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A MUNKA ELOZMENYEI

A Josika-orgona (Syringa josikaea Jacq. fil. ex Rchb.) az Erdélyi-szigethegység és az
Ukrajnai-Karpatok bennsziilott cserjefaja. Rokonsagénak &zsiai elterjedése miatt mar
korabban felvetddott, hogy egy reliktum fajjal allunk szemben €s ez a kérdés tobb, mint szaz
éve (Pax 1898) foglalkoztatja a szakmai kozvéleményt. Az €16 fajhoz kozelallo orgona
fosszilidkat Europaban tobb helyrdl is S. josikaea Oseként azonositottak, ezért mara e faj a
Karpat-medence harmadkori reliktumainak tankonyvi példaja lett. A reliktum ndvényfajok
torténeti biogeografiaja fontos adatokkal egészitheti ki a floratorténetrdl szerzett ismereteket.
A rokonfajok elterjedésének ismerete €s néhany fosszilia alapjan felallitott hipotézisek
alatdmaszthatok vagy kiegészithetok recens molekularis eredményekkel. Az utdbbi
¢vtizedekben a molekularis genetikai technikdk fejlédése 1) lehetOséget adott a fajtorténet
feltarasdhoz, vizsgalhatova valt a S. josikaea leszdrmazasi ideje, és hogy ez milyen

foldtorténeti eseményekkel 4llhat kapcsolatban.

A S. josikaea az Ukrajnai-Karpatok és az Erdélyi-szigethegység kozéphegységi
régidinak bilikkos és lucos Ovének csupan néhany pontjan terem. A faj kiemelt figyelmet
élvez; torvény altal védett Ukrajnaban és Roménidban és kiilonboz6 nemzetkdzi vords
listdkon 1s. A megfeleld természetvédelmi kezelési tervek kialakitasdhoz alapvetd a
veszélyeztetett és ritka fajok fennmaradt alloményainak, ezek méretének és ¢€lohelyének
pontos ismerete. A S. josikaea elterjedési adatainak java része egy évszazaddal ezeldttrdl
szarmazott (Fekete és Blattny 1913), ezt kovetden allomanyainak szisztematikus felkeresése
¢s megerdsitése csupan az Ukrajnai-Karpatokokban tortént meg az utdbbi években (Kohut
2013). Az Erdélyi-szigethegységi populaciok évszadzados adatainak megerdsitése fontos és
stirgds feladat egy olyan id6szakban, amikor e teriileten az erdei novényzetre hatd antropogén

befolyés folyamatosan novekszik.

A diszperz elterjedésti, kisméretii populaciok kozott jelentds reproduktiv izolacid
alakulhat ki, emiatt a faj fennmaradasa a kisméretli alloméanyok ¢életképességétol fiigg. A S.
josikaea &llomanyai kozOtti genetikai tavolsag ¢és az egyes populacidk genetikai
diverzitasanak meghatdrozasa valaszt adhat arra a kérdésre, hogy valdjaban milyen kapcsolat
maradt fenn a populacidk kozott, illetve bebizonyosodik-e az allomdnyok kordbban veélt
izolaltsaga. Vizsgalataink eredményei fontos természetvédelmi kovetkeztetések levonasara
adhatnak alapot; ezek ismeretében lehetdveé valik, hogy a faj fennmaradasanak biztositasara a

legmegfeleldbb természetvédelmi intézkedéseket valasszuk ki.



A filogeografiai és természetvédelmi genetikai vizsgalatokhoz elengedhetetlen a teljes
elterjedési teriiletet reprezentdld minta begyljtése valamint megfelelden varidbilis DNS

markerek kifejlesztése.

CELKITUZESEK

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

allomanyok méretének felmérése és természetvédelmi szempontl értékelése.

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

szakaszok keresése.

3. A Syringa josikaea rokonaitol valo elvalési idejének meghatarozasa molekuléris

modszerrel.

4. A Syringa josikaea elterjedési teriiletének (Ukrajnai-Karpatok és az Erdélyi-

szigethegység) részei kozotti rokonsagi, filogeografiai viszonyok meghatarozésa.

