol

1887-t61 két évtizeden keresztiil tobb kozlemény is napvilagot latott S. josikaea-1dl,
melyeknek nem témaja Ujonnan talalt allomanyok bemutatdsa, céljuk a S. josikaea faji
érdemes attekinteni ezeknek az irdsoknak a S. josikaea elterjedésére vonatkozd részeit, mivel a

keésdbbiekben szdmos esetben hivatkoztak rajuk.

Simonkai (1890) Nagyvarad kornyékének flordjat bemutatd miivében részletesebben is
foglalkozik a S. josikaea-val. Osszefoglalja Bihar megyei eldforduldsait: a Sebes-Kords mentérdl és
a hozza kapcsolodo Jad-volgybol, a Fekete-Koros mentérdl, Aranyos-volgybdl emliti. A S. josikaea
faji onallosagat morfologiai jellemzd1 alapjan bizonyitja, €s megallapitja, hogy nem valdszini, hogy
ember altal keriilhetett €s maradt fenn ,,a leglakatlanabb s a legvadabb sziklas volgyek oly helyein, a

melyekhez ember csak nagy tliggyel-bajjal tud hozzaférkézni”.

Flatt Kéaroly 1891-ben jelentet meg egy tudoméanyos-ismeretterjesztd 0sszefoglaldé miivet a
fajrol, melyben a kovetkezd lel6helyeket sorolja fel: Sebes, Csucsk (Csucsa elnyomtatva),
Kelecsény, Feketetd, Aranyos-forras, Albak vidéke, Remecz: Lunka kotuni, Pareu Freguczar, Piatra

Bulzi, Belényes, Kis-Pésztély, Lyutta-volgy.

A faj bekeriilt Fekete Lajos ¢s Magocsy-Dietz Sandor (1896) Erdészeti ndvénytan cimi
konyvébe, az ebben szerepld hianyos elterjedési adatokat (Fekete-Koros-volgye) javitja Michalus

fentebb emlitett 1887-es adataival (1898).
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Gulyas Antal (1907 és ugyanerre a munkéara vonatkozoan 1906, 1910) igen aprdlékos
szervezettani ¢s morfologiai jellemzdire, 6sszehasonlitdst tesz a rokon Syringa fajokkal. A faj
elterjedését taglalo részhez a kovetkezd adatokat irja: a Flatt (1886, 1887) altal megtalalt Jad-volgyi
populaciok kozil ,Lunka Kotuni kérnyékén, a Sipotye-vélgyben a Pareu Freguczar koriil, és
¢szakabbra a Valea Kaluluj kérnyékén is igen sok példanyt lattam” (5. éabra). Utobbit Flatt
elbeszélése alapjan irta le, késObb nem kozli megtalalasat, és herbariumaban sincs nyoma. Itt tehat
Gulyas is megerdsiti, hogy valoban létezik egy allomany a Valea Kalulujban. Emliti a Bulz és
Galbena 0Osszefolydsanal, az Aleu és Rumnyasza Osszefolydsatol északra, Csucsa kornyekérdl,
Feketetorol. Emliti tovabba a S. josikaea-t a Nagysebes €és Székelyto (sic!) kozotti teriiletrél és
Sz¢kelykdrél minden bizonnyal Fuss (1866) alapjan, illetve az Aranyos forrasvidékérdl: ,,Vidra,
Szkerisora és Albdk kozt”. Vidra sehol mashol nem szerepel az irodalomban, ezért elképzelhetd,
hogy az az aranyos-menti Girda elirdsa. Vidra nevii helység ugyan van a kozelben, de nem
Szkerisora €s Albak kozott, hanem Campenitél (Tompanfalvatdl) nyugatra, a Kis-Aranyos-
volgyében. Gulyas, bar nagyon aprdlékos, tobb vizsgalatot is végzett, az elterjedési tertilettel

kapcsolatban tobb ponton is pontatlanul fogalmazott.
3.5.5. Az elterjedés tovabbi pontositasa Blattny Tibor nyoman 1909-t6l 1913-ig

Mint lattuk, az 1890-es és 1900-as évek 0sszefoglalo miiveiben nem jelentek meg valodi 4j
adatok a Syringa josikaea elterjedésérol. Az 1900-as évek elején aztdn az 1880-as évek utan egy
ujabb hullam jott el az S. josikaea elterjedésének megismerésében. Ez két kutatd, Thaisz Lajos €s
Blattny Tibor nevéhez fiizédik, akik ekkor felvaltva jelentkeztek 1) adatokat bemutatdé munkéikkal.
Kettejiikk koziil els6ként Thaisz (1909a) mutatta be eredményeit a nyilvanossagnak a novénytani
szakosztaly 1909. januar 13-1 iilésén, melyek még azévben irdsosan megjelentek (Thaisz 1909b).
Thaisz munkéssaga az Ukrajnai-Karpatokra terjed ki elsdsorban, amellyel megtobbszorozte az
addig ismert S. josikaea lelohelyek szamat. Az erdélyi allomanyoknal nem ir le 0j populaciot csak
0sszegzi a korabbi irodalmat egy-egy szoban: ,,Sebes”, ,,Csucsa”, ,,Aranyos forras (Kolozsmegye)”,
,Feketetd”, ,Remecz — Lunka kotuni”, ,,Remecz — Pareu Freguczar”, ,Belényes”, ,,az Aranyos
mentén Albdknal s onnan Felsd Szkerisordig vagyis Fels6-Girdaig”, ,,Meleg-Szamos kdzségnél,
valdszinlileg a Meleg-Szamos mentén”. Ezek alapjan valdszinli, hogy Thaisz csak Flatt (1886) ¢és
Simonkai (1886) irodalmat olvasta, Flatt (1887) ¢s Michalus (1887) adatait nem kozli. Egyetlen
ujdonsaga Erdélyre vonatkozoan az lehet, hogy latatlanban feltételezi, hogy a melegszamosi

allomany a Meleg-Szamos partjan van.
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5. abra: A Syringa josikaea egy példanya a mindmaig legjobban ismert a Jad-volgyi populacidoban.
Archiv felvétel, a kép eredetije Gulyas (1907) munkajaban talalhato.

Blattny Tibor 1906-t6l keriilt Fekete Lajos mellé, aki ,,Az erdészeti jelentéségii fak ¢és
cserjék elterjedése a magyar allam teriiletén” (Fekete és Blattny 1913) cimi florami elkészitésének
gyakorlati feladatait Blattnyra bizta (Csapody 1970). A tobb éves adatgyiijtés soran Blattny tobb,
korabban ismeretlen populacié adatat gytjti 0ssze. 1910-ben jelenik meg az elsé S. josikaea-val
foglalkoz6 rovid irdsa (Blattny 1910). Ebben megemliti, hogy az Ung nyugati vizgytijtojén keresés
ellenére sem keriilt el a S. josikaea. Egy 0j S. josikaea eléfordulasi adatot ir le: ,,A Bihar-
hegységben legmagasabban fekvé termoOhelye, Szkerisora hataraban, a ,Riu albu” volgy

(mésztalajon); 926 méternél”.

Blattny 1912-ben kutatdsi eredményei alapjan Erdélybol egy 0j el6fordulast publikal:
,Obersia-volgy a Gaina alatt”, melynek jelent6sége, hogy ez a faj els6 Hunyad varmegyei, egyben

legdélebbi eléfordulasa (6. abra; Blattny 1912a).
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6. abra: Blattny Tibor altal herbariumba gytijt6tt, Obersia kozség melldl szarmazo Syringa josikaea
példany etikettje. A S. josikaea nagy valoszintiséggel megsemmisiilt legdélebbi populacidjabol
mara ez az egyetlen herbariumi példany maradt (cf. Fekete ¢és Blattny 1913). (Magyar
Természettudomanyi Muzeum Novénytaranak herbariuma [BP], No. 132073, sajat felvétel)

Blattny az adatgyljtése soran elOkeriilt el6fordulasokat a Kirdlyi Magyar
Természettudomanyi Tarsulat Novénytani Szakosztalyanak 1912. december 11-1 iilésén mutatta be
részletesen (Blattny 1912b). Blattny és Thaisz egyiittmiikodésére lehet bizonyiték, hogy Blattny
dolgozatat Thaisz terjesztette eld. Az eldadas irdsos valtozata a kovetkezd évben jelent meg (Blattny
1913). Ebben javitja Thaisz (1909b) munkajat, és Gjabb populacidkat k6zol, de nem tér ki az dsszes
eléfordulas részletezésére. Erre majd csak az elkésziilt floramiiben kerit sort, amelynek sz6 szerinti
alapjai Thaisz (1909b) valtozatlan formaban atvett munkaja valamint ezek javitdsai és kiegészitései

(Blattny 1913).

3.5.6. Fekete Lajos és Blattny Tibor — a korabbrol ismert elterjedési adatok és az

ujabb kutatasi eredmények szintézise, 1913

Fekete ¢és Blattny (1913, német kiadasa 1914) alapvetd miive 6sszefoglalja és ismerteti a faj
elterjedését, valamennyi populaciot, amely a Magyar Kirdlysag teriiletére esik. Az Erdélyi-
szigethegység populacioinal Thaisz (1909b) adatait pontositjak €s jelentdsen kiegészitik. Az elsd
adat: ,,Nagysebes (Janka 1854). Nagysebes ¢s Székelyo kozt”. Fentebb targyaltuk, hogy Nagysebes
minden bizonnyal Sebesvar telepiilés nevének félreirasa. Megjegyzendd, hogy Janka csupan
Nagysebest emlitett, az itt leirthoz leginkdbb Fuss (1846) leirdsa hasonlit. A masodik: ,,Csucsai
volgy (Josika barond)”, meglehetésen pontatlan, kiilonosen annak fényében, hogy Josika baroné
adata is a Sebes-volgybdl szarmazott (Gombocz 1935; Reichenbach 1830-1832). Nem szerepel
viszont itt idézetként Simonkai csucsai adata, holott a szerzOk ismerték Simonkai (1881) munkajat,

hiszen a harmadik adat: , KOrosfeketetdé mellett (Simonkai 1880)”. A negyedik: ,,Remetelorév
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hatardban, a Lunka Kotuni kornyékén, 4llitolag ennek Valea Kaluluj nevli mellékvolgyében,
koriilbeliil 4 km-re délre (Flatt K. 1885)” Ez alapjan az olvasé Flatt (1886) ismerete nélkiil egynek
hiheti az ott két, kiilon név alatt szerepld kozeli allomanyt. A negyedik és 6todik: ,,Remetelorév
hataraban: Sipotye vOlgy a Magashegy labanal, az agynevezett Pareu Fregucar koriil, igen sok (Flatt
K. 1886)”. ,,Remetelorév hataraban, a Piatra Bulz sziklai alatt a Jad volgyon (Flatt K. 1886)”. Ezek
pontos Osszefoglalasai Flatt (1887) adatainak. A hatodik, €s utolsé alloméany a Sebes-Koros leirdsa:
»A Jad volgy felsd szakaszan 3 km hosszban a katonai térkép 660m €s 780 magassagi pontjai kozt.
Michalus Sandor féerddmérnok.” Blattny (1913) szerint ez korabban nem kozolt adat, és a Flatt
(1886) illetve 6t kdvetve Thaisz (1909b) belényesi adatanak pontositdsa lehet. Nem kizart viszont
az atfedés Flatt (1886) ,,Lunka Kotuni” adatéaval.

A Fekete-KOros vizgyiijt6jébol pontositva szerepel Michalus (1887) két adata és egy ;.
Michalus adatai: ,,A Valea lu cale volgynek 620m, a katonai térkép 609m-nal betorkolld
Rumnyésza nevii volgyében, jobb part. Michalus Sandor 1887.” ,,Vaskdfalva (Petrosz) hatardban a
Galbina volgy balpartjan (440m) a katonai térkép 435m-je kozelében (Michalus Sandor 1887).” Az
uj adat pedig: ,,Biharmez6é (Pojana) hatardban, az Izvorul Giharulujnak ,,Vealea Csiresul” nevi
mellékvilgyében a kozségtdl 1 72 oranyira (658m) Felfedezte Katona Léaszld m. kir. Erddmérnok

1901-ben.”

A Fehér-Koros vizgytijtéjérdl egy kordbban csak megemlitett (Blattny 1912a) allomany
leirasa torténik meg: ,,Obersia kozség hatardban, az Obersia volgy jobb partjan, kozvetleniil a
patakparton (520m) igen kevés szamu példany. Michalus Sandor bradi féerddémérndk felfedezése
1902.” Blattny (1913) még annyit tesz hozza, hogy ,,igen kevés példanya nd6 itt és félo, hogy a

bilikkdsok folyamatban levd letarolasakor végleg kipusztul”.

Az Aranyos vizgyljtéjén levé allomanyok (Blattny 1913): ,,A Nagyaranyos volgyén
Fehérvolgy (Albdk) koril. (Csatdo 1886)”. ,,A Nagyaranyos voOlgyén nemcsak Fehérvolgytol
Aranyosfdig (Szkerisoraig), mely helyi elnevezés a nagy teriileten szétszort hazcsoportok miatt igen
tag helymeghatarozo — de a katonai térképen Lepus-nak jelolt hazcsoport (templom 859m) alatt a
volgy 849m magasan fekvd pontjan is, csillimpalahordalékon (Simonkai 1885. évi felfedezése,
Katona Laszlo-éval 1900. kiegészitve)”. ,,A Nagyaranyos baloldali mellékvolgyét képezd — Lepus
felett 2 km-re ezzel egyesiil6 — Riu albu patakon 926 m magassagig szérvanyosan, mészkdzeten.
Katona Lészld felfedezése 1900.” A két elobbi leiras elég pontatlan és atfedhet, valosziniileg
hosszan elszort orogna csoportokrol van sz ezek esetében, Lepus €s Albak kozott a tdvolsag kb. 20

km.

A Szamos vizgyljtdjén szintén Blattny (1913) pontositja az addig csupan egyszavas

elterjedési adatot: ,,A Melegszamos mentén, a hasonnevii kdzség alatt és kdrnyékén nem fordul eld.

32



A kozségtol folfelé haladva, a folyd jobb oldali, Pareu Izvorluj nevii mellékpatakéanak torkolatatol
(als6 hatar 470m) gyakori egész Josikafalvaig (Béles) 934m.” ,,A béles volgyén Josikafalvatdl a
Pareu Mori torkolataig (fels6 hatar 955m). Katona Léaszlo bejelentése 1912.” Tehat Blattny egy

hosszl volgy mentén két elkiilontilt foltrol ir.

Thaisz (1909b, 1912), Blattny (1913) valamint Fekete ¢s Blattny (1913) a Syringa josikaea
Osszesen 34 0nallo lelohelyét gyhjtotte dssze. Flatt az 1912. december 11-1 ndvénytani szakosztalyi
ilés jegyzOkonyve szerint megjegyezte, hogy 6 35 termdhelyet ismer (Blattny 1912b). Amennyiben
kiilon vessziik a helyteleniil 6sszevont remeczi Lunka Kotuni és Valea Kaluluj élohelyeket, ez a
szam ki is jon. Fekete és Blattny (1913) floramiive a S. josikaea-nak nem csak addig ismert
¢lohelyeit gytjtotte Ossze, de a kotetek adatgyiijtése soran tisztazddott a meleg-szamosi él0hely
pontos holléte, illetve a mar korabbi években is ismert, de addig publikdlatlan dlloméanyok leirasara
keriilt sor (Obersia, Poiana, Riu albu). Féként a Sebes-Ko6rds vizgylijtdjén azonban maradt még
munka: megerdsiteni a csucsai, korosfeketetdi populaciok 1étét, pontosan meghatarozni a Jad-volgyi
populaciok helyét. Tovabbi pontatlansag, hogy mig Flatt (1886, 1887) és Blattny (1913) a Jad-
volgyi populdcidkat Remeczhez (Jadremetéhez, ma: Remeti) rendeli, Fekete és Blattny (1913) mar

Remetelérévhez, amely pedig nem azonos Jadremetével.
3.5.7. Az L. vilaghaborutol napjainkig keletkezett szakirodalom

A romaniai irodalomban a fajra vonatkozdan kevés vizsgalati eredmény ismert. Alexandru
Borza (1936) a S. josikaea-r6l irt rovid kozleményében csak nagy vonalakban emliti az
el6forduldsokat (Meleg-Szamos, Aranyos, Koros volgyei, Jad-volgy; Stina de Vale). Lanyaval
kozosen irt Stina de Vale (Stana de Vale, Biharfiired) floraja dsszeallitasban is kozli ezeket (Borza
¢s Borza 1939). So6 Rezs6 (1944b) nem talalja a fajt a Jad-volgyben, melyet bejart a Jad Sebes-
Korosbe torkollasatol a Jadremete feletti hegyekig, pedig jart a Sipotye-hegy labanal is, ahol Flatt
korabban felfedezte. Megtaldlta viszont a Sebes-volgyben, Sebesvar €s Székelyo kozott, ahol elotte
mar évtizedek ota nem keresték (1944a). A herbariumi gytlijtések még kozlemények hidnyaban is
jelezhetik, hogy egy-egy populdcio a botanikusok kdrében mennyire volt ismert. Biharfliredrél tobb
herbariumi példanyt is gyljtottek, ez annak is lehetett koszonhetd, hogy a kolozsvari egyetem
novénytani intézetének itt volt a kutatdéallomasa. Mashonnan viszont szinte nincs is herbariumi
példany. A két kivétel egyike So6 gylijtése a Sebes-volgybdl 1943-bol, a masik pedig Emil Pop
gyljtése a Galbena-volgybdl, 1948-bol. Ez utdbbi ennek a populdcionak egyetlen herbariumi
példanya.

A 20. szazad masodik felébdl Resmeritd (1970) a Vlegyasza-hegység florajarol ¢és
vegetacidjardl szolo monografidjaban Székelyordl emliti, ahol, mint irja, kultiraban és iiltetve is

eléfordul. Sziikszavu leirasabol nem deriil ki a pontos lelohely, és esetleg, hogy a vadon ¢l
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példanyokat valoban latta-e, vagy csak az irodalomboél ismert adatot kozli. Ertékes adatokat mutat
be Stefan (1971), aki 1968-as megfigyelései alapjan térképeken is bemutatja, hogy a Jad-volgyben
¢s az Aleu — Valea cu Cale volgyekben hol taldlt orgonat, €s az ¢lohelyeket védelemre érdemesnek
tartja. Coldea (1972) a Réz-hegység vegetacio vizsgalatanak fajlistajaban Simonkaira hivatkozva
emliti Csucsan és Korosfeketeton. Ragiu et al. (1984) a Jad-volgy conologiai vizsgalatat készitik el,
€s a sz€p S. josikaea allomany védelmének sziikségességét hangsulyozzdk. Ardelean (1999) a

Fehér-Koros vizgytijtdjének florajaban Obarsia-hoz emliti.

A nagyon kisszamu, orgonaval érdemben foglalkoz6 dolgozat mellett érdekes, hogy a
floramiivekben, természetvédelmi kiadvanyokban hogyan alakultak az S. josikaea elterjedési adatai,
hiszen alapvetden ezek szolgaljdk az alapot barmilyen természetvédelmi kezelés tervéhez. Prodan
(1939) Romén Floraja csak néhany helyet emlit (Jad-volgyon felfele Stana de Vale-ig, Meleg-

Szamos-volgy, Aranyos-volgy, Koéros).

A Roman Floraban Morariu (1961) tobb olyan eléfordulast k6zol, amelyek a roman nyelvii
irodalomban el6tte nem tiintek fel. A korabbi magyar irodalmakban, elsdsorban Fekete és Blattny
(1913) munkéjaban viszont megtalaljuk ezeknek az adatoknak a forrasat is. A kovetkezd helyekrol
emlitik: Valea Draganului, intre Valea Draganului si Sacueu; Ciucea pe V. Ciucea; Negreni; V.
Belisului (din V. Somesului cald, intre 470-935m alt.); Gura Albacului pe V. Ariesului Mare, V.
Ariesului Mare intre Gura Albacului si Girda de sus si la punctul Lapus (r. Cimpeni); Obirsia pe
malul drept al Pir. Obirsia, 520 m alt.; Lorau; la S de Remeti, V. ladului sub Piatra Bulzului si in
partea superiora a vaii intre 660 si 780m alt.; Mtii Bihorului in V. cu Cale din bazinului vaii
Aleului, Pietrasa pe malul sting al V. Galbena la 440 m alt., Poiana in V. Ciresului din V. Izvorul

Bihorului.

Két ujabb floramii, Beldie (1979) és Ciocarlan (2009) ehhez képest kevésbé részletes. Két
kozelmultbeli természetvédelmi mii hasonléan pontos, mint Morariu (1961). Gorwup (2008)
munkdja nem emliti viszont Obirsia-t, Loraut illetve Lapust. Dihoru és Negrean (2009) Morariu

(1961) adatai mellett megemliti még Raul alba-t és Stana de Vale-t is.

3.5.8. A munkam kezdetéig elfogadott Syringa josikaea elterjedési adatok az Erdélyi-
szigethegységben

Morariu (1961) adatai, szinte sz szerint atvéve Goriup (2008) valamint Dihoru és Negrean
(2009) miveibe adjak a S. josikaea erdélyi elterjedésének legjabb, legpontosabb, és minden

bizonnyal természetvédelmi szempontbol legjelentésebb gylijteményét. Ezért fontosnak tartom az

crcr

S. josikaea kovetkez0 tiz alloméanyat ismeretik az Erdélyi-szigethegységbdl (7. abra).

34



1. ,,Valea Draganului, intre Valea Draganului si Sacueu”. Ennek az elterjedési adatnak szo
szerinti eldzménye Fekete ¢és Blattny (1913) nagysebesi-székelyoi adata. Viszont roman
forditdsaban megtévesztd, mivel Nagysebes roman neve, Valea Draganului azonos a falun is
athuzodo tobb tiz kilométeres volgy nevével (magyarul: Dregan-volgy vagy Nagy-Sebes-volgy).
Emiatt joggal lenne hihetd, hogy az adat erre a volgyre vonatkozik. Kordbbrol innen adat nem
szarmazott, sot lattuk, hogy a nagysebesi adatok is valojdban a Dregan-vilgy helyett a Sebes-
volgyre vonatkozhattak. Egyébként nem lenne elképzelhetetlen a S. josikaea felbukkanasa a
Dregan-volgybdl, hiszen a vele parhuzamosan fut6d €szaki Jad-volgyben és délebbi Sebes-volgybdl
is voltak eléfordulasi adatok. Ezt a Székelyd-Nagysebes eldfordulast Dihoru és Negrean (2009)
kiilon két elofordulasként irta le: az egyik ,,Sacuieu (Hentii)”, ami, a Mantissa (Fuss 1846) ,,Henz”
leirasdnak romanositott valtozata lehet, némely térképen pedig a Sebes-volgyet evvel a névvel
jelolik. Ez az adat csak atvétel, szerz6i nem ismerték a S. josikaea eléfordulasat a Sebes-volgybol
(Gavril Negrean, szobeli kozlés). A masik eléfordulas ,,Valea Draganului”: amely alapjan elsd
pillantéasra a telepiilés helyett sokkal inkdbb az azonos nevii volgyre lehetne gondolni. A sebesvar-

székelyodi eldfordulasi adatot személyes megtigyelés alapjan utoljara Sod (1944a) erdsitette meg.

2. ,Ciucea pe V. Ciucea”: a csucsai-volgy, mint eléfordulas mar Fuss florajaban (1866)
megjelenik, személyesen latta Simonkai (1881), aki viszont nem ad egészen pontos leirast a

helyszinrdl és azota nem talalta senki.

3. ,Negreni”: (Kdrosfeketetd), amit szintén Simonkai (1881) leirasabdl ismeriink, ezt is

csupan a helyi lakosok elmondésa alapjan, azota sem erdsitette meg senki a Iétezését.

4. V. Belisului (din V. Somesului cald, intre 470-935m alt.)”: a Meleg-Szamos volgye, amit
Landoz (1844) 6ta ismeriink, ez a leirds pedig Blattny kézleményében szerepel (1913). Morariu
(1961) mar csak Josikafalva (Belis) magassagaig emliti, az 1960-1970-es években épiilt
Bélesi-viztarozo e f0lott elpusztitotta S. josikaea patak menti ¢l0helyeit. Mégis Dihoru és Negrean
(2009) igy emliti: ,,pe Valea Belisului pana la confluenta cu parau Morii, 955m”. Azaz Fekete €s
Blattny-hoz (1913) hasonléan a Pareu Mori bedmléséig ir S. josikaea eléfordulast, annak ellenére,
hogy a mara elont6tt egykori falu magassaga (934-935 m) és a Pareu Morii befolyasa (955 m)
kozotti tobb kilométeres szakasz allandod viz alatt all. Az elterjedési teriilet alsd hatara, amelyet a
Roman Floraban még emlitenek, szintén pontatlannd valt, hiszen a 470 m-es magassagtol joval
magasabban is duzzasztok sora épiilt a Meleg-Szamoson, amelyek miatt ez a vonal feljebb

csuszhatott.

5. ,,Gura Albacului pe V. Ariesului Mare, V. Ariesului Mare intre Gura Albacului si Girda
de Sus si la punctul Lapus (r. Cimpeni)”: az 1886-os milvek (Bielz 1886, Csatd 1886, Simonkai
1886) ota ismert a S. josikaea az Aranyos-volgybdl. Dihoru és Negrean (2009) a Raul Alba
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kiegészitéssel pontosan visszaadjdk az innen ismert elterjedési teriiletet (Fekete és Blattny 1913).

Gulyas (1906) 6ta viszont nem ismert ezeknek az allomanyoknak a sorsa.

6. ,,Obirsia, pe malul drept al Pir. Obirsia, 520 m alt.”: Blattny (1910) emliti eldszor, és az
egyetlen herbariumi példanya is innen szarmazik. Blattny (1913) szerint ez egy kis egyedszdmu,

veszélyeztetett allomany, melyet azota nem latott senki.

7. ,,Lorau” (Remetelorév): A Jad-volgyi jadremetei adatokat (Flatt 1886, 1887) Fekete ¢és
Blattny (1913) hibasan Remetelorévhez jelezték. Valoszinli, hogy a ennek a hibas adatnak az
atvétele és forditasa. Jadremete ¢s Remetelorév kozelsége mellett akar az is a félreértést erdsithette,
hogy ,,Valea Kaluluj”, a S. josikaea egyik jadremetei eléforduldsi helyével azonos nevii vélgy van

Lorau kozelében is.

8. ,,Ja S de Remeti, V. ladului sub Piatra Bulzului si in partea superioard a vaii intre 660 si
780m alt.”: Flatt (1886, 1887) és Michalus Sandor (Blattny 1913) Jad-volgyi adatait csupan olyan
részletességgel kozlik, mint Fekete és Blattny (1913), igy az eredeti lelohelyek koziil Lunka Kotuni,
Valea Kaluluj, Sipotele emlitése kimarad. Dihoru és Negrean (2009) csak Remeti €s Stana de Vale
kornyekét emliti, utobbi telepiilést Borza és Borza (1939) adata alapjan. Stefan (1971) leirésa és
térképe jol bemutatja, hogy a Jad-volgy allomanya elszort kisebb foltokbdl, de nem nagyobb
elkiiloniild részekbdl allo populacid. Azodta is ez a leginkdbb szamon tartott és ismert erdélyi S.

Jjosikaea allomany.

9. ,,Muntii Bihorului in V. cu Cale din bazinului vaii Aleului, Pietroasa pe malul sting al V.
Galbena la 440 m alt.”: ezek a Michalus (1887) leirasabdl szarmazo Valea cu Cale ¢és
Galbena-volgyi populdciok, eldbbinek Stefan leirdsa (1971), utobbinak Emil Pop 1948-as

herbariumi lapja az utolso follelhetd dokumentacioja.

10. ,,Poiana in V. Ciresului din V. Izvorul Bihorului” (Biharmezd): Blattny (1913) kozli
elészor, mint 1901-ben talalt populaciot. Azéta az allomany megtaldlasardl iras vagy herbariumi
adat nem tantskodik. Botanikusok szlik kdre azonban ismerte ezt az allomanyt (Pocs Tamas szobeli

kozlése).

A S. josikaea roméan nyelven megjelent elterjedési adataibol latszik, hogy a legtobb ezek
koziill még a korabbi magyar megfigyelésekbdl szarmazik, azoknak atvétele. Bar 1éteznek egészen
aktualis Osszefoglalasok az S. josikaea -elterjedésérdl, azokban tobb adat is felreértéssel
keletkezhetett, 01j allomanyok megtaldlasara nincsen bizonyiték. Gyakorlatilag mindegyik adat

megerdsitésre szorult, kiterjedtségiikrdl, méretiikrdl pedig semmilyen informacié nem volt.
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7. ébra: A Syringa josikaea elterjedése az Erdélyi-szigethegységben Morariu (1961), Goriup (2008)
illetve Dihoru és Negrean (2009) alapjan. A populaciok leirasat, csak tigy, mint az elterjedési
adatok hianyossagait és hibait lasd a szovegben.

3.6. A Syringa josikaea elterjedési adatai az Ukrajnai-Karpatokban

Az Ukrajnai-Karpatokban S. josikaea elsé populacidit az Erdélyi-szigethegység
allomanyaihoz képest késobb, az 1880-as években fedezték fel, majd az 1910-es évekre valt
ismertté a mai elterjedés. Az ukrajnai populaciok koziil is tobb feledésbe mertilt az évtizedek alatt,
az allomanyok felmérése az utobbi években tortént meg. Lendvay et al. (2012) 17 populacio
létezését erdsiti meg (4. tablazat, 8. abra), Kohut (2013) ezek koziil egy allomany két részét két
kiilon populacionként emlitve 18-at targyal. Kohut és Hohn (2010) illetve Kohut (2013) az
allomanyok él0helyeit is részletesen elemzik, és megallapitjak, hogy a S. josikaea allomanyok
elsdsorban patakokat kisérd lapos teriileteken fordulnak eld, amelyeken a faj példanyai sok esetben

Osszefiiggd, klonalis szaporodassal kiterjedt allomanyokat alkotnak.

8. abra: A Syringa josikaea populacioi az Ukrajnai-Karpatok teriiletén. A populacidk teljes nevét a
4. tablazat tartalmazza.
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4. tablazat.: Syringa josikaea populaciok az Ukrajnai-Karpatokban. Az adatok Kohut és Hohn (2010), Lendvay et al. (2012) és Kohut (2013) munkaibdl

szarmaznak.

Populacié név

Rovidités Patak/vizgytijtd

Helyszin

Populacié méret

Eléhely

Svalyava

Pidpolozzya-Maidan

Pidpolozzya-Romanevci

Verhnya Hrabivnytsya —
Pidpolozzya

Yalove

Zhdenijevo

Zbyny

Zbyny — Pashkivtsi

Pashkivtsi

Tyshiv

Sva

Pid

Pro

Hra

Yal
Dze

Zbi

Zpa

Pas

Tys

Latorca-volgy

Latorca-volgy

Latorca-volgy

Latorca-volgy

Latorca-volgy
Szarvas-patak volgye,
Latorca vizgytjtoje
Szarvas-patak volgye,
Latorca vizgytjtoje
Szarvas-patak volgye,
Latorca vizgytjtoje
Szarvas-patak volgye,
Latorca vizgytjtéje

Latorca-volgy

48,68°N 23,05°E
48,71°N 23,04°E

48,74°N 23,03°E

48,74°N 23,00°E

48,75°N 23,04°E
48,77°N 22,98°E

48,80°N 22,95°E

48,82°N 22,94°E

48,83°N 22,94°E

48,80°N 23,08°E

10-20 t6

0,5 ha, 6sszefliggd
allomany

0,2 ha, 6sszefliggd
allomany

10-20 t6

6 t6

0,7 ha, 6sszefliggd
allomany

0,06 ha, 0sszefliggd
allomany

0,5 ha, 6sszefliggd
allomany

0,1 ha, 6sszefliggd
allomany

0,5 ha, 6sszefliggd

allomany

Flizes-égeres laperdd

Egeres laperd6

Egeres laperd6

Biikk-gyertyan elegyes lomberdo,
patakpart

Flizes-égeres laperdod és sasos lapfolt
Egeres laperd6

Flizes-égeres laperdd

Flizes-égeres laperdd

Flizes-égeres laperdd

Flizes-égeres laperdd




4. tablazat (folytatas): Syringa josikaea populaciok az Ukrajnai-Karpatokban. Az adatok Kohut és Hohn (2010).

munkaibdl szarmaznak.

Populacio név rovidités patak/vizgyiijtod Helyszin populacié méret ¢lohel
Latorka Lat Latorca-volgy 48,84°N 23,08°E 3 t6 Patak
Klimets’ Kl Sztrij-volgy 48,82°N 23,17°E 1,7 ha, osszefiiggé  Egere
allomany
Jablonyevo Jab Vicsa-volgy, 48,71°N 23,14°E 1 ha, Osszefliggd Legels
Latorca vizgytijtdje allomany
Zanyka Zan Vicsa-volgy, 48,68°N 23,11°E  20-30 16 Egere
Latorca vizgytijtdje
Lyuta Lut Lyuta-patak, 48,88°N 22,69°E  50-100 t6 Jegen;
Ung vizgytijtéje patakj
Kostryns’ka Roztoka Roz Ung vizgytijtéje 48,92°N 22,61°E 0,5 ha, 0sszefligg6  Biikk
allomany
Kelechyn Kel Nagyag-volgy 48,61°N 23,41°E 0,15 ha, tobb Egere
Osszefliggd
allomany
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4. Anyag és modszer

4.1. A Syringa josikaea Erdélyi-szigethegységi elterjedésének felmeérése

Felkerestem a S. josikaea 0sszes irodalomban emlitett populacidjat az Erdélyi-
szigethegységben, felmértem az allomanyok méretét, allapotat, élohelyét, és feljegyeztem a fajt
veszélyeztetd tényezoket. Osszesen 13 patak vagy folyd szakaszon vizsgaltam végig a S. josikaea

elofordulasat.

Munkdmhoz az irodalmi adatok attekintésén tul attanulméanyoztam a budapesti Magyar
Természettudomanyi Miazeum Novénytar (BP), a bukaresti Romdn Akadémia Biologiai Intézet
(BUCA), a kolozsvari Babes-Bolyai Tudomanyegyetem Botanikus Kert (CL) herbariumi
példanyait. A terepi kutatast 2009-2012 tenyésziddszakaszaiban végeztem.

A terepi munka soran a természetvédelmi hivataloknal, erdészeteknél, majd esetenként a
helyi lakossagnal is érdeklédtem a S. josikaea eléforduldsairdl. Az irodalomban jelzett helyeken
(patakok, folyok mentén) végighaladva dokumentadltam a S. josikaea példanyait. A megtalalt

példanyok GPS poziciojat (0sszefliggd dllomany esetében annak sz¢lsé pontjait) rogzitettem.

4.2. Mintagyijtés és DNS kivonas

A genetikai vizsgalatokba bevontam a S. josikaea Osszes jelenleg ismert 25 allomanyat. A
novénymintdk gyiijtését nagyrészt személyesen végeztem vagy részt vettem a mintagylijtésben,
kivéve a Roz (Ukrajna) illetve Sta és részben Cne (Romania) populaciokat, ahol a mintakat Kohut

Erzsébet doktorandusz tarsam illetve Hohn Maria témavezetoém gyljtotte.

Mivel az egyes populdciok mérete jelentdsen eltér egymastol, ezért a populacionként
mintazott egyedek szdma is kiilonbozo, és fligg a megtaldlhatd egyedek szamatol. A legkisebb
populaciokbol, ahol az egyedszam lathatoan nem haladta meg a tizet, az 6sszes egyedrdl szdrmazik
minta, a nagyobb populaciokrol pedig egy reprezentativ mintat gyiijtottiink, torekedve a rétegzett
mintavételre, azaz, hogy a populacidk Osszes részét lefedje a minta. A populaciok egyes részein
beliil pedig véletlenszertien gytijtottiink mintat az egyedekrdl. Azokban a populécidkban, elsdsorban
az Ukrajnai-Karpatokban, ahol a populaciok kozel 6sszefliggd allomanyokat alkotnak, sok esetben
nehéz megallapitani az egyedhatarokat. Az ilyen populaciokban igyekeztiink ranézésre kiilonallo

egyedekrdl gylijteni mintat, lehetdség szerint egymastol legalabb tiz méterre allo egyedekrol.



A mintazott egyedekrdl leveleket gyiijtottiink, amelyeket rogton szilika gél gyongyok kozé
helyeztiink szaradni, vagy nedves papirba csomagoltunk, ¢és -20 °C-ra helyeztiik tovabbi
hasznalatig. Az egyedek jelentds részéhez egyedi GPS pontokat is vettem fel. Amely példanyok

esetében nem kertilt felvételre GPS pont, azoknak a hozzavetdleges pozicidjat is meg lehetett utdlag

s

A DNS kivonast kb. 20 mg szaraz vagy 80 mg nedves levél folyékony nitrogénben valo
szétdorzsolése utan a Qiagen DNeasy Plant Mini Kit (Qiagen, Hilden, Németorszag) DNS-kivono
készlet felhasznalasaval a gyartd leirasa alapjan végeztem, az extrakcios puffer (AP1)
mennyiségének 700 pl-re novelésével. A kivont DNS-ek koncentracidjat Nanodrop ND-1000
(NanoDrop Technologies, Wilmington, DE, USA) spektrofotométeren ellendriztem.

4.3. Molekularis modszerek

4.3.1. Fajon beliil variabilis DNS szakaszok keresése

A kloroplsztisz nem kodolo DNS szakaszait tobb mint hisz éve hasznaljadk evolicios
kutatdsokban, igy az utobbi évekre sok informacid gylilt Ossze kiilonb6zd kloroplasztisz DNS
szakaszok altalanos, relativ variabilitdsarol. Ez alapjan ismert, hogy mely kloroplasztisz
lokuszokban véarhatok mutéaciok fajon beliil is. 16 kloroplasztisz szekvencia variabilitasat teszteltem
a S. josikaea kiilonb6z6 populacidi kdzott magasabbrendii novényekben univerzalisan alkalmazhato
primerek segitségével (Shaw et al. 2005, Shaw et al. 2007, 5. tdblazat). Minden egyes régiot 4-8
mintan szekvenaltam meg, amely mintdk a S. josikaea elterjedési teriiletének kiilonbozd, tavoli
populacioibdl szarmaztak (pl. Gal, Seb, Roz, Kel, Sva, Kli populaciok). A 16 koziil 13 DNS

szakasznak a felszaporitasa ¢s szekvenalasa volt sikeres (5. tablazat).

Alacsony kopiaszamu nuklearis gén intronok koziil kettdnek az amplifikalhatosagat és
szekvencia variabilitasat teszteltem. Az egyik ilyen régié az Eif3E (eukariota tranaszlacio iniciacios
faktor 3-as komplex E alkotoelemének génje) amely a konzervalt ortolog gének kozé (conserved
ortholog genes, COS) szarmazik. Ennek a génnek a konzervativ régidira tervezett primerek
rendszertanilag szélesebb korben is amplifikdlhatonak bizonyultak, és a régio6 nagy variabilitdsanak
koszonhetden alacsony filogenetikai szinten akar fajon beliil is megfelelden variabilisnak bizonyult
(L1 et al. 2008). A masik régi6 a nia-i3 (nitrat-reduktaz enzim génjének 3-as intronja), amelynek
primerjeit az Olea europaea-ra tervezték, €s a gén kellden varidbilisnak bizonyult O. europaea

fajtak elkiilonitésére és jellemzésére (Hamman-Khalifa 2007).

A riboszomalis RNS-t kodold gén harom szakaszanak szekvencia variabilitasat teszteltem. A

Li et al. (2001) altal Syringa-knal sikeresen alkalmazott primer parral amplifikdltam a teljes ITS
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régiot (ITS1, 5,8S RNS kodold szakasz, ITS2). Az ugyanezen szerzOk altal tervezett ETS
primerekkel amplifikdltam az ETS régionak a 18S RNS-t kddolo szakaszt hatarolé szakaszat. Ezt
kiegészitettem az ETS régi6 egy tovabbi, az ETS elobb emlitett szakaszat hatarolo, tdle 5’
(upstream) iranyban levd szakaszaval (ETS 5°). A masodik ETS régiot a Baldwin és Markos (1998)
altal ETS primerek tervezéséhez ajanlott modszer alapjan amplifikdltam és szekvendltam; a teljes
riboszomalis intergenic spacer szakaszt (IGS) felszaporitottam, és ennek egy szakaszat
szekvenaltam meg egy szekvenalo primerrel, amelynek szekvenciaja a Li et al. (2001) altal tervezett
ETS primer par 5° irany feloli tagjanak (STT-ETS) reverse complementje volt. Mivel a
megszekvenalt példdnyokban e szakasz szekvencidja nem volt varidbilis, ezért a szakasz direkt
amplifikaciojahoz primereket nem terveztem. A riboszomalis RNS-t kodol6 DNS szakaszok és a

primerek elhelyezkedését az F4. dbra szemlélteti.

A PCR reakciokat 20 pl Ossztérfogatban készitettem, melyek a kovetkezd OsszetevOket
tartalmaztak: 1,2 mM MgCl,, 0,2 mM dNTPs, 0,8 uM forward és reverse primer, 102 mg/ml BSA,
0,8 u Tag DNS polimeraz (New England Biolabs, Frankfurt aM, Németorszag) ¢s neki megfeleld
1 x Taq reakcidé puffer és 1,5 ul (kb. 20 ng) templat DNS. A PCR reakciok egy Biometra T
(Biometra, Gottingen, Németorszag) késziilékben futottak le. A PCR reakciok 1 perc kezdeti
denaturacioval indultak 94 °C-on, ezt 35 darab 94 °C-os 30 s-os dentauraciobol, l6kuszonként
valtoz6 homérsékleti (lasd 5. tablazat) 30 s-os tapadési 1épésbdl, 72 °C-os 1 perces elongacids
Iépésbol allo ciklus kovette, végsd elongacidos lépéssel 72 °C-on 8 percig. A PCR reakcidk
sikerességét 0,8 %-os etidium-bromid festésti agar6z gélen ellendriztem, majd a PCR termékek
tisztitasi reakciojaként 16 ul PCR termékhez 6,4 pl exoSAP enzim-elegyet (USB, Cleveland, OH,
USA) adtam, ¢és alapos keverés utan 37 °C-on inkubaltam 15 percig, majd a reakciot 85 °C-ra
melegitve allitottam le. A szekvenalasi reakciot ABI BigDye terminétor 3.1 (Applied Biosystems)
rendszerrel végeztem a gyartd ajanldsainak megfeleléen. A terméket tisztitottam Sephadex G-50
(GE Healthcare Europe, Solingen, Németorszdg) multi-screen-HV platen (96-well filtration plate;
Millipore Corporation, Billerica, MA, USA) és a szekvendlds egy ABI 3130xl (Applied
Biosystems) késziiléken tortént mindkét DNS-szdlon. Egyes lokuszoknal az itt leirtaktol valo

eltéréseket az 5. tdblazatban kiilon jeleztem.
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Lokusznév  Primer név 5’ — 3’ primer szekvencia Hivatkozas T, (°C)

Kloroplasztisz nem kddolé DNS szakasz
F: atpl TATTTACAAGYG GTATTCAAGCT

atpl-atpH Shaw et al. 2007 0
R: atpH CCAAYCCAGCAGCAATAAC
F: ndhF CCAATATCCCTTYYTTTTCCAA

ndhF-rpl32 Shaw et al. 2007 52
R: rlp32-R GAAAGGTATKATCCAYGMATATT
F: psbAF GTTATGCATGAACGTAATGCTC

psbA-trnH Sang et al. 1997 0
R: trnHR CGCGCATGGTGGATTCACAAATC
F: psbD CTCCGTARCCAGTCATCCATA

psbD-trnT Shaw et al. 2007 54
R: trnT(GUU)-R CCCTTTTAACTCAGTGGTAG
F: psbl ATAGGTACTGTARCYGGTATT

psbJ-petA Shaw et al. 2007 54
R: petA AACARTTYGARAAGGTTCAAT T
F: Rpl16F71 GCTATGCTTAGTGTGTGACTCGTTG

pll6 Small et al. 1998 54
R: Rpl16R1516 CCCTTCATTCTT CCT CTA TGTTG
F: rpS16F AAACGATGTGGTARAAAGCAAC

psl6 Shaw et al. 2005 54
R: rpS16R AACATCWATTGCAASGATTCGATA
F: trnC°“*R CACCCRGATTYGAACTGGGG

trnC-rpoB Shaw et al. 2005 54
R: rpoB CKACAAAAYCCYTCRAATTG
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5. tablazat (folytatas): A Syringa josikaea populacidi kozti szekvencia variabilitdsra vizsgalt DNS régiok

jellemzoi.