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

egyedszami populaciok genetikai diverzitasinak meghatarozésa.

ANYAG ES MODSZER
Syringa josikaea Erdélyi-szigethegységi elterjedésének felmérése

A faj lefrasanak idejétdl kezdddden a faj eléfordulasara vonatkozo teljes szakirodalom
¢s vonatkozo herbariumi anyag attekintését kovetden felkerestem a S. josikaea 6sszes emlitett
populaciojat az Erdélyi-szigethegységben, felmértem az allomanyok méretét, allapotat,
élohelyét, és feljegyeztem a fajt veszélyeztetd tényezoéket. Osszesen 13 patak vagy folyd
egyes szakaszai mentén vizsgaltam végig a S. josikaea el6fordulasat, és dokumentaltam a

crcr

annak sz¢Isé pontjait) rogzitettem.
Mintagyiijtés

A genetikai vizsgdlatokba bevontam a S. josikaea 0Osszes jelenleg ismert 25
allomanyat. A populacidkbodl reprezentativ mintat vettem kollegdiimmal. A mintagy(ijtés soran
igyekeztiink latszolag kiilonalld egyedekrdl mintat gyiijteni, elkeriilve az azonos klonok

tObbszOri mintazasat.



Fajon beliil variabilis DNS szakaszok keresése és nuklearis mikroszatellit markerek

tesztelése és fejlesztése

A begyljtott mintdkbol DNS kivonast kovetden a fajon beliili variabilitas tesztelésére
21 nuklearis €s kloroplasztisz genomi DNS szakaszt szekvendltam a faj elterjedési teriiletének
sz€Is6 pontjairdl szarmaz6 mintakon. A tesztelt 21 16kuszbol minddssze kettd, az ETS és az
ITS bizonyult varidbilisnak. Ezeket megszekvenaltam mind a 25 populdcid6 Osszesen 62
egyedén. A nagyobb populaciokbol négy, a kisebbekbdl egy vagy két egyedet szekvenaltam
meg az ETS és ITS szakaszokat.

Kozelrokon fajokra tervezett mikroszatellit markerekbdl Osszesen tizenkettonek a
hasznosithatosagat teszteltem. Ezek koziil kettd a de la Rosa et al. (2002) altal Olea
europaea L.genomjara, mig tiz a Kodama et al. (2008) altal a Ligustrum ovalifolium Hassk.
genomjara tervezett mikroszatellit markerek koziil szarmazott. A mikroszatellit markerek
PCR-amplifikalhatosdgat optimalizadcid utjan kiséreltem meg elérni, majd a sikeresen
amplifikalt lokuszok hossz-variabilitasat teszteltem a S. josikaea elterjedésének két eltérd

részér6l szarmazo mintakon.

A rokon fajokra tervezett mikroszatellit markereket a Syringa josikaea genomjara sajat
magam altal tervezett mikroszatellit markerekkel egészitettem ki. A markerek fejlesztéséhez a
Bloor et al. (2001) és Zane et al. (2002) altal kozolt mikroszatellit-dusitott konyvtar technikak
kombinacidjat alkalmaztam. E modszer hasznalata sordan a fragmentalt genombdl a
mikroszatellit-régiokat tartalmazokat izoldljak és szekvenaljak, majd a szekvencidk alapjan
terveznek PCR primereket. A tervezett primerek amplifikaciojdnak €s a lokuszok hossz-

polimorfizmusanak tesztelése a rokon fajokra tervezett markerekkel azonos modon tortént.

Kiszamitottam az Osszes sikeresen amplifikalt és varidbilis mikroszatellit marker

variabilitdsat és altaluk a kiilonboz6 egyedekbdl szarmazd DNS mintak elkiilonithetdségét.
A Syringa josikaea divergencia idejének kiszamitasa molekularis ora analizissel