Lokusznév  Primer név 5’ — 3’ primer szekvencia Hivatkozas

Kloroplasztisz nem kodoldo DNS szakasz
F: trnDSY“R GGGATTGTAGYTCAATTGGT

trnD-psbM Shaw et al.
R: psbMF AGCAATAAATGCRAGAATATTTACTTCCAT
F: 3°trnGYY¢ GTAGCGGGAATCGAA CCC GCATC

trnG-trnS * Geu Shaw et al.
R: 5°trnS AGATAGGGATTCGAACCCTCGGT
F: rps16x2F2 AAAGTGGGTTTTTATGATCC

rps16-trnK Shaw et al.
R: trnK(UUU)x1 TTAAAAGCCGAGTACTCTACC
F: 3’trnL"**R(TabD) GGGGATAGAGGGACTTGAAC

trnL UAA Taberlet et ¢
R: 5°trnLY*F(TabC) CGAAATCGGTAGACGCTACG
F: rpl32-F CAGTTCCAAAAAAACGTACTTC

rpl32-trnLL UAG Shaw et al.
R: trnL (VA9 CTGCTTCCTAAGAGCAGCGT
F: trnQ(UUG) GCGTGGCCAAGYGGTAAGGC

trnQ-rps16 Shaw et al.
R: rps16x1 GTTGCTTTYTACCACATCGTTT
F: trnT ucp-a CATTACAAATGCGATGCTCT

trnT-trnLL Taberlet et ¢
R: trnL ucp-b TCTACCGATTTCGCCATATC
F: trnTEY CTACCACTGAGTTAAAAGGG

trnT-trnD Demesure €
R: trnDSYF GGGATTGTAGTTCAATTGGT
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5. tablazat (folytatas): A Syringa josikaea populacidoi kozti szekvencia variabilitdsra vizsgdlt DNS régiok

jellemzoi.
Lokusznév  Primer név 5’ — 3’ primer szekvencia Hivatkozas
Alacsony kopiaszami nukledris gén intron
F: Eif3E-F TTTGAATGTGGCAACTAYTCTRGTGCTGC
Eif3E Liet al. 200
R: Eif3E-R ACCTCTTCACACTCYYTCATCTT
F: Nia-i3-F CGGAACCAGCARTTRTTCATCAT
Nia-13 ** Hamman-K
R: Nia-i3-R CAATTACTGGTGTTGGTGYTTYTGGTC
Nuklearis riboszomalis gén nem kédoldo DNS szakasz
ETS F: 18S-ETS ACTTACACATGCATGGCTTAATCT Baldwin és -
R: STT-ETS GGCWTGTKTGGGTATGTTGGAT Liet al. 200
F: 18S-ETS ACTTACACATGCATGGCTTAATCT
ETS 57 *** Baldwin és
R: 26S-IGS GGATTGTTCACCCACCAATAGGGAACGTGAGCTG
S F: ITS-Leu GTCCACTGAACCTTATCATTTAG Baum et al.
IT
R: ITS4 TCCTTCCGCTTATTGATATGC White et al.

Ta: optimalis primer tapadasi hdmeérséklet

*: Shaw et al. 2005 alapjan a két kiilonb6z6 hosszusagu PCR termék koziil a nagyobb méretiit izolaltam gélt

tisztitottam majd szekvenaltam

**. Hamman-Khalifa et al. (2007) alapjan a két kiilonb6z6 hosszisagu PCR termék koziil a nagyobb méretiit iz

utan, €s azt tisztitottam majd szekvenaltam

*#*. A PCR reakcioban az elongacios 1épés 6 percig tartott, a szekvenalds csak egy iranyban (5 upstream, IGS

2001) oligonukleotid reverse complementerjének megfeleld szekvenciaju szekvenald primerrel

: a reakciot nem sikeriilt megfeleléen optimalizalni tiszta szekvenciakromatogramok eléréséhez, Ta érték ninc:
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A szekvencidkat a forward és reverse iranybol a SEQUENCHER 4.8 (GENECODES, Ann
Arbor, MI, USA) programban illesztettem Ossze, és a szekvenalasi hibakat kijavitottam. Az azonos

l6kuszhoz tartozé mintadkat ezutan egymashoz illesztettem, €s a varidbilis pozicidkat azonositottam.

A tesztelt 21 10kuszbdl mindossze kettd, az ETS és az ITS bizonyult variabilisnak. Ezeket
megszekvenaltam mind a 25 populécid Osszesen 62 egyedén. A nagyobb populaciokbdl négy, a

kisebbekbdl egy vagy két egyedet szekvenaltam meg (10. tdblazat).
4.3.2.Nuklearis mikroszatellit markerek tesztelése és fejlesztése

4.3.2.1. Olea és Ligustrum mikroszatellit markerek hasznalhatosaga a Syringa josikaea

esetében

A rokon fajokra tervezett markerekbol Osszesen tizenkettdnek a hasznosithatosagat
teszteltem. Ezek koziil kettd (Emol3, Emo90) szarmazott a de la Rosa et al. (2002) altal Olea
europaea-ra tervezett mikroszatellit markerekbdl, melyeket e kutatok a S. vulgaris-ban is
amplifikdlhatonak és varidbilisnak taldltak, a tovabbi tiz marker a Kodama et al. (2008) altal a
Ligustrum ovalifolium-ra tervezett primer par volt (Lig2, Lig8, Ligl1, Ligl4, Ligl5, Ligl8, Lig20,
Lig21, Lig22, Ligl101).

A S. josikaea DNS PCR amplifikalasat mind a tizenkettdé primer par esetében eldszor a
leirasuknak megfeleld reakciokoriilmények kozott kiséreltem meg, azokban az esetekben amikor ez
nem jart sikerrel, megprobalkoztam a PCR tapadasi hdmérséklet 45 °C-ra valo leszallitasaval, a
MgCl, koncentracidjanak novelésével 4 mM-ig illetve kiilonb6z6 DNS polimeraz enzimek
hasznélataval. Polimerdzok koziil probalkoztam a recombinant Taq ¢és DreamZaq (Thermo
Scientific, Burlington, Kanada), valamint egy uj-generacios polimerdz, a KAPAHiFi

(Kapabiosystems, Boston, MA, USA) alkalmazasaval.

Végiil minden primer part, amely sikeresen amplifikalta a S. josikaea DNS-ét, a
kovetkezokben leirt azonos koriilmények kozott alkalmaztam. A PCR reakcidkat az egyreakcios
M13-tailed nested PCR technikdval végeztem (Schuelke 2000), amelynek soran a forward
mikroszatellit primerek 5° vége egy MI3(-21)F szekvencidju oligonukleotiddal (5°-
GTAAAACGACGGCCAGT-3’) van meghosszabbitva, és 5° 6-FAM fluoreszcens jeloléstt M13(-
21)F oligonukleotidot adunk a reakci6 elegyhez harmadik primerként. Ezzel a modszerrel az sszes
tesztelendd primer par egy-egy tagjanak fluoreszcens jelolése helyett csupan egyetlen fluoreszcens
jelolésti M13(-21)F primerre van sziikségiink. Ez koltségkiméld megoldast jelenthet ahhoz képest,
mintha minden egyes tesztelendd primer part fluoreszcens jeloléssel kell beszerezni, igy ez a

technika idealis markerek teszteléséhez.
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Minden egyes PCR reakcidelegy 20 pl térfogatban késziilt 1 x (NHy4),SO4-t tartalmazo Tag
DNS polimeraz reakci6 pufferral (Thermo Scientific), 2,5 mM MgCl,, 0,2 mM dNTPs, 0,25 uM 5°
MI13(-21)F meghosszabbitasi forward primer, 0,75 uM reverse primer, 0,5 uM 5’ 6-FAM
fluoreszcens jeloléstt M13(-21)F primer és 0,5 U recombinant 7ag DNS polimerdz (Thermo
Scientific) jelenlétében. A reakcioelegyhez kb. 15 ng templat DNS-t adtam. A PCR reakciok PTC
200 PCR (MJ Research, Waltham, MA, USA) késziilékben késziiltek 5 perc kezdeti denaturdcioval
inditva, melyet 30 ciklus 94 °C-os denaturécio, 52 °C-os tapadas és 72 °C-os elongacio kovetett,
minden egyes Iépést 30 masodpercig tartva, végiil egy utolsod elongacids 1épés tortént 72 °C-on 30
percig. A hosszu végsd elongéacios 1dot a PCR fragmentumok hossz-dadogésanak (lenght stuttering)
lehetdség szerinti csokkentésére alkamaztam; a csupan két bazisparos ismétlodések esetében a nem
teljes PCR termékek (amelyek akar csak egy bp hosszal rovidebbek, a PCR termék 3’ végén

hianyz6 extra timin miatt) a kiértékelésnél zavart okozhatnak (Dewoody et al. 2006).

A sikeresen amplifikalt lokuszok variabilitdsat és a markerek S. josikaea-ra valo
karakterizalasat 20-20 DNS mintdn végeztem, amelyek a S. josikaea elterjedésének két eltérd
részérdl szarmaztak; a Pidpolozzya (Ukrajnai-Kérpatok) kornyéki erdékbol és Remeti
(Erdélyi-szigethegység) kornyékérdl. A két mintat kdzeli populaciok dsszevonasaval hoztam létre,
hogy méretiik megfeleld nagysagi legyen populacidgenetikai analizisek elvégezéséhez. A PCR
fragmentumokat ABI 3100 (Applied Biosystems, Foster City, CA, USA) késziilék kapillaris
elektroforézis rendszerén keriiltek elvalasztasra, GenScan — 500 ROX bels6 méret standard
(Applied Biosystems) haszndlataval. A PCR fragmentumok pontos hosszat a GeneMapper szoftver

(Applied Biosystems) 3.7-es verzidjaval értékeltem ki.
4.3.2.2. De novo mikroszatellit marker fejlesztés

Mikroszatellit markerek fejlesztésére tobb egészen kiilonboz6 elven alapul6 technika 1étezik.
A figyelembe vehetd megoldasok koziil egy olyan modszert alkalmaztam, amely viszonylag kis
koltségigényli €s hatékony, nem utolso sorban pedig a laboratoriumi lépések jelentds részéhez
rendelkezésre allt felszerelés és tapasztalat a BCE Genetika és Novénynemesités Tanszékének

molekuldris laboratoriumaban. A mddszer f6 1épéseinek dsszefoglalasat az 9. abra mutatja.

Egy mikroszatellit-disitott kdnyvtar (microsatellite enriched library) 1étrehozasan alapuld
modszert valasztottam, amelynek alapjat két hasonlo, sokat idézett megoldas, a Bloor et al. (2001)

altal leirt és a FIASCO protokoll (Zane et al. 2002) szolgaltatta.
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fobb lépéseket mutatja be, a részleteket és magyardzatot lasd a szovegben).

crer

sziikség. A megfeleld6 DNS-t (>100 ng/ul, agar6z gélen futtatva 10 kb felett ¢les csikként
mutatkozik) a fentebb leirt modon friss riigy mintabdl izolaltam egy Jad populaciobol (Erdélyi-
szigethegység) szarmazo példanybol. A konyvtar létrehozasanak elsd 1épéseként a DNS-t teljesen
emésztettem a négybazisos (TTAA) felismerdhelyli Trull restrikcidos enzimmel (Thermo Scientific)
a gyartd leirdsa alapjan. A reakcio ledllitasadt kloroformos tisztitassal végeztem: az enzim
kloroformos kiolddsa utdn a DNS-t izopropanlollal kicsaptam és centrifugaltam, majd a kapott
csapadékot 70 % -20 °C-os alkohollal mostam ¢és szaritas utan desztillalt vizben feloldottam. A
feldarabolt DNS szakaszokat hozzaligaltam egy megfelel6 ragados végl adaptorhoz ,,Top/Bottom”
5’-CTCGTAGACTGCGTACC-3"/3’-CATCTCTGACGCATGGATT-5" T4 DNS ligaz (Promega,
Madison, WI, USA) alkalmazédsaval. Ezt kovetden PCR reakciot készitettem a ,,Top”
oligonukleotidot hasznalva primerként 20 ul végtérfogatban 1 x (NH4),SO4-t tartalamaz6d 7ag DNS
polimeraz reakcio puffer (Thermo Scientific), 1,2 mM MgCl,, 0,2 mM dNTPs, 25 png/ml BSA, 1,6
uM “Top” primer, 0,5 U recombinant 7ag DNS polimeraz (Thermo Scientific) és 1,5 ul ligalt DNS
templatként. A PCR reakcio 5 perc 94 °C denaturacioval kezd6dott, melyet 30 darab 30 s 94 °C-os
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denaturaciobol, 30 s-os 52 °C-os primer-kotésbol és 1 perc 72 °C-os extenzids 1épésbdl allo ciklus,

valamint egy 30 perces 72°C-os extenzios 1€pés kovetett.

A mikroszatellitet tartalmazé fragmentumok feldusitasahoz 6 ul PCR terméket 75 pmol 5’
biotint tartalmazo (CT);, oligonukleotiddal elegyitettem 30 pl végtérfogatban. A (CT)i»
oligonukleotidot hozzahibridizaltattam a PCR fragmentumok mikroszatellit szakaszaihoz a
keveréket 7 percig 94°C-on tartva, majd 0,1 °C/s sebességgel szobahdmérsékletre hiitve. Az igy
biotin fragmentum jel6lést kapott fragmentumokat streptavidin-konjugalt magnesgyongyokkel
(Dynabeads M-280 Streptavidin; Invitrogen, Carlsbad, CA, USA) szelektaltam magnes segitségével
a gyartd utasitasait kovetve. A gyongyok felszinét elore lekotdttem egy indifferens PCR-termékkel
(pre-blocking), melynek célja az volt, hogy késobb ki lehessen szelektdlni a nem kivant mddon
biotin molekulan keresztiil mikroszatellitet-fragmentumot nem tartalmazd, de a Sterptavidin-
boritasu gyongyokre kapcsolddott DNS molekuldkat. Ezzel a megoldassal azt probaltam elérni,
hogy ezek az aspecifikus DNS fragmentumok lehetdség szerint ne tartalmazzak a ,,TOP”
oligonukleotid szekvencidjat, és igy késobb egy ,,TOP” primerrel végzett PCR reakcid sordn az
aranyukat le lehessen csokkenteni. Az aspecifikus DNS szakaszok kisziirésével a késobbi

szekvenalas hatékonysagat probaltam megnovelni.

A lekotott felszint Streptavidin-konjugalt magnesgyongyokhoz hozzéadtam a biotin-jelolésii
oligonukleotidokhoz hibridizalt DNS-t, majd haromszor Oblitettem 1 % Binding and Washing
pufferrel, és a DNS-t felszuszpendaltam 100 pl vizben. A felszuszpendalt DNS fragmentumokra
PCR reakciot végeztem a ,,TOP” oligonukleotidnek mint primenek a felhasznalasdval a fentebb
leirttal azonos modon. A hosszabb DNS fragmentumok szelektalasdnak céljabol a PCR termeéket 1
%-os etidium-bromid festésti TAE agar6z gélen elektroforetikusan futtattam 1 6rdn keresztiil 60 V-
tal. A 200 bp-nal hosszabb PCR-termékeket tartalmazd géldarabot kivagtam, és a DNS-t
kitisztitottam EZ-10 Spin Column DNA Gel Extraction Kit (Bio Basic, Markham, Canada)
hasznalataval 25 pl végtérfogatban. A méret-szelektalt mikroszatellit-disitott DNS-szakaszokat T4
DNS ligazzal plazmid vektorba ligdltam (pGEM T-easy Vector System, Promega). A ligalt plazmid
vektorokat ezt kovetden DHSa E. coli kompetens sejtekbe transzformaltam Z-Competent E. coli
Transformation Kit (Zymo Research, Irvine, CA, USA) segitségével. 48 pozitiv klonbol tisztitottam
ki a plazmidot EZ-10 Spin Column Plasmid DNA Kit (Bio Basic) hasznalataval. Ezek a plazmidok
ABI BigDye Terminator 3.1 kit (Applied Biosystems) szekvenald reakciot kovetden ABI 3100

(Applied Biosystems) kapillaris elektroforézis késziiléken kertiltek szekvenalasra.

A 48 szekvencabol 18 tartalmazott >10 mikroszatellit ismétlddést, ebbdl hatnak a végén nem

volt primer tervezéshez elég hosszii mikroszatellit-hatarold régi6. A maradék 12 szekvenciara
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manudlisan terveztem forward és reverse primereket. A tervezett primerekkel a PCR reakciok és a

fragmenshossz-analizis a rokon fajokbol atvett markerekkel azonos modon tortént.

A S. josikaea-ban megfeleléen hasznalhatd mikroszatellit lokuszokat 179 mintan
amplifikdltam. A PCR amplifikdciokat a kovetkez0 Osszetevokkel készitettem 20 pl
rakciotérfogatban: 1 x (NH4),SOs-t tartalmazdé Tag DNS polimeraz puffer (Thermo Scientific),
2 mM MgCl,, 0,2 mM dNTPs, 1,0 uM 5’ 6-FAM fluoreszcens jelolésti forward primer, 1,0 uM
reverse primer, 0,5 U recombinant 7ag DNS polimeraz (Thermo Scientific) €és 1,5 ul templat DNS
egy PTC 200 (MJ Research) késziilékben. A PCR reakciok 5 perc kezdeti denaturacioval indultak
94 °C-on, ezt 30 darab 94 °C-os dentauraciobodl, 52 °C-os tapadasi 1épésbol, 72 °C-os elongécios
1épésbol allo ciklus kovette, melyekben minden 1épés 30 s ideig tartott. A végsd elongacios 1épés 72
°C-on tortént 30 percig. A PCR termékek egy ABI 3100 (Applied Biosystems) késziiléken kertiltek
elektroforetikus elvalasztasra GenScan — 500 ROX (Applied Biosystems) bels6 méret standard

hasznalataval.

4.4. Az adatelemzés modszerei

4.4.1. A Syringa josikaea divergencia idejének kiszamitasa molekularis ora analizissel

Fosszilis lelet alapon iddkalibralt filogenetikai torzsfa készitésével szamitottam ki a S.
Jjosikaea elvalasat a rokon fajoktol. Az analizist ETS és ITS szekvenciak alapjan készitettem, €s a
torzsfat a Syringa és Fraxinus genus elvalasanak minimalis korat bizonyitd fosszilis leletek alapjan

dataltam.

Az analizis a S. josikaea 4.3.1. fejezetben leirt moédon generalt ETS-ITS szekvencidival
késziilt, a fajon beliil varidbilis harom nukleotid pozicid a S. josikaea-bol szdrmazd egy mintaban
konszenzus szekvenciaként szerepelt. Az analizis a S. josikaea mellett tartalmazta az 6sszes Syringa
¢s Ligustrum egyedet, amelyeknek az ETS és ITS szekvencidi is megtaldlhatok a GenBank
adatbazisban, tovabba négy Fraxinus faj ETS-ITS szekvencidit és kiilcsoportként a Jasminum
nudiflorum Lindl. ETS-ITS szekvenciait. Az analizis igy a S. josikaea mintdjan kiviil 6sszesen 29

faj szekvencidit tartalmazta (F5. tablazat).

Az ETS ¢és ITS szekvenciakat kiilon-kiilon illesztettem egymashoz a Gblocks v0.91b
szoftverrel a phylogeny.fr online feliiletén keresztiil (Castresana 2000; Dereeper et al. 2008). A
szoftver a szekvenciak illesztése mellett a bizonytalanul illeszthetd szakaszokat is automatikusan
eltavolitotta. Az ETS és ITS illesztések filogenetikai egyezdségét incongruence lenght difference

test (ILD; Farris et al. 1995) segitségével vizsgaltam a PAUP 4.0b10 (Swofford 2002) szoftverben
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partition homogeneity test hasznalataval 1000 ismétléses heurisztikus kereséssel €s parszimonia

feltétellel.

Az ETS ¢s ITS illesztésekre kiilon-kiilon megallapitottam az dket legjobban leiré nukleotid
szubsztitiicios modellt a JModelTest v.0.1.1 (Posada 2008) hasznalataval Akaike Information

Criterion alapjan 88 lehetséges modell koziil.