Fosszilis lelet alapon idOkalibralt filogenetikai torzsfa készitésével kiszamitottam a
S. josikaea elvalasanak idejét a rokon fajoktol. Az analizist ETS ¢és ITS szekvencidk alapjan
készitettem, €s a torzsfat a Syringa és Fraxinus genus elvalasanak lehetséges legkésdbbi korat
bizonyitd fosszilis leletek alapjan dataltam. Az ETS és ITS szekvencidkat kiilon-kiilon
illesztettem egymashoz, €s filogenetikai egyezdségiiket teszteltem. Meghataroztam az e két
régiora jellemzd nukleotid szubsztiticids modelleket, melyekkel Markov-lanc Monte Carlo

szimulaciot végeztem a BEAST 1.7.5 (Drummond et al. 2012) programcsomag



alkalmazasaval. Megallapitottam a szubsztitiicids ratdk heterogentidsanak mértékét, amely
alapjan korrelalatlan lognormal relaxalt orat (uncorrelated lognormal relaxed clock) allitottam
be molekularis ora tipusként. A molekularis 6ra kalibracios pontjaként a legidésebb ismert
Fraxinus fosszilis leletet hasznaltam (Call és Dilcher 1992). Ennek a fosszilidnak a koraval
azt az idépontot hatdroztam meg, amikor a Fraxinus ¢€s Syringa nemzetségek mar bizonyosan
kialakultak és elvaltak egymastol, melyet 40 millid6 évben allapitottam meg. A program
lefuttatasat kovetd kiértékelés soran kapott torzsfan megjelenithetd a leszarmazasi vonalak

elagazasi pontjainak kora.
Szekvencia variabilitas a Syringa josikaea populaciok kozt

A S. josikaea populacioi kozott varidbilis ETS és ITS régiok szekvenciait egyedenként
Osszefliztem ¢és riboszomalis genotipusokat, u.n. ribotipusokat Aallapitottam meg.
Kiilcsoportként meghataroztam a két legkdzelebbi Syringa faj, a S. villosa és S. wolfii
ribotipusat is, melyek ETS és ITS szekvencidi Li et al. (2002) munkéjabol szarmaztak. A
ribotipusok alapjan az Arlequin 3.5 (Excoffier és Lischer 2010) és HapStar (Teacher és

Griftiths 2011) szoftverekkel minimum-spanning haplotipus haldzatot készitettem.
A mikroszatellit adatok kiértékelése és adatelemzése

Az egyes S. josikaea egyedeket bayesi nemhierarchikus klaszterezd eljarassal
rendeltem kiilonb6zé genetikai csoportokhoz a STRUCTURE 2.3.4 (Hubisz et al. 2009)
szoftver felhasznaldsaval. Az adatokra legjobban ill klaszterszamot a STRUCTURE
HARVESTER (Earl és vonHoldt 2012) alkalmazasaval hataroztam meg. A populaciok
STRUCTURE analizis alapjan meghatarozott genetikai jellege alapjan meghataroztam a
genetikai tipusok kozti foldrajzi valasztovonalakat a Barrier 2.2 szoftverrel (Manni et al.
2004). Az Erdélyi-Szigethegységre és Ukrajnai-Karpatokra kiszdmitottam a mikrosztellit
allélok szamat, az unikalis allélok szamat és az allél diverzitast (uHe). Mantel-teszttel a
GenAlEx 6.5 (Peakall é¢s Mouse 2012) szoftverben meghataroztam a genetikai és foldrajzi

tavolsagok kozotti korreldcido mértékeét.



EREDMENYEK ES ERTEKELESUK

A Syringa josikaea szakirodalomban jelzett allomanyainak felkutatasa az Erdélyi-

szigethegységben

Az Erdélyi-szigethegységben hét természetes populaciot, tovabba egy fel nem lelt,
vélhetden eltlint populaciobol szarmazo kerti példanyt taldltam. Az allomanyok altalanosan
kisméretliek, négy esetben csupan néhdny példanybdl allnak. A patakot kiséré allomanyokat
tobb esetben is veszélyezteti az erdészeti véghasznalat, melynek soran a cserjék teljes
kipusztitasa is bekdvetkezhet. Az utobbi évtizedekben Utépitések sordn a patakmenti tamfalak
épitése az ¢€lohelyek drasztikus atalakitasdt okozva nagy pusztitast végzett a S. josikaea