A molekularis 6ra analizist a BEAST 1.7.5 Markov-lanc Monte Carlo (MCMC) alapon
miik6dé filogenetikai szoftverrel végeztem (Drummond et al. 2012). A program beviteli fajljat a
BEAST programcsomagjahoz tartoz6 BEAUti 1.7.5 szoftveren keresztiil készitettem el. Az ETS és
ITS szekvencia illesztéseket két elkiilonitett adat alegységként (data subset) vittem a programba
kiilon-kiilon a nekik legmegfeleldbb szubsztiticidos modellel, a két adatalegységre szamitott
torzsfakat egyesitve. A Jasminum nudiflorum mintat allitottam be kiilcsoportnak a Fraxinus-
Syringa-Ligustrum fajok monofiletikussa kényszeritésével, amely leszarmazasi kapcsolatot korabbi
tanulmanyok allapitottak meg (Wallander és Albert 2000; Li et al. 2002). Kezd¢ torzsfaként random
fat allitottam be Yule-folyamat prior torzsfa evolicids modellel (Gernhard 2008), melyet olyan
esetekre ajanlanak, amikor a vizsgalt mintdk kiilon fajokbol szarmaznak. Az MCMC lanc hosszat
elézetes probafutas alapjan 107 generacionak allitottam be, elmentve minden 10° generacid
eredményét. A probafutast kovetden a generacidk szamat tigy ndveltem, hogy a log-fajban talalhat6
posterior effektiv minta méret (effective sample size, ESS) 200 kritikus érték folotti szamot érjen el,
ezt a Tracer 1.5 szoftverben (Rambaut és Drummond 2009) ellendriztem. Ez az érték az MCMC-
lanc generacioi soran kapott fliggetlen érté¢keket hatarozza meg (ha tal alacsony, akkor a lanchossz

novelésére van sziikség megbizhatd eredmények elérésé¢hez).

A szoftver kézikonyve altal ajanlott modszer szerint eldszor molekularis ora tipusként
korreldlatlan lognormal relaxalt orat (uncorrelated lognormal relaxed clock) allitottam be
molekularis 6ra kalibracié nélkiil, 1,0-ra allitott szubsztitucios rataval. Ez a molekularis ora beallitas
alkalmas annak felmérésére, hogy a leszarmazasi dgak kozott mekkora a szubsztitlcios rata eltérése.
Ha a torzsfa agak szubsztitcios ratdinak (uncorrelated lognormal relaxed clock rate, ucld értékek)
eltérése alacsony (konfidencia intervallumukat mérve a ucld.stdev/ucld.mean 0-hoz kozelit), akkor
nincs szubsztiticids rata eltérés az adatokban, ha ez 0-nal jelentdsen magasabb, akkor az adatok
nem felelnek meg a szigort molekularis ora (strict molecular clock) feltételeinek. Utobbi esetben
relaxalt molekularis 6ra hasznalata ajanlott, amely modell megengeddbb a szubsztitucios rata
heterogenitdsara nézve (Lemey ¢€s Posada 2010). A szubsztitiicios ratak eltérését a Tracer 1.5

szoftverben vizsgaltam.

A molekularis 6ra kalibracios pontjaként a legidésebb ismert Fraxinus fosszilis leletet

hasznaltam (Call és Dilcher 1992; Suzuki és Watari 1994). Ezzel a fossziliaval azt az idépontot
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hataroztam meg, amikor a Fraxinus €s Syringa nemzetségek mar bizonyosan kialakultak és elvaltak
egymastol. A fosszilia kora alapjan a Fraxinus €és Syringa-Ligustrum fajok legalabb 40 milli6 éve
elvaltak. A programban négy Fraxinus fajnak a Syringa-Ligustrum fajoktol vald elvalasat, a
legkozelebbi kozos Os 1étezésének iddpontjat (time of most recent common ancestor; tmrca) normal
eloszlasu 40 = 3 millié év standard deviacidval allapitottam meg Besnard et al. (2009) illetve

Hong-Wa ¢és Besnard (2013) munk3ajat kdvetve.

A kalibralt molekularis 6ra analizist haromszor futtattam le azonos beallitasokkal, és az
eredmény log fajlokat LogCombiner 1.7.5 szoftverrel (Drummond et al. 2012) egyesitettem
20 %-os burnin-period alkalmazasaval (6 x 10° generaci6), majd TreeAnnotator 1.7.5-ben
(Drummond et al. 2012) szerkesztettem Maximum Clade Credibility torzsfat a leszdrmazasi
csomopontok magassagara keep target height modot valasztva 50 % posterior probability limittel. A
kapott torzsfat FigTree 1.4 (Rambaut 2012) progamban abrazoltam a kladok posterior probability
értékeivel, a leszdrmazasi vonalak elagazasi pontjainak korat mint atlagos magassagot (mean node

heights) és ezek 95 % posterior density eloszlasat feltiintetve.
4.4.2. Szekvencia variabilitas a Syringa josikaea populaciok kozt

A S. josikaea populacioil kozott varidbilis ETS és ITS régiok szekvenciait egyedenként
osszefliztem. Ezt azért tehettem, mert az ETS és ITS szekvenciakat minddssze a 18S RNS-t kodold
DNS szakasz valasztja el a genomban, ¢és igy ezek egy lokusznak foghatdak fel. A szekvencidk
variabilis pozicidi alapjan riboszomalis genotipusokat, un. ribotipusokat hataroztam meg. Mind a 62
egyed ribotipusat meghataroztam az egyedenként 0sszevont ETS és ITS szekvenciaik alapjan a
GenAlEx 6.5 (Peakall és Smouse 2012) szoftverrel. Kiilcsoportként meghatdroztam a két
legkozelebbi Syringa faj, a S. villosa és S. wolfii ribotipusat is, melyek ETS és ITS szekvenciai Li et
al. (2002) munkéjabol szarmaztak. Minimum-spanning haplotipus hdlozatot készitettem a
ribotipusok alapjan az Arlequin 3.5 (Excoffier és Lischer 2010) szoftverrel. Ezzel az volt a célom,
hogy megallapithatd legyen a S. josikaea esetében a legdsibb ribotipus. A haplotipus haldzatot a
HapStar (Teacher és Griffiths 2011) szoftverrel dbrazoltam.

A példanyok egy részében a szekvencidk elektroforetogramjan egy-egy variabilis pozicion
dupla-csticsok jelentek meg azt jelezve, hogy ezekben a példanyokban két kiilonb6zd ribotipus is
jelen van. Ezeket az egyedeket ugy kezeltem, hogy benniik fele részben egyik illetve masik
ribotipus van jelen. A populaciokban jelenlevd ribotipusokat dsszesitettem, €s térképre vetitettem a

ribotipusok térbeli eloszlasat.
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4.4.3. Mikroszatellit markerek tesztelése és fejlesztése

Megallapitottam a variabilis 16kuszok teljes mérettartomanyat, megszamoltam lokuszonként
a jelenlevo alléleket és genotipusokat. Kiszamoltam az megfigyelt (Ho) és vart (He) heterozigotasag
értékét, valamint ezekbdl a beltenyésztési egyiitthatot (Fis) az Arlequin 3.5. szoftverrel. Szintén
ezzel a szoftverrel a 20-20 ukrajnai €és romaniai mintdra kiilon-kiilon kiszdmitottam a
Hardy-Weinberg egyensulytol valo eltérést Markov chain exact test (Guo €s Thompson 1992)
segitségével 10° generacidval, melybél az elsé 10° generacié nem keriilt figyelembevételre

(dememorization steps).

A 40 egyed genotipizalasat kovetéen a rokon fajokbdl atvett és a sajat tervezésii
markerekkel meghatdroztam az azonos multilokusz genotipusti (azonos MLG) egyedeket (exact
match of multilocus genotypes) és az egyes genotipusok ismételt eldfordulasdnak valdszintiségét
DNS profil valészintségi teszttel (DNA profile probability test, Parks ¢s Werth 1993 alapjan) a

GenAlEx szoftverrel.
4.4.4. A mikroszatellit adatok kiértékelése és adatelemzése
4.4.4.1. Az egy klonhoz tartozé mintak 6sszevonasa

Mivel az él6helyén Osszefliggd klonalis alloméanyokat alkotd S. josikaea populacidkban a
mintavételkor sok esetben nem lehetett biztosan eldonteni az egyedek hatérait, ezért valoszini volt,
hogy egyes szomszédos mintak valdjaban genetikailag azonos egyedekt6él szarmaznak. A
populacidgenetikai analizisekben egy-egy egyed feliilreprezentaltsiga az allél és a genotipus
gyakorisagok valosagtol valo eltérését okoznd, €s torzitand az eredményeket. Ezért az egy MLG-U
szomszédos mintakat azonos genetbdl szdrmazonak tekintettem, hogy az adattabldban minden
egyes egyed csak egy tételként szerepeljen. A gyakorlatban ez Ugy tortént, hogy minden
populacional meghataroztam az egyez0 MLG-u egyedeket a GenAlEx programmal, és a
szomszédos azonos MLG-0 mintdkat 6sszevontam. A tovabbiakban minden analizist az 6sszevont

adatokkal végeztem, amelyben minden egyes egyedet egy minta reprezentalt.

A mikroszatellitek PCR fragmentumait a GeneMapper szoftver (Applied Biosystems) 3.7-es
verzidjaval értékeltem ki az Osszes fragmenscsicsot egyenként attekintve. A mikroszatellit
markerek hasznalata soran a PCR fragmentumokban esetlegesen megjelend dadogd csticsok az
allélek helytelen meghatarozésat eredményezhetik, illetve a primer kitapadasi szakaszain
végbemend mutdciok nem amplifikalt alléleket (null-alléleket) okozhatnak, amelyek homozigota
talsulykeént jelentkeznek a populacidkban. A dadogo csucsok okozta genotipus félrehatarozasokat €s
null-all¢lek jelenlétét a MICRO-CHECKER 2.2.3 (Van Oosterhout et al. 2004) szoftverrel

ellenOriztem.
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Vizsgalatom csupan négy mikroszatellit marker analizisén alapul. Kevés marker alacsony
felbontoképességhez vezethet, amellyel kisebb genetikai kiilonbségek nem valhatnak
kimutathatova. A markerek megfeleld szdma azonban nem hatarozhaté meg eldre, hiszen ez fiigg a
mintaszamtol, a markerek variabilitdsatol és az adott faj populdcidinak torténetétdl. Ezért
megvizsgaltam, hogy (1) a markerek mennyire képesek a populaciok azonositasara; az egyedek
et al. 1995) alapjan, illetve (2) mekkora a felbontoképessége a markereknek; az Osszes minta

mekkora hadnyada rendelkezik egyedi MLG-sal.

A population assignment tesztet a GenAlEx programmal végeztem az Osszes egyed
figyelembe vételével. A szoftver leirdsa alapjan javasolt populacionként egy minta kihagyasat

(leave one out option) nem tudtam alkalmazni, mivel tobb populdcié is csupan egy egyedbdl allt.

A markerek egyedi felbontoképességének teszteléséhez a teljes populacidé mintan
meghataroztam az azonos MLG-okat. Minél kevesebb azonos MLG-U egyed jelenléte a markerek
megfeleld felbontdoképességét jelenti, mig azonos MLG-u egyedek nagy szamu eldforduldsa azt

jelentené, hogy a markerek felbontoképessége alacsony.
4.4.4.2. A populaciok genetikai diverzitasa

A populacidogenetikai analizisek nagy (populacionként 20-30 egyed) mintaszamokat
kovetelnek meg, populacionként lehetdleg egyenletesen elosztva. Esetlinkben a kivant mintaszamok
csak kevés esetben teljesiiltek az Aaltalanosan kicsi, tobb esetben csupan egy vagy néhany
egyedszdml populacidknak koszonhetden. A valtozd populacid méretek miatt a mintaszamok
nagyfoku egyenetlensége mellett az egyes populaciok mintainak a gylijtési modja is kiilonbozott az
esetiinkben; a kisebb (<10) egyedszamu populacidknal teljes, mig a nagyobb populacidknal random
mintavétel késziilt. Ezek kovetkeztében az olyan egyedszam-standardizaciés modszerek, mint az
ismételt random részmintdzas (repeated random subsampling) vagy a hozza hasonld rarefaction
moddszer, melyben a nagyobb mintaszdmu populacidk jellemzdit egy kisebb részpopulacid méretére
kalkulaljak vissza, nem lennének megoldhatoak (Petit et al. 1998; Leberg 2002). A hagyoményos
populacidgenetikai szamitasok (pl. F-statisztika, Nei-féle genetikai tavolsag) nem is végezhetok el
az egy genotipusbol allé populdcidkra, amellett, hogy az egészen kis populaciok esetében az ilyen
szamitasok eredményét nagymértékben sztochasztikus folyamatok befolyasolnak. A populaciok
kicsi €és egyenetlen mintaszamai miatt a populacidk diverzitasara és kiilonbozdségére kdzvetleniil
nem készitettem analizist, ehelyett minden analizis els6dlegesen az egyedi vagy regiondlis genetikai

jellemzdkre épiilt.

Az egyes egyedeket bayesi nemhierarchikus klaszterozé (Bayesian nonhierarchical

clustering) eljarassal rendeltem kiilonb6z6 genetikai csoportokhoz a STRUCTURE 2.3.4 (Hubisz et
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al. 2009) szoftver felhasznalasdval. A modszer 1ényege, hogy a program genetikai csoportokhoz
rendel hozza minden egyes egyedet ugy, hogy a genetikai csoportokon beliili Hardy-Weinberg-
egyenldség ¢€s kapcsoltsagi-egyensuly maximalizalva legyen. Az egyedek klaszterekhez valo
hozzarendelése tobbféle elére beallitott csoport szamnal torténik. A modszer eldnye, hogy a kapott
eredmények fliggetlenek az egyes egyedek szarmazasi helyétdl €s a populaciok méretétdl (a jelen
dolgozatban alkalmazott beallitaisok esetén). Az egyedek genetikai klaszterekhez valo
hozzarendelése mellett a klaszterek legvaloszinlibb szamanak meghatarozasa is az analizis soran
torténik. Az analizis sordn admixture modellt, korrelalt allél frekvencidkat (correlated allele
frequencies) alkalmaztam. Az analizist 2-15 szamu klaszterrel (K) végeztem, minden szdmitast 20-
szor ismételve 2 x 10° burnin és 10° MCMC generéciot alkalmazva. Ezek a beallitasok és az adatok
interpretacidoja megfelelnek a Gilbert et al. (2012) altal ajanlottnak. Az adatokra legjobban illo
klaszterszamot a STRUCTURE HARVESTER (Earl ¢és vonHoldt 2012) alkalmazdsaval a
STRUCTURE hasznalati utmutatdja (Hubisz et al. 2009) altal ajanlott InP(D)/K modszerrel és az
Evanno-modszerrel (Evanno et al. 2005) hatdroztam meg (a modszerek mikodési elvének leirasat
lasd az idézett szakirodalmakban). Az azonos K klaszterszdmmal végzett 20 ismétlés eredményében
az egyes klaszterek felcserélodését (label switching) és az egyes ismétlések kozti véletlen
kiilonbségeket (multimodality) a CLUMPP szoftver Greedy opcidjaval kiiszoboltem ki illetve
atlagoltam (Jacobsson és Rosenberg 2007).

Az egyes egyedek klaszterekhez vald hozzarendelését abrazoltam kettétol az optimalis
klaszterszam plusz egy klaszterszamig. A grafikonon szerepeltettem minden egyes egyed
kiilonb6zd klaszterhez vald tartozasanak valdszintiségét (biplot). Az optimalis klaszterszam

esetében a populaciokra atlagolt klaszterbesorolasokat térképen dbrazoltam kordiagramokkal.
4.4.4.3. A populaciok genetikai kiilonbségei foldrajzi helyzetiik figyelembevételével

A populaciok STRUCTURE analizis alapjdn meghatarozott genetikai jellege alapjan
hataroztam meg a genetikai tipusok valasztovonalait és hatédrait. Ehhez a Barrier 2.2 szoftvert
alkalmaztam (Manni et al. 2004), amely egy egyszerii algoritmust hasznal foldrajzi valasztovonalak
(barriers) meghatarozéasara a populaciok kozti kiilonbségértékek alapjan. Mukodésének lényege,
hogy a populaciok foldrajzi elhelyezkedése alapjan koztiik Delaunay haromszogelést végez, €s
Voronoi-poligonokat szamit (Voronoi 1908), majd a populacidk kozti hatarvonalak mentén rajzolja
ki a foldrajzi valasztévonalakat a szomszédos populaciok genetikai tavolsag értékei alapjan. A
szoftver a miikodési elvét egy konkrét példan keresztiil az F6. abran mutatom be A Barrier
szoftverrel populaciok kozti genetikai valasztovonalakat tobbféle populaciok kozti genetikai
tavolsadgot jellemzé mérdszamokkal lehet haszndlni, a modszert a STRUCTURE analizis

eredményeibdl kiszamitott populacid genetikai tdvolsdgokkal el8szor Thiel-Egenter et al
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alkalmaztak (2009). Ezt kdvetve a populacidk atlagos klaszterbesorolasai alapjan kiszamitottam a
tavolsdgmatrixukat euklideszi tdvolsagok alapjan a SYN-TAX 2000 szoftverrel (Podani 2001). A
szoftverrel az elsd 6t genetikai valasztovonalat hataroztam meg. A valasztovonalak szdmat tovabb

novelve nem jott 1étre a populdciok tovabbi foldrajzilag értelmezhetd elkiiloniilése.

Az Erdélyi-Szigethegységre és Ukrajnai-Karpatokra kiszamitottam a mikrosztellit allélok

szamat, az unikalis allélok szdmat és az allél diverzitast (uHe) GenAlEx programban.
4.4.4.4. A genetikai és foldrajzi tavolsagok korrelacioja

Annak vizsgalatat, hogy a genetikai tavolsagok ¢és foldrajzi tavolsagok kozott milyen
kapcsolat van, Mantel-teszttel (Mantel 1967) végeztem egyedek szintjén. Az egyedek kozotti
genetikai és foldrajzi tavolsagabol tavolsag matrixot allitottam elé GenAlEx-ben. Azokhoz az
egyedekhez, amelynek nem volt a terepen rogzitett 6nalldo foldrajzi koordinataja, a legkdzelebbi
ismert GPS pontokbol interpolalva generaltam egy o6nalldo foldrajzi poziciot, amely a valos
poziciojukhoz képest maximum néhany 10 méteres eltérést jelenthet. Ezzel minden egyednek 6nallo
pozicidja lett, viszont a szamitas szempontjabol csupan elhanyagolhaté mértékii hiba keletkezett.
Az egyedi szinten mért foldrajzi és genetikai tavolsdgok matrixanak korrelacio-vizsgalatat 9999
randomizacios lépéssel végeztem a GenAlEx programmal. A szédmitast elvégeztem a teljes

elterjedési teriiletre és kiilon-kiilon az ukrajnai €s romaniai areara is.
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S. Eredmények

5.1. A Syringa josikaea szakirodalomban jelzett Allomanyainak felkutatasa az
Erdélyi-szigethegységben

Az Osszes felkeresett 13 folyd- vagy patakszakaszon hét természetes populaciodt, tovabba
egy fel nem lelt populaciobol szarmazo kerti példanyt talaltam. A fellelt allomanyok helyzetét
teréképen a 10. abra mutatja. Az allomanyok felsoroldsaban megadom a foldrajzi jellemzdket, a
populacié méretét, élohelyét, fontos irodalmi hivatkozasait és az esetleges egyéb informaciokat. Az

adatokat egybegylijtve az F7. tablazat tartalmazza.

Dra Seb

Jad

Sta \\ f’
A
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. ~ Gyalui-hav. om
Gal \:69}.
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Aii° ) 0 Km 50
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10. &bra: A Syringa josikaea altalam fellelt dlloményai az Erdélyi-szigethegységben a
hegységneveikkel. A populaciok teljes nevét és leirasat lasd a szovegben.

1. Valea Iadului (Jad, 11. abra A)
Foldrajzi helyzet: Bihor (Bihar) megye, Bihor megye, Remeti (Jadremete) kozigazgatasi hatara, a
Muntii Bihor (Bihar-hegység) teriiletén, a Valea ladului (Jad-volgy) mentén a telepiilés folott;
46,73°N 22,56°E
Tengerszint feletti magassag, kitettség: kb. 700-900 m, keleti irdnyu volgy

Populaciéo méret: tobb tucat példany a patak kilométer hosszi szakaszan
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Eléhely: tide montan jellegii elegyes lomberdd 6vezte patak partjan, kristalyos pala kdzeten
Hivatkozas: Flatt (1886, 1887)
Megjegyzés: a Jad-patak folydsan Remeti-t6] lejjebb a Crisul Repede-be (Sebes-Korosbe)

torkollasaig nem taldltam a fajt

2. Stana de Vale (Sta)
Foldrajzi helyzet: Bihor (Bihar) megye, Stana de Vale (Biharfiired) kozigazgatasi hatara, a Muntii
Bihor (Bihar-hegység) teriiletén, az iidiildtelep teriiletén diszndvényként is €s a Valea Jadului felsd
szakaszan; 46,69°N 22,61°E
Tengerszint feletti magassag, kitettség: kb. 1100 m, keleti irdnyu volgy
Populaciéo méret: a patak kilométer hossza szakaszan nagy szdmban
Eléhely: iide montan jellegii luc-elegyes égeres erdd és rét mozaik, a patak partjan és a telepiilésen
iltetve is

Hivatkozas: Borza (1936), Borza ¢és Borza (1939)

3. Valea Draganului (Dra, 11. dbra B)
Foldrajzi helyzet: Cluj (Kolozs) megye, Tranisu (Taranyos) kozigazgatasi hatira, a Masivul
Vladeasa (Kalota-hegység vagy Vlegyasza-hegység) teriiletén, Valea Draganului (Dregan-volgy), a
teleptilésen természetes ¢lohelyérdl szarmazo kerti példany; 46,87°N 22,81°E
Populacié méret: egy példany
Eléhely: kert
Hivatkozas: Dihoru és Negrean (2009, valoszintileg tévesen!)
Megjegyzés: A kerti példany tulajdonosa szerint a példany a telepiilés hataraban elteriild erdébdl
szarmazik. A Valea Draganului-ban eléforduld populaciot tobb helyi lakos is megerdsitette. Nem
sikeriilt azonban fellelni vad S. josikaea példanyokat az elbeszélésiik alapjan azonositott €l6helyen.
Nem talaltam S. josikaea populacidot Dregan-patak mentén sem, Crisul Repede-be (Sebes-Korosbe)

torkollasatol kb. 1000 m tszf. magassagig végigmenve.

4. Valea Sebesului (Seb, 11. dbra C)
Foldrajzi helyzet: Cluj (Kolozs) megye, Sacueu (Székelyd) kozigazgatasi hatdra, a Masivul
Vladeasa (Kalota-hegység vagy Vlegyasza-hegység) teriiletén, Valea Sebesului (Sebes-volgy)
teleptilés alatt; 46,84°N 22,86°E
Tengerszint feletti magassag, kitettség: kb. 550 m, andezit, kristalyos pala kézeten
Populaciéo méret: néhany példany egy foltban
Eléhely: patakparti magaskoros, biikkerdd aljaban
Hivatkozas: Fuss (1846), So6 (1944a)
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Megjegyzés: Sacueu ¢és Bologa (Sebesvar) kozott masutt nem kertilt eld, ahogy a Sebes (Sebes)

folyasan feljebb egészen Rachitele-ig (Havasrekkettyésig) sem.

5. Valea Galbenei (Gal, 11. dbra D)
Foldrajzi helyzet: Bihor (Bihar) megye, Pietroasa (Vasaskdfalva) kozigazgatasi hatara, a Muntii
Bihor (Bihar-hegység) teriiletén, Valea Galbenei (Galbena-volgy); 46,58°N 22,64°E
Tengerszint feletti magassag, kitettség: kb. 440m, nyugati iranya volgy aljan, mészkd ¢€s kristalyos
pala kézeten
Populacio méret: két egyed
Eléhely: tide, paras biikkerdd aljaban kdzvetleniil a patak koves partjan
Hivatkozas: Michalus (1887), Fekete és Blattny (1913)

Megjegyzés: a Cheile Galbenei (Galbena-szurdok) alsé szakaszat bejarva tobb egyed nem keriilt el6

6. Valea Ariesului (Ari, 11. dbra E-F)
Foldrajzi helyzet: Alba (Fehér) megye, Arieseni és Albac (Lepus €és Albédk) kozigazgatési hatarain
¢és ezek kozott, a Muntii Bihor (Bihar-hegység) teriiletén, a Raul Aries (Nagy-Aranyos) mentén;
46,46°N 22,85°E
Tengerszint feletti magassag, kitettség: kb. 750-850 m kozott, keletre futd volgy aljan
Populaciéo méret: mindossze 6t példany a patak tizenot kilométer hosszu szakasza mentén elszorva
Eléhely: kozvetleniil az Aranyos-folyd partjan, lucfenyves szélén, csillampala kézeten
Hivatkozas: Csato (1886), Fekete és Blattny (1913)

Megjegyzés: a Riu Alba mentén nem talaltam orgonat.

7. Valea Crisul Negru (Cne, 11. abra G-H)
Foldrajzi helyzet: Bihor (Bihar) megye, Poiana (Biharmezd) kozigazgatasi hatdraban, a Muntii
Bihor (Bihar-hegység) teriiletén, a Crisul Negru (Fekete-Ko6ros) mentén; 46,46°N 22,63°E
Kitettség: mészkovon, kristalyos palan, nyugati irdnyu volgyben
Populaciéo méret: tobb tucat példany a patak kilométer hosszi szakaszan
Eléhely: tde montan jellegii elegyes lomberdd &Ovezte patak sziklas partjan, magaskoros
vegetacidban

Hivatkozas: Fekete és Blattny (1913)

8. Valea Somesul Cald (Som)
Foldrajzi helyzet: Cluj (Kolozs) megye, Belis (Josikafalva) €s Rusesti kozott, a Muntii Gilaului
(Gyalui-havasok) teriiletén, a Somesul Cald (Meleg-Szamos) mentén; 46,70°N 23,09°E
Tengerszint feletti magassag, kitettség: kb. 900m, észak-keletre, keletre futd volgy aljan
Populacio méret: 100-200 példany a patak mentén
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Eléhely: patakparton, zart fenySelegyes biikkdsben, lucfenyves aljan. kristalyos pala kézeten
Hivatkozas: Landoz (1844), Gulyas (1907), Fekete ¢s Blattny (1913)
Megjegyzés: rendkiviil nehezen megkdzelithetd €élohelyek, az egykori kiterjedt area nagy részén ma

duzzasztd miivek vannak

Eredményteleniil kerestem a kovetkezd allomanyokat:
Valea Obirsia (Obersia-volgy): az egykori €él0hely helyén ma legeldk vannak (F8. abra).
Ciucea (Csucsa) ¢és a szomszédos telepiilés Negreni (KOrosfeketetd): a Crisul Repede (Sebes-Koros)
mentén nem talaltam, a folyo part erds antropogén hatés alatt allt (legelok, soderbanyaszat).
Lorau (Remetelorév): sem a Sebes-Koros mentén, sem Valea Calulujbol (Lo-volgybdl) nem keriilt
eld a S. josikaea.
Valea Aleu, Pietroasa (Aleu-volgy, Vaskdfalva): az irodalmi leirdsok helyszinén nem taldltam S.
josikaea példanyokat, annak ellenyére, hogy jelentdsebb ¢lohely atalakitdsok nyoma nem volt

felfedezheto.
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11. abra: Syringa josikaea példanyok az Erdélyi-szigethegységben: (A) patakmenti ndvényzetben a

Jad-patak felso folyasa mentén (sajat felvétel, 2009.08.27.); (B) a Dregan-volgyben haz kertjében

(sajat felvétel, 2011.09.27.), (C) a Sebes-patak mentén patakparti magaskords ndvényzetben (sajat
felvétel, 2011.09.27.).
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11. abra (folytatas): Syringa josikaea példanyok az Erdélyi-szigethegységben: (D) a Galbena-patak
partjan (sajat felvétel, 2009.09.21.); (E, F) az Aranyos-volgyben 6sszel sargulva és nyaron (sajat
felvételek, 2012.09.27., 2010.07.05).
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11. abra (folytatas): Syringa josikaea példanyok az Erdélyi-szigethegységben: (G, H) a
Fekete-Koros-mentén, utobbi képen nem szokvanyos modon, sziklafalon néve
(sajat felvételek, 2010.07.04.).
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5.2. Divergencia id6 meghatarozasa

A filogenetikai analizishez hasznalt szekvencia illesztések hossza az ETS szekvencidk
esetében 352 bp, az ITS szekvencidk esetében pedig 495 bp, a szekvencidk egylittes hossza pedig
847 bp volt. Az illesztésekben az ETS bazis pozicioi koziil 104, az ITS bazis pozicioi koziil pedig
106 volt filogenetikailag informativ. Az ETS ¢és ITS illesztések filogenetikai egyezOségét vizsgald
incongruence lenght difference test eredménye szerint nincs filogenetikai ellentmondas a két
adatsor kozott (p = 0,399). Az adatsorokra legjobban illeszkedd szubsztitticids modellnek Akaike
Information Criterion alapjan az ETS illetve ITS szekvencidk esetében is a Tamura-Nei modell
gamma eloszlassal (TrN+G, Tamura és Nei 1993) adodott. A torzsfa dgai kozti szubsztitucios ratak
konfidencia intervalluma 48%-nak adodott (ucld.stdev/ucld.mean = 0,611/1,254), ezért nem szigoru
molekularis ora beallitassal, hanem uncorrelated lognormal relaxed clock modellel készitettem a

1idokalibralt analizist.

A bayesi filogenetikai torzsfan a S. josikaea erds tdmogatottsagu kladot alkot a S. villosa-val
¢s S. wolfii-val, melyben a S. josikaea levalasa megeldzi az utdbbi két faj szétvalasat (12. dbra, FO.
abra). Az e harom faj alkotta kladhoz képest a S. emodi kiviil helyezkedik, pontos helyzete
bizonytalan az alacsony tamogatottsagu csoportositds miatt. Megallapitottam, hogy a §. josikaea
divergencia ideje a S. villosa — S. wolfii fajpartél 1,88 millio év (konfidencia intervalluma:

0,30-4,04 millio év 95 % highest posterior density confidence interval, HPD).
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12. abra: Bayesi filogenetikai torzsfa €s divergencia iddk a riboszomalis ETS és ITS szekvenciak
alapjan BEAST 1.7.5 szoftverrel. A csomopontok koranak 95 %-os posteriori stirliség eloszlasat
kék sav jeloli a 0,8-nal magasabb posterior valdszintiséggel tdmogatott csoportoknal. A vizszintes
tengely az evolucios agak szétvalasi idejét mutatja. A Syringa josikaea divergencia ideje a
legk6zelebbi rokon Syringa villosa és Syringa wolfii fajoktol 1,88 millio év.

5.3. DNS szekvenciak valtozékonysaganak tesztelése a Syringa josikaea
populacioi kozt

A S. josikaea elterjedési teriiletének sz€ls® pontjair6l szarmazé mintdkon 21 1dkusz
szekvenciajanak fajon beliili variabilitasat teszteltem (5. tablazat). Ezek kozott 16 kloroplasztisz
intron vagy intergénikus szakasz volt, két alacsony kopiaszdmu nukleédris gén intron és harom
riboszomalis RNS-t kédolé DNS lokusz nem kodold régidja. A PCR és szekvenalasi rekacio 18
l6kusz esetében sikeres volt, csupan harom kloroplasztisz l6kusz reakcioit nem sikeriilt megfeleléen
optimalizalni. A sikeresen megszekvenalt 13 kloroplasztisz 16kusz hossza 6sszesen 11135 bp, az
alacsony kopiaszdmu gének Osszesen 525 bp (Eif3E) és 555 bp (Nia-i13), mig a nuklaris
riboszomalis gén megszekvenalt szakaszai 1524 bp hosszuak voltak. Egyiittesen a 18 16kusz 13739

bp szekvenciat eredményezett (F10. abra; Kiegészités a fliggelékhez).

A megszekvenalt 18 10kuszbol csupéan kettében taldltam szekvencia variabilitast, a tobbi 15
régidban a megszekvenalt egyedek teljes szekvencia egyezdséget mutattak. A két varidbilis régio az

ETS és az ITS voltak, melyek a riboszomalis RNS-t kodold gének nem kodold szakaszai koziil
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valok. Az ETS 5’ szakaszban egy varidbilis poziciot talaltam, ahol egy baziscsere tortént, mig az

ITS régidban két variabilis poziciot; mindkettd esetén baziscserével (F10. abra).
5.4. A variabilis DNS szakaszok fajon beliili variabilitasa és eloszlasa

A két variabilis lokuszt az Osszes 25 S. josikaea populacid Osszesen 62 egyedén
szekvenaltam meg. A harom varidbilis pozici6 egyedeken beliili el6fordulasa alapjan a S. josikaea
négy ribotipusat hatdroztam meg (6. tablazat). A ribotipusok minimum-spanning hal6zata alapjan
egy ribotipus (13. abra, A) egy-egy szubsztiticios 1épésre all a masik harom ribotipustdl (13. dbra,
B, C, D), melyek egymastol két-két szubsztitlicios lépésre allnak. Ebben a halozatban a S. josikaea
ribotipusai koziil az (A) a leghasonlobb a legkozelebbi rokon fajok, a S. villosa és S. wolfii
ribotipusaihoz, amelyektdl 6t illetve hét szubsztitucios 1épés valasztja el. Az Ukrajnai-Karpatokban

mind a négy, mig az Erdélyi-szigethegységben harom ribotipus (A, B, C) van jelen (14. dbra).
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6. tablazat: A Syringa josikaea ribotipusai a megszekvenalt 62 egyed ETS ¢és ITS szekvenciainak
variabilis pozicidi alapjan kiegészitve a Syringa villosa és Syringa wolfii ribotipusaival.

Ribotipus 5-ETS -3’ 5 —-ITS-3’
A C C C G G T T - T T C
C C C C G G T T - T T A
B cC T C G G T T - T T C
D C C C G T T T - T T C
S. villosa CcC C T A G C T - C C C
S. wolfii - C T G G C A G C C c

A ribotipusok meghatarozasa a szekvencidk illesztésével tortént MEGAS (Tamura et al. 2011)
szoftverben. A S. villosa és S. wolfii szekvencidk Li et al. (2002) munkajabol szarmaznak; GenBank
azonositdé szamaik: S. villosa ETS/ITS: AF361257/AF361283, S. wolfii ETS/ITS:
AF361258/AF361284. Az S. josikaea populacioil kozott variabilis harom nukleotid pontos pozicidit
az F10. dbra mutatja

13. abra: A Syringa josikaea ribotipusainak minimum-spanning halozat abraja. A S. josikaea-ban
talalhatd négy ribotipust A-D betlik jelzik, mig a Syringa villosa és Syringa wolfii ribotipusai
csikozva illetve pottydzve szerepelnek. A hipotetikus ribotipusokat a kisebb fekete pontok
reprezentaljak.
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14. abra: A Syringa josikaea ribotipusainak foldrajzi eloszlasa. A ribotipusok szinezése megfelel a
13. abranak. A populaciokhoz tartozé kordiagramok mérete aranyos a populacidkban vizsgalt
mintdk szdmaval.
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5.5. Mikroszatellit markerek tesztelése és tervezése

5.5.1. Olea és Ligustrum mikroszatellit markerek hasznalhatésaga a Syringa josikaea

esetében

A tesztelt két Olea europaea és tiz Ligustrum ovalifolium mikroszatellit marker koziil
minddssze hatot sikeriilt megbizhatoan amplifikdlni a S. josikaea mintain (7. tablazat). A sikeresen
amplifikalt markerek koziil ketté (Emo90 ¢s Ligll) monomorfnak bizonyult az Osszes tesztelt
mintan. A maradék harom lokusz koziil kettd alléljai hosszukban variabilisak voltak ugyan (Lig21,
Ligl01), de ezek mintdzata inkonzisztens volt, tobb mintdban is kettonél tobb kiilonbozo
hosszusagti PCR fragmens jelent meg. Ugyan a tesztelt 40 mintdn még megfelelonek tiint a Lig21
l6kusz mintazata, azonban a késdbbiekben tovabbi allomanyok bevondsaval ennek kiértékelése is
problémassa valt az elektroforetikus csucsok rendszertelen megjelenése miatt.

7. tablazat: A tesztelt Olea europaea és Ligustrum ovalifolium mikroszatellit 16kuszok listaja,
amplifikéaciojuk, variabilitasuk €s allél-megjelenésiik jellemzdi a Syringa josikaea-ban.

Konzekvens
Amplifikacio  Polimorfizmus )
allél-megjelenés

Olea europaea
Emol3 - - -
Emo90 + - -

Ligustrum ovalifolium

Lig2 - - -

Lig8 - - -
Ligl1 + - -
Ligl4 + - -
Ligl5 + + +
Ligl8 - - -
Lig20 - - -
Lig21 + + -
Lig22 - - -
Ligl01 + + -

Amplifik4cio: PCR reakciok sikeressége optimalizaciot kovetden. Polimorfizmus: l6kuszok hossz-
variabilitasa. Konzekvens allél-megjelenés: minden esetben egy vagy két all¢l jelenik meg, melyek
hossza kovetkezetesen ismétlodik a mintak kozott. + jelentése pozitiv eredmény, - jelentése negativ
eredmény.
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5.5.2. De novo mikroszatellit markertervezés

A tervezett 12 primer par koziil harmat vagy egyaltalan nem sikeriilt amplifikalni, vagy az
amplifikdcido eredményeként elektroforézist kovetéen agardz gélen egy elmosodott sav (smear)
jelent meg, viszont kilenc primer par terméke éles csikként jelent meg agar6zon. Ez utobbiak koziil
6 lokusz egy allélt hordozott az Osszes vizsgalt mintdn, harom volt hossz-varidbilis. A harom
variabilis 10kusz szekvencidja megtalalhatdo az NCBI GenBank adatbazisaban (azonosité szamaik:
Syr4: KC540699; Syr5: KC540700; Syr9: KC540701, Lendvay et al. 2013). Ez a harom Gjonnan
tervezett marker 36, 36 ¢s 3+31+6 tandem ismétlédést tartalmaz (8. tablazat). Amig a Syr4 €s Syr5
markerek esetében nem jelentek meg kifejezett dadogd csticsok az elektroforetogramon, addig a
Syr9 16kusz kifejezett dadogd csucsokat képezett, oly mértékben, hogy elsd pillantasra ugy tiint, a
pontos allélkiértékelést is megakadalyozzak (15. abra). Az elektroforetikus csucsok teljes mintan
val6 attekintése utan azonban nyilvanvalova valt, hogy a dadogd csticsok mintazata minden egyes

allél koriil azonos, és még a két bazispar hosszkiilonbségii allélek azonositasa is problémamentes.
5.5.3. A mikroszatellit markerek jellemzése

Az Osszesen négy lokusz egyenként 12-21 alléllal és 10-34 genotipussal rendelkezett a
tesztelt két mintaban (8. tablazat). Osszesen 64 allélt hordozott a 40 minta, amely 39 egyedi MLG-t
hatarozott meg. Csupan egy ismétlodo MLG volt a mintdban, amely két szomszédos pidpolozzyai
egyedhez tartozott. Ezekrdl azt feltételezem, hogy valdjaban egy klonhoz tartoznak. Ezt a
feltételezést megerdsiti a DNS profil valosziniiségi teszt eredménye is, amely szerint ennek a
bizonyos MLG-nak az ismételt eléfordulasi valdszinlisége az adott mintan csupan a véletlennek

koszonhetoen 1,26x1 0® lenne.

A megfigyelt heterozigotasag 0,4 és 1, a vart heterozigotasag értéke 0,573 and 0,926 kozott
valtozott (9. tablazat). A Hardy-Weinberg egyensulytdl vald szignifikdns eltérést csupan egy

esetben mértem a Syr9 remeti mintajaban.
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8. tablazat: A sikeresen amplifikalt mikroszatellit 16kuszok primerjeinek jellemzdi €s méret variabilitasa.

. . Tandem ismétlddések Allél hossz
Loékusz név PCR primer szekvencia (5° — 3°) T, (°C) N Na Ng
motivuma tartomany (bp)

F: AGTCTCAGGCAGATTCAAAT

Ligl5 (CT)25(CA)10* 52 40 167-205 14 10
R: GAGAATTAGTCAAATCAAATC

F: GGGTGTGTCCAA AAATTCTG

Syr4 (AG)36 52 40 201-240 17 21
R: TCGAACCATTGCTTATTTCAAC

F: TTGGTCTAATGCTGGACACAA

Syr5 (GA)36 52 40 152-212 21 34
R: CAATGC GGG CAAATATTCAC

F: GGAAATCTGCTTGTTGATACC

Syr9 (TGC)s(TC)31(TG)s 52 40 234-272 2 17
R: CACACACACACAGAGAGAGAG

F, forward primer; R, reverse primer, T, tapaddsi homérséklet; N, vizsgalt egyedek szadma; Nj,, allélek szdma; Ng, genotipusok szdma.
* §. josikaea-ra vonatkozé adat nem all rendelkezésre, a tablazat adatai Ligustrum ovalifolium-ra vonatkoznak Kodama et al. munkajabol (2008).
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9. tablazat: Genetikai diverzitas jellemzok a két vizsgalt populacioban.

Remeti Pidpolozzya
Lokusz név Ho He pHWE Fis Ho Hg pHWE Fis
Ligl5 0,900 0,839 0,566 -0,062 0,650 0,823 0,087 0,210
Syr4 1,000 0,887 0,109 -0,113 0,650 0,728 0,121 0,107
Syr5 0,950 0,940 0,224 -0,046 0,750 0,926 0,055 0,193
Syr9 0,550 0,871 <0,001 0,321 0,500 0,650 0,121 0,231

Ho, megfigyelt heterozigotasag, Hg, vart heterozigotasdg; p HWE, Hardy-Weinberg-egyenstlytol
vald eltérés valdsziniisége, <0,05 a szignifikdns érték vastagon szedve; Fis, beltenyésztési
koefficiens.

2000

1000

|dded added |vaded
Jal 238 a1 234 Jal 238

le 236.17 sz 234.17) lex 238 21
e 2071 Rt 3312 it 2220

15. &bra: Két Syringa josikaea minta Syr9 lokusz all¢ljainak megjelenése a GeneMapper v3.7
szoftverben. A valodi allélek elektroforetikus csucsa kijeldlve, ezeket jellegzetes mintazatban
dadog6 csticsok veszik koriil. A dadogd csticsok mintdzata konzekvensen jelenik meg minden
mintanal, amely lehetové teszi a két bazispar hossz-kiilonbségii allélek konnyii azonositasat is. Az
(A) rész egy Syr9 lokuszra homozigota egyedet mutat, ahol mindkét allél 238 bp hosszu, a (B) rész
egy heterozigota egyedet mutat, amelynek alléljai 234 és 238 bp hosszuisaguak.

5.6. A populaciok mikroszatellit elemzése

A MICRO-CHECKER szoftverrel végzett analizis eredménye szerint dadogd csucsok miatt
félrehatarozott allélek egy populacidban sem fordulnak eld, null-allélek jelenléte pedig csupan a
Syr9 marker esetében harom populacidban (Jad, Som, Hra), a Ligl5 marker esetében pedig egy

populacioban (Lut) valoszintsitheto.