¢lohelyein, €s igy a populacidkban is.
Divergencia id6 meghatarozasa

A bayesi filogenetikai torzsfan a S. josikaea erds tamogatottsagu kladot alkot a
S. villosa-val ¢s S. wolfii-val, melyben a S. josikaea levalasa megel6zi az utobbi két faj
szétvalasat (1. abra). Megallapitottam, hogy a S. josikaea divergencia ideje a S. villosa —
S. wolfii fajpartél 1,88 millio év (konfidencia intervalluma: 0,30-4,04 milli6 év 95 % highest
posterior density confidence interval, HPD). E szerint a S. josikaea a kelet-azsiai rokonaitol a
S. villosa és S. wolfii fajpéartol a Pliocén korban vagy a Pleisztocén elején valt el. Az 1,88 évet
jelentd legvaloszinlibb id6pont, a Pleisztocén eleje pedig egybe esik az eurdpai Tercier flora
jelentds részének kihalasaval (Willis és Niklas 2004; Postigo-Mijarra et al. 2010). Ez alapjan
feltételezhetjiik, hogy a S. josikaea és a S. villosa — S. wolfii fajok kozds Ose egy eurdzsiai
elterjedési teriilettel rendelkezett, amely a Pleisztocén elején bekdvetkezett lehiilésekkel és

szarazodassal az elterjedési teriilete nagy részérdl kipusztult.
DNS szekvenciak valtozékonysaganak tesztelése a Syringa josikaea populacioi kozt

A 21 tesztelt 10kusz koziil 18-nak a szekvenalasa volt sikeres 6sszesen 13739 bazispar
hosszan. E szekvenciak kozil mindossze kettd, a riboszomalis ETS és az ITS volt variabilis
0sszesen harom pozicidban, €s a varidbilis pozicidk négy ribotipust hataroztak meg.
A ribotipusok minimum-spanning halozata csillag alakt, a halozat kozepén allo Osi

ribotipussal (2. dbra).
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1. abra: A Bayes-féle filogenetikai torzsfa és divergencia idok a riboszomalis ETS ¢és ITS szekvenciak alapjan a BEAST 1.7.5 szoftverrel
megallapitva. A csomopontok koranak 95 %-os posterior stirliség eloszlasat kék sav jeloli a 0,8-nal magasabb posterior valosziniiséggel
tamogatott csoportoknal. A vizszintes tengely az evolucios agak szétvalasi idejét mutatja. A Syringa josikaea divergencia ideje a legkdzelebbi
rokon Syringa villosa és Syringa wolfii fajoktol 1,88 millio év.



Az Ukrajnai-Karpatokban mind a négy, mig az Erdélyi-szigethegységben harom
ribotipus volt jelen, koztiik az &si tipus is. Osszességében a harom nukleotid eltérés
13 739 bp-bdl egy rendkiviil alacsony szekvencia valtozatossagot takar. A csillag alakt
genotipus haldzatok palacknyak-effektust tulélt egyetlen genotipus recens mutéciojara utalnak
(O’Corry-Crowe et al. 1997). E feltételezett egykori palacknyak-effektust kovetden a tesztelt
kloroplasztisz €és nuklearis génekben még nem alakult ki valtozatossag. Abbol kdvetkezden,
hogy mindkét teriileten taldlunk azonos ribotipusokat is, egy egykori kozods area

maradvanyaiként kell tekinteni az elterjedési teriilet két kiilon részére.

B

2. abra: A Syringa josikaea ribotipusainak minimum-spanning halozat dbraja. A S. josikaea
négy ribotipusat A-D betiik jelzik, a Syringa villosa és Syringa wolfii ribotipusai pedig
csikozva illetve pottydzve szerepelnek. A hipotetikus ribotipusokat a kisebb fekete pontok

reprezentaljak.

Mikroszatellit markerek tesztelése és tervezése

A rokon fajokra tervezett 12 tesztelt mikroszatellit marker koziil minddssze egyet
(Ligl5) sikeriilt megbizhatéan hasznalni a S. josikaea mintaindl. E mellé harom nagy
variabilitdsu mikroszatellit markert terveztem a S. josikaea genomjara (primerjeik Syr4,
F:5’-GGGTGTGTCCAAAAATTCTG-3" R:5’-TCGAACCATTGCTTATTTCAAC-3’; Syr5,
F:5’-TTGGTCTAATGCTGGACACAA-3’ R:5’-CAATGCGGGCAAATATTCAC-3’; Syr9,
F:5’-GGAAATCTGCTTGTTGATACC-3’ R:5’-CACACACACAGAGAGAGAG-3’).
A négy marker egyiittesen a S. josikaea mintadinak 98%-ahoz egyedi genotipust rendelt hozza.

E markerek a jovOben fajtak és hibridek vizsgalatara is alkalmasak lehetnek.



A populaciok mikroszatellit elemzése

A STRUCTURE analizis eredménye szerint éles genetikai elkiiloniilés van az Erdélyi-
szigethegység és az Ukrajnai-Karpatok kozott. A genetikai csoportok legvalosziniibb szama 6t
lett, amely csoportszamnal az Erdélyi-szigethegységre két, mig az Ukrajnai-Kérpatokra harom
masik genetikai tipus jellemzd (3. dbra). Az Erdélyi-szigethegység aredjat vizsgalva a
genetikai és geografiai tadvolsagok korrelaciojara végzett Mantel tesztek a génaramlas
limitaltsagara utalnak, az Ukrajnai-Karpatokban a genetikai €s geografiai tavolsagok kozotti
korrelaci6 elhanyagolhatd. Az Erdélyi-szigethegység mikroszatellit allélszama és diverzitasa
magasabb volt, mint az Ukrajnai-Karpatokban. Ez kiilonosen az Erdélyi-szigethegység
jelentésen alacsonyabb mintaszamanak fényében meglepd. A S. josikaea két elterjedési
teriiletének genetikai jellemzdi a mikroszatellit-diverzitas alapjan jelentésen eltérnek, ami

mind az ukrajnai, mind az erdélyi kis méretli populdciok megdrzésének fontossagat jelenti.

Annak ellenére, hogy mintagytijtésiink soran keriiltiik az egyes klonok tobbszori
mintazasat, az Ukrajnai-Karpatokban magas volt az azonos klonhoz tartozd genetikailag
analizalt mintdk szdma. Egyes populacidkat feltételezhetden csupan egy illetve két kiterjedt
klon alkot. Ebbdl kovetkezik, hogy a populacidk térbeli kiterjedése nem feltétleniil van
kapcsolatban az 0nallé egyedek szdmaval, melyre a populadciok méretének felmérésekor

figyelemmel kell lenni.

A S. josikaea mikroszatelliteken alapuld genotipusai két eltérd genetikai forrasra
utalnak az Erdélyi-szigethegységben és az Ukrajnai-Karpatokban. E két teriilet az utolséd
eljegesedés ideje Ota vagy egy kozos jégkorszaki refugialis elterjedési teriilet posztglacidlis

szétvalasa Ota nem allt genetikai kapcsolatban egymassal.
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3. abra A Syringa josikaea populaciok elhelyezkedése a Karpatokban és atlagos besorolasuk
genetikai csoportokba bayesi nemhierarchikus klaszterez6 analizis (STRUCTURE 2.3.4
programmal, Hubisz et al. 2009) analizis eredménye alapjan, és a populaciok kozti foldrajzi
valasztovonalak kijelolése Barrier 2.2 (Manni et al. 2004) analizissel a genetikai csoportok
alapjan.



UJ TUDOMANYOS EREDMENYEK

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

utépitések és erdészeti munkak kovetkeztében veszélyeztetettek.

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 évvel ezeldttre tehetd. Ez az idészak a Kora
Pleisztocén idején a klimavaltozas kovetkeztében bekovetkezett kihaldsi hulldimmal hozhato

Osszefliggésbe.

3. Megallapitottam, hogy a Syringa josikaea populacioi kozott a DNS szekvencidk

variabilitdsa rendkiviil alacsony, amely egy 6si palacknyak-hatas kdvetkezménye lehet.