A 179 analizalt minta koziil 44 egyednek a MLG-a azonos lett legalabb egy szomszédos
minta MLG-4val. Az Erdélyi-szigethegységbdl 57 mintabol 8, mig az Ukrajnai-Kéarpatokban 122
mintabol 36 ismétlédott ily modon (10. tablazat).

72



10. tablazat: Az ETS és ITS régiokon szekvenalt és mikroszatellitek alapjan analizalt Syringa
Jjosikaea mintak szama populacionként. Populdcidkon beliil a szomszédos azonos MLG-u mintékat
azonos genethez tartozonak itéltem.

. Szekvenglt  Mikroszatellitek ;rzlgil;ei Onall
Populacio alapjan analizalt .
egyedek minték taﬁogo genetek
mintak
Erdélyi- Jad 4 13 0 13
-szigethegység Sta 4 8 2 6
Dra 1 1 0 1
Seb 1 3 2 1
Gal 1 2 1 1
Ari 4 5 0 5
Cne 2 5 1 4
Som 4 20 2 18
X 21 57 8 49
Ukrajnai- Sva 2 5 2 3
-Karpitok Pid 4 12 2 10
Pro 1 5 1 4
Hra 4 8 0 8
Yal 1 6 1 5
Dze 4 16 6 10
Zbi 1 2 0 2
Zpa 1 3 1 2
Pas 1 2 1 1
Tys 4 6 2 4
Lat 1 2 1 1
Kli 4 10 3 7
Jab 4 10 2 8
Zan 2 3 0 3
Lut 4 15 0 15
Roz 1 7 6 1
Kel 2 10 8 2
X 41 122 36 86
X 62 179 44 135

Az azonos MLG-u szomszédos példanyok Osszevonasa utdn Osszesen 135 egyed koziil
minddssze harom parnak lett azonos a MLG-a. Az azonos MLG-u minta parok a Yal-Hra, Zbi-Pas
valamint a Som két nem szomszédos egyede koziil keriiltek ki. A population assignment teszt
eredménye szerint az egyedek 96 %-a valos populacidjaba lett besorolva, csupan a mintdk 4 %-a

keriilt idegen populacioba.
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A STRUCTURE analizis eredményei alapjan két populacional (K = 2) vilagos elvalas
latszik az Ukrajnai-Karpatok és az Erdélyi-szigethegység mintai kozott (16. abra C része). Az
Erdélyi-szigethegység mintai szinte egyontetiien az egyik populacidhoz tartoznak, mig az Ukrajnai-
Karpatok mintai a masik populaciohoz tartoznak, és utobbiak koziil csupdn néhanyban jelenik meg
jelentésebb aranyban a romaniai mintak klaszterja. A populaciok szamanak eggyel valdé novelésével
(K = 3) megjelend 1j klaszterbe keriilnek az Erdélyi-szigethegységbdl teljes mértékben a meleg-
szamosi (Som), részben pedig fekete-kordsi (Cne) és aranyos-volgyi (Ari) populaciok mintéi. Ez a
klaszter csak elvétve és kis mértékben jelenik meg az Ukrajnai-Karpatokban. Négyre novelve a
csoportok szamat (K = 4) az Ukrajnai-Karpatok addig dominéns genetikai csoportja valik ketté,
majd ugyanez ismétlédik eggyel tovabb novelve a csoportok szamat (K = 5). Hat csoportnal (K = 6)

a romaniai mintakban domindns genetikai csoport valik ketté.

A genetikai csoportok legvaldszinibb szamat kétféle mdédon hataroztam meg. A
STRUCTURE szoftver leirasa altal ajanlott modszer (Hubisz et al. 2009) alapjan késziilt InP(D)/K
grafikonon (16. abra A része) a legnagyobb valoszinliségli K-érték (a genetikai csoportok szdma)
az, amelyet ndvelve nem nd jelentésen az InP(D) érték, és még kicsi a szordsa. Az Evanno médszer
(Evanno et al. 2005) alapjan késziilt DeltaK/K grafikonon (16. dbra B része) a legnagyobb
valoszinliségli K-érteket ott talaljuk, ahol a DeltaK-értéke csticsot ad. Mindkét modszer alapjan

egyértelmiien 5 genetikai klaszter 1éte a legvaldsziniibb.
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16. abra: A STRUCTURE 2.3.4 (Hubisz et al. 2009) analizis eredményei a STRUCTURE HARVESTER (Earl ¢s vonHoldt 2012) szoftverrel vald
kiértékelés alapjan. Az InP(D)/K grafikon (az dbra A része) és DeltaK/K grafikon (az dbra B része) alapjan is 5 genetikai csoport (K-érték = 5) 1éte a
legvaldsziniibb (az dbrak értelmezését lasd a szovegben). Az abra (C) része a 25 populaciobol szarmazo dsszesen 135 Syringa josikaea egyed
genetikai besorolasat mutatja K = 2-6 genetikai csoport alapjan.
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Ot genetikai csoport feltételezésekor két  genetikai  klaszter jellemzd az
Erdélyi-szigethegységre ¢s harom az Ukrajnai-Karpatokra. A két Erdélyi-szigethegységi csoport
koziil az egyik (a 16. és 17. abran pirossal) nagy aranyban van jelen a Bihar-hegységi Sta, Dra, Seb,
Gal populaciokban, mig a Gyalui-havasoki Som populacié egy ettdl eltérd csoportot tartalmaz
(sargaval). A két genetikai tipus keverékét tartalmazza az aranyos-volgyi Ari és Cne. A Jad
populaci® nagyobb részben a Bihar-hegységre jellemzd tipust tartalmazza, de kisrészben

megtalalhat6o benne a Gyalui-havasok genetikai klaszterje.

Az Ukrajnai-Kérpatokban a Latorca vizgy(ijtdjében taldlhatdo 11 populdcidoban két genetikai
tipus egyidejii jelenléte a jellemzd. Az Ukrajnai-Karpatok egyetlen nem karpataljai populacidja, a
Sztrij-patak mentén fekvd klimeci (Kli) szintén, a Latorca-volgyi populacidkhoz hasonlit

genetikailag.

Egy, a romaniai populacidkra jellemz6 genetikai tipus (pirossal) két populacioban jelenik

meg jelentdsebb aranyban: az Ung-volgyi roztokai (Roz) és Latorca-volgyi tyshivi (Tys).

A Barrier analizis eredménye szerint a populaciok kozotti legjelentdsebb foldrajzi
valasztovonal (A-val jelolve az 17. dbran) az Erdélyi-szigethegységen beliil a Seb-Som populaciok
kozott indul, és a hegység harom déli, délkeleti populaciojat valasztja el a tobbitél. A masodik
foldrajzi akadaly (B) csupan kis kiilonbséggel (lasd F11. tablazat) az Erdélyi-szigethegység ¢€s az
Ukrajnai-Karpatok kott huzodik. A harmadik, negyedik és 6todik valasztovonalak az Ukrajnai-
Karpatokon beliilre esnek. A harmadik (C) a Tys populaciot valaszja el korben az 6sszes tobbitdl. A
negyedik (D) a Sztrij-volgyi Kli €s Vicsa-vilgyi Jab populaciok kozt ered, az 6todik (E) pedig a két
Ung-volgyi populaciot (Lut, Roz) és a Latorca-volgyi populaciok egy részét (Hra, Pro, Pid, Sva)

valasztja el a tobbitdl.

Az Erdélyi-szigethegységben 69 allél volt jelen, melyek koziil 30 csak ezen a teriileten volt
megtaldlhato, és a genetikai diverzitas értéke 2,45 volt. Ezzel szemben az Ukrajnai-Karpatokra 53
allél volt jellemzd, amelyek koziil 14 nem volt jelen az Erdélyi-szigethegységben. Az Ukrajani-

Karpatok genetikai diverzitasa 1,93 volt.

crcr

a teljes elterjedési teriiletet tekintve gyenge a korrelacio (rxy = 0,325, p = 0,001). A két kiilonb6z6
foldrajzi léptéket vizsgalva az Erdélyi-szigethegység populacioit tekintve szintén gyenge (rxy, =
0,394, p = 0,001), az Ukrajnai-Karpatok populacidit figyelembe véve pedig elhanyagolhatoan
alacsony a genetikai és foldrajzi tavolsagok korrelacioja (rxy = 0,099, p = 0,017).
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17. abra A Syringa josikaea populaciok atlagos besorolasa genetikai csoportokba STRUCTURE
2.3.4 (Hubisz et al. 2009) analizis eredménye alapjan, és a populaciok kozti foldrajzi
valasztovonalak a Barrier 2.2 (Manni et al. 2004) analizissel a genetikai csoportok alapjan.
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6. Kovetkeztetések

6.1. A Syringa josikaea aktualis elterjedése az Erdélyi-szigethegységben

Az Erdélyi-szigethegységben S. josikaea hét természetes alloméanyat valamint egy nyolcadik
természetes dllomanybdl szarmazo kerti példanyt sikeriilt megtalalni. Ez kevesebb, mint a munkam
kezdete elott szdmon tartott tizenegy populacido (Dihoru és Negrean 2009). Az allomanyok
altalanosan kisméretiiek, négy esetben csupan néhany példanybol allnak. A terepen a S. josikaea
példanyait nagy magabiztossaggal tudtam azonositani, az atkutatott teriileteken a megtalalt
példanyokon kiviil jelentdsebb szamu tovabbi egyed jelenlétének valdszinlisége csekély.

A megtalalt példanyok populdcidkba soroldsandl a korabbi irodalmi elnevezéseket vettem alapul, az
egy volgyben elszort példanyokat egy populacioként hataroztam meg (i.e. Ari). Bar populacioként
tartom szamon Oket, a csupan egy-két példanyos allomanyok o6nalléan nem alkothatnak valodi

szaporodasi kozosségeket, igy ezek biologiai értelemben valodi populacidknak sem tekinthetdk.

6.2. A Syringa josikaea populaciok veszélyezteto tényezoi az

Erdélyi-szigethegységben

A S. josikaea jelenlegi és egykori ¢lohelyeinek bejardsaval képet kaphattam réla, hogy milyen
természeti allapotban vannak ezek a teriiletek, milyen folyamatok befolydsolhattdk negativan a S.
josikaea éallomanyokat az utdbbi évtizedekben. Ennek ismerete elengedhetetlen a faj megfeleld
természetvédelmi kezelés€éhez. Harom pontban foglalom Ossze tapasztalataimat olyan emberi
tevékenységnek, mint az erddgazdilkodasnak és legeltetésnek, a miitargyak épitésének és a
disznovénynek valo gylijtésnek a S. josikaea populacidira gyakorolt hatdsairol:

e FErddgazdalkodas és legeltetés:
A populaciokat koriilvevé erdOkben rendszerint erdégazdasagi tevékenység folyik. A patakot kisérd
allomanyokat tobb esetben is veszélyezteti az erdészeti véghasznalat. Ennek soran a cserjék teljes
kipusztitdsa is bekovetkezhet. Ilyen hatds érhette a Seb és Ari populacidkat, és valosziniileg ez
vezetett az Aleu-volgyi €s Obersia-volgyi populaciok eltinéséhez. Utdbbinak az irodalomban
pontosan megjelolt €¢léhelyén a fas patakparti vegetacido helyett maradvany fak €s legeltetett gyep
maradt (F8. abra).

e Mitargyak épitése:
Az utobbi évtizedekben a patakmenti utépitések az ¢lohelyek drasztikus atalakitasa altal jelentds

hatassal lehettek a S. josikaea populacidira. Igazan nagy pusztitast a patakmenti tdmfalak épitése
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végzett, ennek a tevékenységnek a Seb és Ari populaciok kipusztulas-kozeli allapotba jutasdban
jelentds szerepe lehet. Ezeket a populacidkat a volgyben siturizmus céljabol megindult jelentds
szamu €pitkezés tovabbra is veszélyezteti. A Meleg-Szamos mentén huzodo egykori populacio egy
nagy teriiletét ma a Béli-viztarozo boritja, szerencsére a patak alsobb folydsa mentén még nagyobb
egyedszamu populacio él (Som).

e QGylytés diszndvénynek:
A S. josikaea disznovényként is ismert, €s a helyi lakossag viragzaskor gyljti. Ez azonban csak a
legkisebb populacidknal pl. Seb jelenthet természetvédelmi problémat, ahol néhany viragzé hajtés
leszedése is a populacid éves maghozamanak jelentds csokkenését okozza. Az allomanyokhoz
kozeli falvak kertjeiben helyenként a S. josikaea vadon gyiijtott példanyait is tartjak (Seb, Dra, Jad).
A sarjhajtasok kiasdsa nem okozza a novények pusztulasat, sot, kedvezd hatasa is lehet azaltal,
hogy a populaciok méretét megnovelhetik a kozelbe iiltetett példanyok. Mivel a S. josikaea
természetes populacidihoz kozeli telepiiléseken is a latvanyosabb viragu S. vulgaris kiilonb6zo
fajtait tartjak, a disznovénynek vald gyljtés valdsziniileg a jovoben nem valik jelentdsebbé. A
kertben ¢€l6 példanyok novelik a kis populaciok genetikai konnektivitdsat €és reprodukcios
keépessegét, igy létiik természetvédelmi szempontbol is elfogadhato.

A fent emlitett antropogén hatdsokon kiviil a populaciok veszélyeztetettségét fokozza kis
méretiik, mely miatt alacsony termékenységliek, €s a kis kiterjedési allomanyokban nagy egy
esetlegesen bekdvetkezd természetes katasztrofa veszélye (fakidolés, foldcsuszamlés, erdotiiz,
arviz) vagy egy valamilyen emberi tevékenység hatésa.

A fenti megallapitasok — az itt részletesen nem targyalt — Ukrajnai-Karpatok allomanyaival a
faj teljes elterjedési teriiletére érvényesek. A késdbbiekben maghozam és csiraképességi vizsgalatok

hozzéjarulhatnak a populaciok allapotanak és €letképességének részletesebb megismeréséhez.

6.3. A Syringa josikaea divergencia ideje

A S. josikaea legkdzelebbi rokonaitdl leszarmazasi idejét a BEAST 1.7.5 szoftver bayesi
statisztikai alapon miikodé filogenetikai analizisével végeztem, amelyben a torzsfa eldgazasi
pontjathoz idOpontok lesznek hozzarendelve fosszilis kalibracids pontok alapjan. A jelen
dolgozatban alkalmazott kalibracids pont a Syringa-Fraxinus szétvalasi idejének felsd hatarat
meghatarozo legdsibb Fraxinus fosszilis maradvanyok 40 millio éves (£ 3 milli6 év standard
deviacio) kora volt (Call €és Dilcher 1992; Suzuki és Watari 1994). Habar a Syringa genuson beliil is
ismertek fosszilis leletek, ezek pozicidja a ma létezd fajok térzsfajan bizonytalan lenne. Ezeket a
Fraxinus fosszilis leleteket az Oleaceae csaldd mas nemzetségeiben is sikerrel alkalmaztak
molekularis 6ra kalibracids pontjaként (Olea: Besnard et al 2009; Chionanthus és Noronhia: Hong-
Wa ¢és Besnard 2013).
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A torzsfa topologiaja megfelel a morfologiai alapon és a kloroplasztisz genom filogenetikai
analizise alapjan tapasztaltaknak: a S. josikaea a series Villosae fajai koziil a S. villosa-val és
S. wolfii-val mutatja a legnagyobb foku rokonsagot (Kim és Jansen 1998; Chen 2008). Az ismert
leszarmazast tehat megerdsiti a nuklearis riboszomalis DNS szekvencidk variabilitasa is.
Részletesebb filogenetikai kovetkeztetésekre az itt végzett analizis nem ad lehetdséget, mivel
fajonként csak egy példanyt tartalmazott, és csupan két, a genomban kozel elhelyezkedd, egy

l6kuszként felfoghaté DNS régi6 alapjan késziilt.

Az altalam végzett molekuléris 6ra analizis eredménye szerint (1,88 millio év 0,30-4,04
milli6 év HPD intervallummal) a S. josikaea kelet-azsiai rokonaitdl a S. villosa és S. wolfii tfajpartol
a Pliocén korban vagy a Pleisztocén elején valt el. Az 1,88 évet jelentd legvaldsziniibb idépont a
Pleisztocén legkorabbi szakaszdra, a 2,588-1,806 milli6 évek kozotti Gelasi iddszakra esik
(International Commission on Stratigraphy 2013). Ez az idészak pedig egybe esik a Pleisztocén
elején az eurdpai Tercier flora jelentds részének kihalasaval (Jarai-Komlodi 2000; Willis €s Niklas
2004; Magri 2010; Postigo-Mijarra et al. 2010). Ez alapjan feltételezhetjiik, hogy a S. josikaea és a
S. villosa — S. wolfii fajok kozos Ose egy eurazsiai elterjedési teriilettel rendelkezett, amely a
Pleisztocén elején bekovetkezett lehiilésekkel €s szarazodéssal az elterjedési teriilete nagy részérdl
kipusztult (Huntley 1993; Svenning 2003). Az elterjedési teriilet feldarabolasaval kialakulhatott egy
diszjunkt elterjedési teriilet Eurazsia keleti €s nyugati részei kozott, amelyen azdta a sekély
morfoldgiai kiillonbségekkel a ma 1étez6 harom faj kialakult. Zhang et al. (2007) a lomboserdei
Epimedium fajok Neogén végén vagy Pleisztocén sordn létrejott eurdzsiai diszjunkt elterjedésének
kialakulasat egy Eurdzsian ativeld erdds vegetacionak a klimavaltozasok altal kivaltott
feldaraboldédéasaval magyardzta. Ez egy lehetséges magyarazata lenne a Syringa series Villosae fajok

diszjunkt elterjedésének is.

A S. josikaea nagyfokli morfologiai hasonlosagot mutat kelet-azsiai rokonsagaval, és ezzel
egyltt ezektol a fajoktdl vald elvdldsa nem itélhetd idOsnek Osszehasonlitva a tobbi ismert
divergencia idejii eurazsiai diszjunkt elterjedésii rokonsaggal (3. tablazat). Erdekes jelenség, hogy a
S. josikaea-hoz hasonléan a szintén Oleaceae csaladba tartozd Forsythia europaea elvalasat kelet-
azsiai rokonaitol a szintén a Pleisztocénre (mintegy 0,5 milli6 évvel ezelbttre) datalta Kim (1999).
Ez a faj a Balkan-félszigeten fordul eld, és a vizsgalt taxonok kozil filogenetikailag a legkdzelebb
all a S. josikaea-hoz (Wallender és Albert 2000). Azonban ¢les ellentétben avval, mint amit a
Syringa-nal fosszilis maradvanyok alapjan is feltételezhetiink, e szerzd a F. europaea szarmazasat
nem egy Osszefliggd area feldarabolodasaval, hanem egy hosszu tava diszperzids eseménnyel

magyarazta.
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6.4. Kismértékii szekvencia variabilitas a Syringa josikaea populacioi kozt

A kloroplasztisz genom 13 szakaszat sikeriilt felszaporitanom €s megszekvenalnom, melyek
a kloroplasztisz genom valtozékony szakaszai koziil szarmaztak (Shaw et al. 2005, 2007). A
kloroplasztisz szekvencidk teljes egyezését taldltam a S. josikaea elterjedési teriiletének szélsd
pontjairdol szarmazd mintakban a kloroplasztisz genom hosszi — Osszesen 11 135 bp —
megszekvenalt szakaszanak ellenére. Mas cserje €s fa fajokban is ismert a kloroplasztisz genom
kismértékli diverzitasa vagy teljes uniformitasa (Daneck et al. 2011; Worth et al. 2011 és lasd a
referenciaikat is), am a teljes szekvencia azonossag a S. josikaea biogeografiailag sziik elterjedési

teriilete valamint kisméretii populacioi ellenére is meglepd.

A megszekvenalt két nuklearis gén intront korabbi vizsgélatokban filogenetikailag
informativnak taldltdk (Hamman-Khalifa et al. 2007; Li et al. 2008; Calonje et al. 2009), ezzel

szemben egyik sem mutatott egyetlen variabilis poziciot sem.

A riboszomalis gének nem kddold szakaszai, igy az ETS ¢és ITS is alacsony evolucios
szinten is variabilisak lehetnek (Baldwin és Markos 1998; Poczai és Hyvonen 2010), és ezek a
szakaszok, még ha 0sszesen csupan harom bazis pozicidban is, de valtozékonynak mutatkoztak a

S. josikaea kiillonb6z6 mintai kozott.

Osszességében a harom nukleotid eltérés 13 739 bp-bol egy rendkiviil alacsony szekvencia

valtozatossagot takar.

6.5. A riboszomalis 10kuszok tipusai és leszarmazasa

Az Osszesen harom varidbilis pozicido négy riboszomalis genotipust, ugynevezett ribotipust
hatarozott meg. A ribotipusok minimum-spanning hal6zat abrdja szerint csillag alakban egy
kozépen allo ribotipus (a 13. dbran A-val jelolve) egy-egy mutacids l€pésen keresztiil kapcsolodik a
masik harom ribotipushoz (B, C és D), és a kozpontban levo ribotipus all legkdzelebbi kapcsolatban

a legkozelebbi rokon S. villosa és S. wolfii ribotipusaival.

A parszimOnia-elv alapjan a S. josikaea-ban talalt ribotipusok esetében a S. josikaea jelenleg
l1étezd legdsibb tipusa a rokon fajokhoz leginkabb hasonlitdé (A) ribotipus, és ebbdl egy-egy
mutacids 1épéssel alakult ki a S. josikaea harom masik ribotipusa (B, C és D). Egy csillag alaka
haplotipus haldzat (jelen esetben ribotipus haldzat) olyan evolicios jelenségre utal, amelyben egy
korabban Iétezd, egykor gyakori egyetlen genotipusbdl alakulhattak ki ,,fiatal” leszdrmazott tipusok,
ezek tovabbi mutalodasara pedig nem allt még rendelkezésre elegendd i1d6 (O’Corry-Crowe 1997,

Cassens et al. 2003; Goropashnaya et al. 2004). A S. josikaea esetében tehat az (A) ribotipus egy
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korabbi palacknyak-effektust egyediiliként talélt reliktum tipus lehet, amelybdl késobb létrejott
harom 1j ribotipus. E feltételezett egykori palacknyak-effektust kovetden a tesztelt kloroplasztisz és

nukleéris génekben még nem alakult ki valtozatossag.

Térben vizsgalva a ribotipusok eloszlasat azt tapasztaljuk, hogy az Ukrajnai-Karpatokban
mind a négy, mig az Erdélyi-szigethegységben harom ribotipus van jelen. A ribotipusok foldrajzi
megoszlasa mellett azt fontos vizsgalnunk, hogy a S. josikaea két diszjunkt aredja koziil melyikben
fordul el az Osi (A) ribotipus, €s esetleg hol vannak jelen csupan leszarmazott ribotipusok. Ha
talalunk ilyen kiilonbséget, valaszt adhat a kérdésre, hogy a diszjunkt aredk kialakulasanak melyik
kialakulasi modja lehet érvényes; tekinthetjiik-e az egyiket sibbnek, amelybdl a masik keletkezett
akar egyetlen nagy tavolsadgu diszperzids esemény soran? Vagy ennek alternativajaként a két area
egy vikarizmust takar-e, és a két area egy egykori kozos elterjedési teriilet maradvanyanak

tekintheto-e?

Az (A) ribotipus mindkét aredban jelen van. Ez alapjan, és abbdl kovetkezden, hogy
mindkét teriileten talalunk tobb ribotipust is, nem valoszinii, hogy valamelyik area a masikbol
szarmazo propagulumbol jott volna létre egy diszperzids esemény soran. Valdsziniibb, hogy egy

egykori k6zos area maradvanyaiként kell tekinteni az elterjedési teriilet két kiilon részére.

6.5. Mikroszatellit diverzitas

6.5.1. Mikroszatellit markerek tesztelése és fejlesztése

Csupan csekély hatékonysaggal sikertilt a S. josikaea-ra alkalmazni a rokon fajokra tervezett
nuklearis mikroszatellit primereket. Kimeritd optimalizalasi kisérletek ellenére a tizenkét tesztelt
markerbdl csak egy olyat sikeriilt a S. josikaea-nal alkalmazni, amely megbizhatoan amplifikalhato
volt, és az alléljei is konzekvens mintazatot mutattak. A mikroszatellit markerek alacsony

atvihetdsége nemzetségek kozott mindazonaltal nem meglepd.

A S. josikaea-ra tervezett primer parok kozil harom lett megbizhatdéan alkalmazhatd. A
harom Ujonnan tervezett valamint az egy Ligustrum ovalifoliumra tervezett mikroszatellit marker is

nagy allél és genotipus szammal rendelkeznek, konnyen amplifikdlhatoak és kiértékelhetoek.

Két tavoli teriiletrdl szarmazé 20-20 mintan vizsgalva a markereket, semleges evolucidjukat
feltételezhetjiik; csak az egyik teriileten egy marker esetében (Syr9) adddott szignifikans eltérés a
Hardy-Weinberg-egyensulytol, és ezzel egyiitt itt a beltenyésztési koefficiens is magas volt, ami a

heterozigotak lecsokkent szamat jelenti. A fajbol szarmazdé teljes mintan végzett null-allél analizis
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szerint egyes populaciokban null-allélek is jelen lehetnek ennél a markernél, amelyek el6idézhetik a

heterozigotak lecsokkent szamat a Hardy-Weinberg egyensulyban varthoz képest.

A négy marker nagy variabilitasdbol fakaddan a S. josikaea példanyok teljes elterjedési
teriiletén (a vélhetéen egy klonbdl szarmazd mintdk Osszevonasat kovetden) csupan harom
egymashoz foldrajzilag kozeli egyedparnak lett azonos MLG-a, a tobbi példany egyedi genetikai
jellemzokkel birt. A populacidhoz rendelési (population assignment) teszt bizonyitja, hogy ezek a

markerek a populaciok genetikai alapon torténd azonositasaban is j6 hatékonysaggal mitkodnek.

A négy alkalmazott marker az azonos PCR-koriilményeinek és a kozel atfedo
allélhosszaiknak koszonhetéen multiplex-PCR-ekhez is alkalmas lehet. Ezek a markerek
kiegészithetok — alkalmazhatdsaguk tesztelést kovetden — a Syringa vulgaris-ra ijonnan tervezett
mikroszatellitekkel (Juntheikki-Palovaara et al. 2013), melyekkel egyiitt a jovoben hibrideknél,

esetleg rokon fajoknal is alkalmazhatoak lehetnek genetikai vizsgéalatokhoz.
6.5.2. A Syringa josikaea mikroszatellit diverzitasa

A S. josikaea 25 alloméanyabol szarmazo 179 minta koziil 44-rdl allapitottam meg, hogy
nagy valdszinliséggel egy, a szomszédos mintak kozott mar reprezentalt példannyal azonos genetbdl
szarmazik. Ez azt jelenti, hogy, bar a mintagyiijtés egyedenként egy minta gylijtését célozta,
atlagban kozel minden harmadik példany egynél tobbszor lett mintazva, mert a szomszédos
S. josikaea egyedek kozotti hatdrokat nehéz megallapitani. Tehat attol fliggetleniil, hogy térben
nagyobb egy populacionak a kiterjedése, még lehet, hogy csupan néhdny klonalisan kiterjedt
példany alkotja. Ennek a természetvédelmi jelentdsége lehet nagy: egyes populacidkat nagyobbnak
itélhetnek, mint amekkorak valdjaban. Két szélsdséges példa erre az Ukrajnai-Karpatok két
populacidja, a 0,15 ha kiterjedésti Kel és 0,5 ha kiterjedésti Roz populaciok (Kohut 2013), amelyek

csupan két illetve egy genotipust tartalmaztak.

A STRUCTURE analizis eredménye jelentds genetikai elkiiloniilést mutat az Erdélyi-
szigethegység ¢és az Ukrajnai-Karpatok kozott, amely elkiiloniilés mar két genetikai csoportnal
jelentkezik (16. dbra C). Harom genetikai csoportnal megjelenik az Erdélyi-szigethegységen beliil
egy ¢les genetikai elkiiloniilés: a meleg-szamosi (Som) populdcid gyakorlatilag teljesen az jjonnan
megjelend genetikai csoportba kertil, €s ez a populacié erre a genetikai csoportra homogén marad a
csoportok szamat tovabb novelve is. A tobbi populacio koziil az Ari €s Cne populaciok is jelentds
mértékben, és a Jad populacid kis mértékben részesiilnek ebbdl a genetikai csoportbol. E két
genetikai csoport foldrajzilag is elkiiloniil: az egyik a Vlegyasza-hegységre ¢és a Bihar-hegység
¢szaki részére jellemzd (Seb, Dra, Jad, Gal, Sta populaciok), a masik az ezektdl keletre fekvo

Gyalui-havasokban taldlhaté meleg-szamosi populacidra jellemzd. E két genetikai csoport a
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Bihar-hegység déli részén keveredik egymadssal (Cne, Ari). Feltételezheté a Som populacido hosszi
ideje tartd izolacidja a Bihar-hegység északi részén ¢s Vlegyasza-hegységben €16 populacioktol. A
genetikai tipusoknak a fent vazolt foldrajzi elvalasat jeleniti meg a Barrier analizis. A riboszomalis
DNS szekvenciakbol azonban nem jelent még meg a Som elkiilonése, vélhetden az izolacid6 nem
volt kellden hosszii idejli a lassabb mutdcios ratdja egyszeri nukleotid polimorfizmusok

kialakulasahoz.

A STRUCTURE eredményeiben a legvaldszinibb 6t csoportnal a Barrier altal kijelolt
valaszvonalak koziil a leger0sebb az Erdélyi-szigethegységen beliil van (a 17. abrdn A), csupén a

masodik valaszvonal esik az Erdélyi-szigethegység és az Ukrajnai-Karpatok kozé.

Az Ukrajnai-Karpatokon beliil sokkal kevésbé lathatdo genetikai tipusoknak geografiai
struktiraja. A STRUCTURE analizisben két genetikai csoportnal az Ukrajnai-Karpatokra jellemzd
genetikai klaszter a csoportszam ndvelésével tovabb bomlik, de ez nem jar foldrajzi helyzet szerinti
feloszlassal. Az adatokra optimalisan ill6 6t genetikai csoport esetében harom genetikai klaszter
jellemz6 az Ukrajnai-Karpatok populacioira. Ezek koziil egy (a 16. abran z6ld) csupan kevesebb
egyedre jellemzd, &m megjelenik a foldrajzilag legtdvolabbi Ung-volgyi (Roz €és Lut) valamint
nagyag-volgyi (Kel) populaciokban is. A Latorca vizgyiijtdjében ez a genetikai tipus jelentdsebben
csupan a Vicsa-volgyi Jab populdcioban fordul el6. A Latorca-volgyi populaciokra a masik két
genetikai tipus jellemz6 (a 16. abran rozsaszin és kék). A Latorca-volgyi allomanyok koze illik a
Karpatok vizvalasztojatol Eszak-Keletre fekvo egyetlen, Sztrij-volgyi allomany is (Kli). Ez nem
meglepd, lévén, hogy a Kli populacié csupan néhany kilométerre fekszik azoktol a populacioktol,
amelyek a Vereckei-hago kozelében mar Karpataljan, az Ukrajnai-Karpatok dél-keleti iranyba futo
lejtdin teriilnek el (Lat, Tys, Yal). Ez utobbiak koziil azonban kiilonds a Latorca-menti Tys
populacid genetikai besorolasa: mind a négy kiilonb6zé6 MLG-u egyedében megjelenik a Bihar és
Vlegyasza-hegységekre jellemzd genetikai tipus, amely egyébként csupan elvétve jelenik meg az
ukrajnai mintdkban. A Barrier analizis szerint a Tys populdcio genetikailag egy 6nallo szigetet alkot
(a 17. &bran C). E kis populacio néhany kilométeres korzetében elteriild tobbi populacio (Yal, Lat,
Kli) nem tartalmaz genetikailag rendkiviili tipusokat. Az erdélyi genetikai tipus jelenléte viszont
lehetséges, hogy a csupan négy mikroszatellit marker kovetkezménye: ilyen kevés markerrel
elemzve egy-egy allél is masik genetikai tipusba vald besorolast eredményezhet, €s tobb marker az
Ukrajnai-Karpatok mintai kdzé csoportositanad e mintakat is. A Barrier analizis tovabbi negyedik és
otodik valaszvonala az Ukrajnai-Kérpatokban foldrajzilag kevéssé magyarazhat6 (D, E), jorészt mar

csupan jelentéktelenebb populaciok kozti kiilonbségek mentén alakulnak ki.

Az egy vagy csupan né¢hany genotipusbol 4ll6 populaciok esetleges elkiiloniilését nehéz

megallapitani a STRUCTURE analizissel, hiszen itt a genetikai csoportok kialakitasanak feltétele,
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hogy Hardy-Weinberg-egyensulyra maximalizalt csoportok jojjenek létre, azaz egy vagy csupan
né¢hdny egyed, még ha az allélek tipusdban vagy Osszetételében kiilonbozik is a kdrnyezd
populacioktol, nem fognak o©nallo csoportokat adni, hanem a I1étez6 csoportokhoz lesz

hozzarendelve.

cyoey

limitaltsagara utalnak a teljes elterjedési tertiletet és az Erdélyi-szigethegységi areat vizsgalva, mig
az Ukrajnai-Kérpatokban a genetikai €s geografiai tavolsagok kozotti korrelacid elhanyagolhat6. Az
Erdélyi-szigethegységen beliili erdsebb korrelaci6 a STRUCTURE és Barrier analizisek
eredményeivel egybevag. Az Ukrajnai-Karpatokban recens génaramlas a Latorca-volgy egymashoz
kiizel es6 populacidiban feltételezhetd, hiszen a néhany kilométeres tavolsagok a populaciok kozott
a megporzé rovarok szamara atjarhatok (Zurbuchen et al. 2010). A tavolabbi populacidk (Kel, Roz,
Lut) mintdiban 6nall6 genetikai tipusoknak a hidnya, és az egyébiitt meglevo csoportok jelenlétének
magyarazata lehet esetlegesen jelenlevd, génaramlést biztositd tovabbi nem ismert populaciok léte,

vagy egykor létezett kdztes populaciok genetikai hatésa.

Az Erdélyi-szigethegység mikroszatellit allélszdma és diverzitdsa magasabb volt, mint az
Ukrajnai-Karpatokban. Ez kiilonosen az Erdélyi-szigethegység jelentdsen alacsonyabb
mintaszamanak fényében meglepd. A S. josikaea két elterjedési teriiletének genetikai jellemz6i a
mikroszatellit-diverzitas alapjan jelentden eltérnek, ami mind az ukrajnai, mind a romaniai kis

méretll populaciok megdrzésének fontossagat jelenti.

6.6. A Syringa josikaea két diszjunkt areajanak lehetséges floratorténeti viszonya

A mai mérséklelt-6vi eurdpai novényzetet alapvetden hatdrozta meg az utdls6 eljegesedést
kovetden a lomboserdei-tiilevelti vegetacid visszatérése (Hewitt 2000). A hagyomanyos nézetet,
amely szerint az eljegesedéseket a mérsékelt-6vi novényzet csupdn a dél-europai félszigeteken ¢€lte
tul, az utdbbi évtized paleobotanikai és genetikai vizsgélatai alapjaban kérddjelezték meg; egyes
kutatasok a Kozép-, s6t Eszak-Europaban is taldltak fis novényzetet még az utolsd eljegesedés
idejebdl is (Willis et al. 2000, Stewart €s Lister 2001; Willis és van Andel 2004; Magri et al. 2006;
Provan és Bennett 2008; Parducci et al. 2012). A jégkorszakokat helyben atvészelt populaciok
jorészt olyan extra-refugialis mikrorefigiumokban maradtak fenn, ahol a lokalis klima ezt lehetove

tette (Rull 2009).

Az utdbbi évek paleobotanikai eredményei szerint a Nyugati-Kérpatokban az utolsod
eljegesedés maximumanak idején olyannyira létezett fis vegetacio, hogy az a mai szibériai tajgak

novényzetéhez hasonlithatott (Jankovska és Pokorny 2008; Kune$S et al. 2008). Fosszilis
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maradvanyok bizonyitjdk, hogy mas fafajok (Picea, Betula) mellett a S. josikaea jellemz0
¢lohelyeinek dominans nemzetsége, az Alnus is fennmaradhatott a Karpatokban az utolso
jégkorszak legnagyobb lehiilései alatt, vélhetden védett, jo vizellatottsaghh volgyekben (Willis és
Van Andel 2004, Feurdean et al. 2007; Ronikier 2011; Stachurska-Swakon 2012; Douda et al.
2014). A Karpatokban az utolsé eljegesedés alatt legalabb foltokban helyben fennmaradt erdds
vegetacid nyomait erdei novényfajok genetikai mintdzata is megerdsiti (Kramp et al. 2009; Daneck

et al. 2011; Slovék et al. 2012).

A mai napig kevés, a Karpatok kiilonb6z0 teriileteit részletesen mintazo genetikai vizsgalat
sziletett, és a Karpatokon beliil is alulreprezentaltnak szamitanak az Ukrajnai-Karpatok és az
Erdélyi-szigethegység teriiletei (Ronikier 2011). A Karpatok ndvényfajainak genetikai mintdzatat
részletesen vizsgalo filogeografiai tanulmanyokban azt mutattdk ki, hogy mind magashegyi
fajokban (Ehrich et al. 2007; Puscas et al. 2008; Ronikier et al. 2008; Thiel-Egenter et al. 2009;
Wachowiak et al. 2013), mind szubalpin lagyszartakban (Mraz et al. 2007; Stachurska-Swakon et
al. 2012) vagy erdei fasszarti fajokban (Gomory et al. 2004; Heuertz et al. 2004; Fér et al. 2007;
Tollefsrud et al. 2008; Hohn et al. 2009; Daneck et al. 2011) az Ukrajnai-Karpatokban és az
Erdélyi-szigethegységben el6forduld genetikai tipusok is azonosak a Keleti-Karpatok kornyezo
teriileteinek tipusaival. Nem rajzolodik ki tehat a kettd koziil egyik teriiletnek a képe sem mint
reliktum genotipusokat 0rz6 egykori 6nallo refugialis teriilet; az Erdélyi-szigethegység ¢€s az
Ukrajnai-Karpatok mai novényzete a kornyezé teriiletekrél vandorolt be a legutdbbi eljegesedést

kovetben.

Ezzel szemben a S. josikaea mikroszatelliteken alapuld genotipusai két eltérd genetikai
forrasra utalnak, amelyek kiilon-kiilon jellemzdek a két elrejedési teriiletre. Az Ukrajnai-Karpatok
¢s Erdélyi-szigethegység ¢les eltérése arra utal, hogy e két teriilet az utolséd eljegesedés ideje Ota
vagy egy kozos elterjedési teriilet posztglacidlis szétvalasa 6ta nem allt genetikai kapcsolatban. A
két area kiilonvalasanak idejére nehéz konkrét becslést adni a mikroszatellit markerekre vonatkozé
datalasi modszer hijan. Valosziniitlennek latszik viszont, hogy a S. josikaea az eljegesedést egy déli
(Balkan-félszigeten levd) refugiumban vészelte volna at, ahogy az a harmadkori reliktum fajoknal
altalanos (Magri 2010), és azt a hipotézist is elvethetjilk, hogy az északabbra fekvdé Ukrajnai-
Karpatok aredja a délebbi Erdélyi-szigethegységbdl szdrmazna, utobbinak az utolsod eljegesedést

kovetd area-expanzidja €s a kozos area posztglacialis szétvalasanak soran.

Az utolso eljegesedés jart a Pleisztocén eljegesedések koziil a legjelentdsebb lehiiléssel,
amely faj ezt helyben tulélte, az vélhetden a korabbi eljegesedések alatt is ugyanezeken a
teriileteken fennmaradhatott (Magri 2010). A ribotipusok megoszlasa alapjan — tobb azonos

ribotipus, koztiik az 0Osi ribotipus megléte mindkét teriileten — feltételezhetjiik, az Ukrajnai-
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Karpatok és az Erdélyi-szigethegység S. josikaea 4llomanyai egy koz0s areat alkottak, melynek
reliktumai a mai elterjedési teriiletek. A kloroplasztisz genomban talalt variabilitas hidnya viszont
arra enged kovetkeztetni, hogy ribotipusok kialakuldsat megelézden egy erds palacknyak-hatason

ment keresztiil a faj, és erre utal a ribotipusok leszarmazasi halozata is.

Osszességében a S. josikaea-nak egy komplex fajtdrténete rajzolodik ki az A4zsiai
rokonsagtol valé Kora-Pleisztocén elvalassal, ezt kovetd palacknyak-effektussal, majd az
Erdélyi-szigethegységet ¢és az Ukrajnai-Karpatokat is magaba foglaldo elterjedési teriilet

kialakulasaval, végiil ennek feldarabolodasaval.
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7. Uj tudomanyos eredmények

1. Aktualizaltam a Syringa josikaea Erdélyi-szigethegységi elterjedését; 6sszesen nyolc allomanyt
talaltam, tobb korabban ismertnek vélt allomanyrol megallapitottam, hogy hibas adat, vagy kihalt
populaci6. Megallapitottam, hogy a Syringa josikaea populacioi az Erdélyi-szigethegységben
altalanosan kisméretiiek, €s veszélyeztetettek emberi tevékenységek, elsdsorban utépitések és

erdészeti munkak kovezkeztében.

2. Molekularis ora eljarassal meghataroztam a Syringa josikaea és legkdzelebbi rokonai kozti
divergencia 1d0t, eszerint a Syringa josikaea és Syringa villosa — Syringa wolfii fajok kozti elvalas
ideje 1,88 (0,30-4,04 HPD) milli6 év. Ez az id0szak a Kora Pleisztocén idején a klimavaltozas

kovetkeztében bekdvetkezett kihalasi hullammal hozhatd 6sszefiiggésbe.

3. Megaéllapitottam, hogy a Syringa josikaea populacioi kozott a DNS szekvencidk variabilitasa
rendkiviil alacsony, amely egy 0si palacknyak-hatas kdvetkezménye lehet.

4. DNS szekvenciak variabilitasa alapjan megéallapitottam, hogy a Syringa josikaea két diszjunkt

aredja az Erdélyi-szigethegységben és Ukrajanai-Karpatokban egy korabban létezett elterjedési

terulet feldarabolodasaval keletkezhetett.

5. Mikroszatellit markereket fejlesztettem ki, amelyek alkalmasak Syringa josikaea populaciok
populacidgenetikai vizsgélatara.

6. Mikroszatellit markerek alapjan megallapitottam, hogy az Erdélyi-szigethegységben két
foldrajzilag elkiiloniild genetikai tipus 1étezik, mig az Ukrajnai-Karpatokban a genetikai tipusok

nagymértékii keveredése tapasztalhato.
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8. Osszefoglalas

A Tercier reliktum fajok széles elterjedési teriilettel rendelkeztek a Pleisztocén iddszakot
megeldzben, jelenleg viszont szlik refugium teriiletekre szoritkozik az elterjedésiik. A kelet-azsiai
rokonsaggal rendelkezd Syringa josikaea a Karpatok endemikus cserjefaja, melynek kisméreti
populacidi az Erdélyi-szigethegység és az Ukrajnai-Karpatok diszjunkt teriiletein talalhatoak.
Pleisztocén és Miocén fosszilidk bizonyitjdk a S. josikaea Osének jelenlétét Kozép-Eurdpaban,
emiatt a S. josikaea-t Tercier reliktum fajnak tartjdk. Az Erdélyi-szigethegységbdl a S. josikaea
el6forduldsa kozel két évszazada ismert, viszont a faj jelenlegi el6fordulasai pontatlanul ismertek,

létrehozasat.

Munkam célja volt, hogy hozzéjaruljak a S. josikaea aktudlis és torténeti biogeografidjanak
ismeretéhez. Fel szandékoztam tarni a S. josikaea pontos elterjedését az Erdélyi-szigethegységben.
Tisztazni kivantam a S. josikaea torténeti biogeografidjat a S. josikaea ¢s legkdzelebbi azsiai
rokonai kozti divergencia id6 kiszamitdsaval, és a faj diszjunkt areai kozti rokonsagi viszonyok

felmérésével DNS szekvenciak és nuklearis mikroszatellitek segitségével.

A szakirodalom ¢€s herbariumi példanyok attanulmanyozasat kovetden felkerestem a
S. josikaea 6sszes jelzett Erdélyi-szigethegységi allomanyait. Nyolc allomanyéat taldltam a fajnak,
amelyek koziil tobb is csupadn néhany példanybol all. Az elmult évtizedekben a populaciok mérete
lecsokkenhetett, és populaciok halhattak ki foképpen erdészeti kezelés és utak épitésének
kovetkeztében. fgy az Ukrajnai-Kéarpatok 17 populécidjaval egyiitt a S. josikaea Gsszesen 25

populacidja ismert.

Molekularis o6ra analizissel meghataroztam a S. josikaea és legkdzelebbi kelet-azsiai
rokonainak divergencia idejét. Az analizis fosszilia-kalibralt Bayesi torzsfan alapult nuklearis
riboszomalis external €s internal transcribed spacer szekvencidkkal. A kalkulalt divergencia id6 a S.
josikaea ¢€s S. villosa — S. wolfii fajok kozott 1,8 millié évnek adodott (0,30—4,04 millié év HPD),
amely mas ismert eurdzsiai diszjunkcidkhoz képest a koz0s elterjedési teriiletnek egy viszonylag
fiatal feldarabolodasat jelenti. Ez az id6szak a Kora-Pleisztocén kihaldsokkal esik egybe, amikor a

Tercier fajok jelentds része kihalt Europa mérsékelt 6vébol.

A fajon beliili DNS szekvenica variabilitast tobb lokuszban vizsgéltam, koztiik tizenharom
kloroplasztisz régiot, két alacsony kopiaszamu nuklearis gént, és a nuklearis riboszomalis gének
harom fragmentumat. Csupan nagyon csekély szekvencia variabilitast talaltam a kloroplasztisz

régiok teljes egyezésével, amely egy Osi palacknyak-hatast tiikkroz. A S. josikaea minden
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populaciojabodl vizsgalt egyedek riboszomalis szekvenciaiban taldlt 6sszesen harom variabilis bazis
pozicid nem mutatott jelentdés fOldrajzi elkiiloniilést, amely Ukrajnai-Kéarpatok és az
Erdélyi-szigethegység elterjedési teriileteinek kialakuldsara egy kordbban létezett kozos elterjedési

terulet feloszlasat valoszinusiti.

Rokon nemzetségek fajaira tervezett mikroszatellit markerek atvihetdségét teszteltem, €s 0j
mikroszatellit markereket fejlesztettem ki a S. josikaea-ra egy mikroszatellit-dusitott konyvtar
technika alkalmazasaval. A négy nagy variabilitdsi marker lehetdvé tette kozel az Osszes vizsgalt
példany egyedi azonositasat. Bayesi csoportositd eljarassal jelentds kiilonbséget talaltam az Erdélyi-
szigethegység ¢és az Ukrajnai-Karpatok kozott, amely alapjan feltételezhetd, hogy az utolséd
eljegesedés ota egymastol elszigetelten létezik e két teriilet. Az Erdélyi-szigethegységben két
foldrajzilag elkiiloniild genetikai csoport van jelen, mig az Ukrajnai-Karpatok harom genetikai
csoportja populacidkon beliil is nagymérétékben keveredett, nagyobb mértékii génaramlasra utalva
ezen a teriileten. Az Erdélyi-szigethegységre €s Ukrajnai-Karpatokra onalloan jellemzd genetikai
tipusok és a két teriilet jelentds genetikai eltérése felhivja a figyelmet faj megorzésének

fontossadgara mind a két elterjedési tertileten.
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9. Summary

Tertiary relict plant species had a large distribution before the Pleistocene but are recently
confined to small refugial areas. The eastern Asian related Syringa josikaea is an endemic shrub of
temperate forests of the Carpathians, restricted to small populations in disjunct areas of the Apuseni
mountains and the Ukrainian Carpathians. Pleistocene and Miocene fossil remains indicate the
presence of its ancestors in Central Europe, hence S. josikaea has been considered to be a Tertiary
relict. Within the Romanian Apuseni mountains S. josikaea populations have been known for nearly
two centuries, however the species’ recent distribution was poorly known impeding the

establishment of proper conservation management policies for this legally protected plant species.

My aim was to contribute to the understanding of the current and historical biogeography of
S. josikaea. 1 attempted to elucidate the current distribution of S. josikaea in the Apuseni
Mountains. 1 aimed at clarifying the historical biogeography of S. josikaea by calculating
divergence time between S. josikaea and its Asian relatives, and by estimating relation of its two

disjunct areas with testing variation of multiple DNA sequences and nuclear microsatellite markers.

Following a thorough examination of the literature and herbarium specimens of S. josikaea
in the Apuseni mountains, I accomplished a field survey to find remnant populations. The species
was found only on eight sites, with several populations comprising only very few individuals.
Population sizes may have decreased and populations may have gone extinct predominantly due to
forest management and road constructions during the past decades. Hence, together with the
seventeen populations known from the Ukrainian Carpathians, S. josikaea is confirmed at altogether

twenty-five locations of the Carpathians.

A molecular clock analysis was performed to estimate the divergence time between
S. josikaea and the most closely related East Asian species. The analysis was based on a fossil
calibrated Bayesian phylogeny using nuclear ribosomal external and internal transcribed spacer
sequence data. The divergence time between S. josikaea and the Syringa villosa — Syringa wolfii
species was found to be 1.88 million years [0.30—4.04 Mya HPD], suggesting relatively recent
disruption of a former common distribution area compared to other Eurasian disjunctions. This time
corresponds to the period of Early Pleistocene extinctions, when most Tertiary plant taxa have

disappeared from temperate Europe.

Intraspecific DNA sequence variation was assessed at multiple loci including thirteen
chloroplast regions, two low-copy nuclear genes and three fragments of the nuclear ribosomal gene.

Only very low sequence variability was found among populations of S. josikaea — with a complete
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identity in chloroplasts — indicating a possible ancient bottleneck. The altogether three variable base
positions found in the ribosomal sequences of the 62 sequenced individuals presented lack of
considerable geographic differentiation, implying a vicariance event separating the distribution

areas of the Apuseni mountains and the Ukrainian Carpathians.

I tested the transferability of microsatellite primers designed for species of neighboring
genera and developed microsatellites for S. josikaea based on a microsatellite enriched library
technique. The four highly variable markers held discriminatory power to individually identify
nearly all specimens. Bayesian clustering found a pronounced distinction between the Apuseni
mountains and the Ukrainian Carpathians, which may be explained by their isolated survival since
the last glaciation. Two geographically separated gene pools were recognized in the Apuseni
mountains, while higher admixture was found in the Ukrainian Carpathians implying higher gene
flow in this area. The unique genetic characteristics of these two areas and their significant
differentiation highlight the importance of conserving the small populations in both the Apuseni

mountains and the Ukrainian Carpathians.
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F1. abra: A Syringa nemzetség Maximum likelihood konszenzus torzsfaja ETS és ITS szekvencidk
alapjan. Az abra bemutatja a Ligustrum fajok Syringa fajok kozé dgyazottsagat, és a Syringa fajok
genuson beliili csoportjait. Az abra Li et al. (2002) munkajabol szarmazik.

114



TR » o
e . w R —
Waickzal 0
g
Fotimin Waickeal Wirm
| Eer
& .
03 — ] r m— "
2 e |2 -
2 [ ol
Tt
A P N .
& el 200 —| Dreatha |+
p Démmiz s
10— = . 7 \indal
: Eolinin |Fatne 3
- P s
1 s o Holitsin .
H . s
= 300 —] Ehwr  |Elaarl- |o | [semdat
|
# | Ebwron i Cromar |, [W[Ga==-
15 ] = . Iv. Mindst
w0 — = ol
z
3 Cromar
Tagslia 2 - =
m —
20— Glacislis
Crema |5
0 —|
Cromer I
Pretugsliz
5 —] Clacilis
A
; 0 —]
: Rawvar Cromar T r.:““'
30 e — 3 (Bl o| |pm=

B = segiacistis = ineraadislis
[ =stucistis * = sndilis

F2. abra: a Pleisztocén korbeosztasa az €szak-eurdpai és alpesi nevezéktan szerint. Az abra Jarai-

Komlodi (2000) munkajabol szarmazik.
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F3. abra: Syringa josikaea herbariumi lap etikettje, rajta a Syringa vincetoxicifolia Baumg. és
Syringa josikaea Jacq. nevekkel. Minden bizonnyal Baumgartentdl szarmazik (Kolozsvar, Babes-
Bolyai Tudomanyegyetem Botanikus Kert herbariuma [CL], sajat felvétel).

e e e e e S S o
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F4. abra: A riboszomalis gén felépitése, és egyes szakaszainak felszaporitasdhoz hasznalt primerek
tapadasi helyének sematikus abréaja (Eickbush és Eickbush 2007, mddositva).
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F5. tablazat: A Syringa josikaea divergencia idejének analizis€éhez hasznalt fajok és DNS
szekvenciaik.

GenBank azonosito

Fajnév Hivatkozas
ETS ITS

Fraxinus americana HQ705331 HQ705204 Hinsinger 2010
Fraxinus angustifolia HQ705332 HQ705207 Hinsinger 2010
Fraxinus ornus HQ705489 HQ705260 Hinsinger 2010
Fraxinus xanthoxyloides HQ70559%4 HQ705315 Hinsinger 2010
Jasminum nudiflorum AF361280 AF361301 Li et al. 2002
Ligustrum acutissimum AF361272 AF361295 Li et al. 2002
Ligustrum compactum AF361269 AF361292 Li et al. 2002
Ligustrum ibota AF361274 AF361297 Li et al. 2002
Ligustrum japonicum AF361276 AF361299 Li et al. 2002
Ligustrum lindleyi AF361270 AF361293 Li et al. 2002
Ligustrum obtusifolium AF361271 AF361294 Li et al. 2002
Ligustrum ovalifolium AF361273 AF361296 Li et al. 2002
Ligustrum vulgare AF361275 AF361298 Li et al. 2002
Parasyringa sempervirens AF297081 AF361300 Li et al. 2002
Syringa amurensis AF297062 AF297072 Li et al. 2002
Syringa emodi AF361256 AF361256 Li et al. 2002
Syringa julianae AF361262 AF277749 Li et al. 2002
Syringa komarowi AF361256 AF361286 Li et al. 2002
Syringa oblata AF361265 AF361288 Li et al. 2002
Syringa pekinensis AF297067 AF297077 Li et al. 2002
Syringa pinnatifolia AF297071 AF297081 Li et al. 2002
Syringa pubescentes AF297071 AF277746 Li et al. 2002
Syringa reflexa AF361286 AF361281 Li et al. 2002
Syringa reticulata AF297069 AF297079 Li et al. 2002
Syringa tigerstedtii AF361281 AF361287 Li et al. 2002
Syringa villosa AF361257 AF361283 Li et al. 2002
Syringa vulgaris AF361266 AF361289 Li et al. 2002
Syringa wolfii AF361258 AF361284 Li et al. 2002
Syringa yunnanensis AF361259 AF361285 Li et al. 2002
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F6. abra: A Barrier 2.2 (Manni et al. 2004) szoftver miikodési elve egy példan bemutatva.

A populaciok (fekete pontokkal jelezve) a foldrajzi koordinataiknak megfeleloen helyezkednek el, a
koztiik levd genetikai tavolsagokat a négyzetekben levd szdmok jelzik. A szoftver megkeresi a
szomszédos populaciok kozotti legnagyobb genetikai tavolsag értéket (a példan 95), és a
populaciokat 6sszekotd egyenesre merdleges Voronoi-poligon €lét (pirossal) kijelolve megkezdi a
valasztovonal meghatarozasat. A valasztovonal kijelolését abban az iranyban folytatja, amelyik
iranyban a szomszédos populaciok kozotti genetikai tavolsag értékek koziil a nagyobbikat taldlja
(75 ¢és 45 koziil a 75, majd a 78 €s 65 koziil a 78 irdnyaban). A valasztovonal kijelolése addig tart,
amig a valasztovonal sajat magaba nem iitkozik. Ekkor kezdddik a masodik valasztovonal kijelolése
az els® valasztovonal alkotdsdban részt nem vevd legnagyobb szomszédos populaciok kozti
genetikai tavolsag érték megkeresésével (80), és a valasztovonal kijelolése az els6hoz hasonld
modon torténik. A példaban a valasztovonal a masodik lépésre a térkép szélére ér, ekkor a
valasztovonal kezdd szakaszatdl ellentétes irdnyban indul a valasztovonal folytatdsa, ami addig tart,
amig a masodik valasztovonal bele nem ér az elsé valasztovonalba. A harmadik valasztovonal
kijelolése az elsé kettéhoz hasonldé modon torténik. A példa dbraja a szoftver kézikonyvébdl
szarmazik.
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F7. tablazat: az Erdélyi-szigethegységben fellelt populaciok

' ' _ populacié
Populacié név rovidités patak/vizgyiijté  Helyszin ¢léhely
méret
46,73°N 50-100 montan elegyes

Valea ladului Jad Sebes-Koros
22,56°E példany lomberd6

luc-elegyes égeres
46,69°N 50-100
Stana de Vale Sta Sebes-Koros erd6 és rét mozaik,
22,61°E példany

iltetve is
Valea 46,87°N
_ Dra Sebes-Koros egy példany kert
Draganului 22,81°E
atakparti
Valea 46,84°N patakp
_ Seb Sebes-Koros Ot példany  magaskoros,
Sebesului 22,86°E
biikkerdé alja

Valea 46,58°N

Gal Fehér-Koros két példany  montan biikkerdd
Galbenei 22,64°E
Valea A NagveAr 46,46°N d uch |

1 agy-Aranyos ot példan ucfenyves szélén

Ariesului & Y 22,85°E P Y Y
Valea Crisul 46,46°N tobb tucat montan jellegli

Cne Fekete-Koros
Negru 22,63°E példany elegyes lomberdd
Valea 46,70°N 100-200 zart feny6elegyes

Som Meleg-Szamos
Somesul Cald 23,09°E példany biikkos

F8. abra: Példa az Syringa josikaea Erdélyi-szigethegységi ¢l6helyeinek atalakitasara és azok
hatasara: az Obersia-volgyi populacié egykori ¢léhelyén ma legelok, rétek vannak (sajat felvétel).
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F9. abra: Bayesi filogenetikai torzsfa és divergencia idék a riboszomalis ETS és ITS szekvenciak
alapjan BEAST 1.7.5 szoftverrel. A torzsfa agak felett a posteriori valoszinliség értékek szerepelnek
a 0,8-nal magasabb a posteriori valosziniséggel tamogatott csoportoknal. Az X-tengely az
evolucios agak szétvalasi idejét mutatja.
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TCGAAACCTGCAAAGCAGACCCGTGAACATGTTCTTACTCTTAGGGAGGACAACGT
GGGCACAMCTAACCAAGTTGTCCCACGTTGAAGCCCCATTCCGTCGATGTGCACAACC
GTGCCCGTCGTTCGGCTTAACGAACCCCGGCGCGGAAAGCGCCAAGGAAAACACAAA
ACACTGCTTGCCTCTCGTAGCCCCCGTTCGCGGTGTGCACCTGAGGATTGGGCGTGTGT
(OCLVNYYPVVRVNCGACTCTCGGCAACGGATATCTCGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGC
AGCAAAATGCGATACTTGGTGTGAATTGCAGAATCCCGTGAACCATCGAGTTTTTGAA
CGCAAGTTGCGCCCGAAGCCATTATGCTGAGGGCACGTCTGCCTGGGCGTCACG GNP
GCGTCGCCCTCCACCTTCGTCCCTAAACGGGTTGTAGGTGTTTGGGTTGGATATTGGCC
TCCCGTGCGTCTCGGTGTGCGGTTGGCCTAAATGTGATTCGGCATCGACGTATGTCTCG
ACAATTGGTGGTTGAAGACCTCAACTCTCGTTTTGTCGTGCTAGATTGCGTTGTTTGGC
TCGAATGCGTTGACCCCGATGGTGCTTTGCAMCTCGACAGAG
GATTACCCGCTGAGTTTAAGCATATCAATERE

Jelmagyarazat: a riboszomalis RNS-t kodolo6 16kuszok kiilonboz6 szakaszait jelzd szinezés
— —ITS-1 — BIRRRANE] — ITS-2 — MRFIN

F10. abra: A Syringa josikaea populacidi kozott variabilis bazis pozicidk a riboszomalis (A) ETS és
(B) ITS szakaszokban. A variabilis poziciok piros hattérrel vannak kiemleve. A riboszomalis RNS-t
kodolo lokuszok szakaszahatarainak meghatarozasa a ETS esetében az Olea europaea AJ865373
GenBank azonositéju szekvencidjaval (Maggini et al. 2008), az ITS esetében pedig a Syringa wolfii
AF361284 GenBank azonositoji szekvencidjaval (Li et al. 2002) valo illesztés alapjan tortént
MEGAS (Tamura et al. 2011) szoftverben.
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F11. tablazat: A Syringa josikaea populacioi kozti genetikai tavolsagok matrixa a STRUCTURE 2.3.4 (Hubisz et al. 2009) analizis eredményei alapjan
K =5 csoportnal a populacidk atlagai alapjan, euklideszi tdvolsagokat hasznalva.

Jad Sta Dra Seb Gal Ari Cne Som Sva Pid Pro Hra Yal Zde Zbi Zpa Pas Tys Lat Kli Jab Zan Lut Roz

Jad

Sta 0,203

Dra 0,190 0,015

Seb 0,196 0,008 0,011

Gal 0,153 0,089 0,085 0,083

Ari 0,570 0,769 0,756 0,763 0,713

Cne 0,293 0,490 0,479 0,483 0,423 0,344

Som 1,117 1,314 1,301 1,308 1,260 0,550 0,881

Sva 0,984 1,129 1,121 1,121 1,056 0,851 0,752 1,077

Pid 1,050 1,189 1,182 1,181 1,126 0,944 0,830 1,176 0,310

Pro 1,175 1,307 1,302 1,301 1,253 1,071 0,968 1,280 0,526 0,219

Hra 0,958 1,098 1,091 1,090 1,031 0,861 0,735 1,122 0,214 0,126 0,339

Yal 116 1,235 1,227 1,227 1,157 1,010 0,935 1,197 0,533 0,840 1,055 0,737

Zde 1,044 1,170 1,163 1,163 1,085 0,913 0,853 1,110 0,581 0,868 1,082 0,757 0,272

Zbi 1,026 1,161 1,153 1,152 1,084 0,909 0,812 1,125 0,218 0,521 0,735 0,424 0,320 0,419

Zpa 1,092 1,232 1,226 1,226 1,175 0,972 0,874 1,188 0,437 0,136 0,107 0,248 0,970 0,990 0,652

Pas 1,038 1,170 1,162 1,161 1,092 0,922 0,830 1,133 0,289 0,595 0,809 0,495 0,246 0,367 0,073 0,725

Tys 0,450 0,573 0,567 0,567 0,521 0,628 0,339 1,110 0,639 0,625 0,734 0,551 0,954 0,920 0,751 0,660 0,790

Lat 1,030 1,152 1,145 1,144 1,073 0,927 0,847 1,139 0,495 0,802 1,019 0,692 0,090 0,229 0,293 0,930 0,223 0,876

Kli 1,199 1,308 1,300 1,300 1,231 1,099 1,037 1,267 0,706 1,013 1,228 0,909 0,173 0,318 0,493 1,143 0,419 1,088 0,226

Jab 1,104 1,222 1,220 1,217 1,139 0,977 0,931 1,189 0,936 1,038 1,176 0,960 0,994 0,743 0,942 1,101 0,946 1,006 0,935 1,056

Zan 1,011 1,140 1,133 1,132 1,057 0,891 0,809 1,106 0,427 0,724 0,940 0,614 0,201 0,168 0,252 0,850 0,201 0,827 0,144 0,334 0,808

Lut 1,053 1,174 1,172 1,169 1,094 0,938 0,880 1,175 0,910 0,967 1,085 0,899 1,049 0,816 0,951 1,015 0,966 0,927 0,986 1,132 0,158 0,854

Roz 0,447 0,581 0,576 0,575 0,512 0,587 0,299 1,070 0,622 0,643 0,772 0,554 0,901 0,823 0,717 0,690 0,751 0,168 0,818 1,028 0,843 0,752 0,767
Kel 1,052 1,177 1,173 1,171 1,089 0,921 0,866 1,137 0,790 0,947 1,114 0,855 0,780 0,525 0,760 1,031 0,754 0,941 0,725 0,837 0,219 0,601 0,324 0,786

A Barrier 2.2 (Manni et al. 2004) altal meghatarozott valasztévonalak kezdOpontjai: A:Som-Seb; B Sva-Dra vagy Sva-Seb (ekvivalensek); C: Kli-Tys;
D: Jab-Kli; E: Lut-Pas, A valasztovonalakat 14sd a 15. abran, a szoftver miikodésének leirdsat az Anyagok és modszerek fejezet tartalmazza.
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