4. DNS szekvenciak variabilitasa alapjan megallapitottam, hogy a Syringa josikaea diszjunkt
areajanak két része, melyek az Erdélyi-szigethegységben és Ukrajnai-Karpatokban

helyezkednek el, egy kordbban 1étezett elterjedési teriilet feldarabolodasaval keletkezhettek.

5. Mikroszatellit markereket fejlesztettem ki, amelyek alkalmasak Syringa josikaea

populaciok populdcidogenetikai vizsgalatara.

6. Mikroszatellit markerek alapjan megallapitottam, hogy az Erdélyi-szigethegységben két
foldrajzilag elkiiloniilé genetikai tipus létezik, mig az Ukrajnai-Karpatokban a genetikai

tipusok nagymértékili keveredése tapasztalhato.

KOSZONETNYILVANITAS

Koszonettel tartozom témavezetdimnek, Dr. Hohn Maria egyetemi docensnek, €s Dr.
Pedryc Andrzej egyetemi tanarnak a messzemend tadmogatasért, melyet doktori éveim alatt
nyujtottak. Benyoné Dr. Gyorgy Zsuzsanna, Szabadiné Dr. Szikriszt Bernadett és Dr.
Gutermuth Addm nagy segitséget nyujtottak a laboratériumi munkéban. A terepi munkéban
valo részvételéért halas vagyok Dr. Kohut Erzsébetnek, Dr. Csergd Annamarianak, Dr. Pocs
Tamasnak. A genetikai vizsgdlatokhoz nyujtott nélkiilozhetetlen segitségért szeretném

koszonetemet kifejezni Prof. Joachim W. Kadereitnek és Dr. Erik Westbergnek (Johannes



Gutenberg-Universitdt, Mainz, Németorszag) ¢és Dr. Carolina Cornejonak (WSL,

Birmensdorf, Svajc).

IRODALOMJEGYZEK

Bloor PA, Barker FS, Watts PC, Noyes HA, Kemp SJ (2001) Microsatellite libraries by
enrichment, Version 1.0. http://www.genomics.liv.ac.uk/animal/ MICROSAT.PDF

Call VB, Dilcher DL (1992) Investigations of angiosperms from the Eocene of southeastern
North America: samaras of Fraxinus wilcoxiana Berry. Review of Palacobotany and
Palynology 74:249-266

de la Rosa R, James CM, Tobutt KR (2002) Isolation and characterization of polymorphic
microsatellites in olive (Olea europaea L.) and their transferability to other genera in
the Oleaceae. Molecular Ecology Notes 2:265-267

Drummond AJ, Suchard MA, Xie D, Rambaut A (2012) Bayesian phylogenetics with
BEAUti and the BEAST 1.7. Molecular Biology and Evolution 29:1969-1973

Earl DA, vonHoldt BM (2012) STRUCTURE HARVESTER: a website and program for
visualizing STRUCTURE output and implementing the Evanno method. Conservation
Genetics Resources 4:359-361

Excoffier L, Lischer HEL (2010) Arlequin suite ver 3.5: A new series of programs to perform
population genetics analyses under Linux and Windows. Molecular Ecolology
Resources 10:564-567

Fekete L, Blattny T (1913) Az erdészeti jelentdségl fak és cserjék elterjedése a magyar allam
teriiletén. Vol 1, Joerges Agost 6zv. és fia, Selmecbanya

Hubisz MJ, Falush D, Stephens M, Pritchard JK (2009) Inferring weak population structure
with the assistance of sample group information. Molecular Ecology Resources
9:1322-1332

Kodama K, Yamada T, Maki M (2008) Development and characterization of 10 microsatellite
markers for the semi-evergreen tree species, Ligustrum ovalifolium (Oleaceae).
Molecular Ecology Resources 8:1008-1010

Kohut E (2013) A Syringa josikaea Jacq. fil. ex Rchb. és a Leucojum aestivum L. kérpataljai
természetes allomanyainak felmérése és in vitro szaporitdsa. PhD értekezés, Budapesti

Corvinus Egyetem, Budapest



Li J, Alexander JH, Zhang D (2002) Paraphyletic Syringa (Oleaceae): Evidence from
sequences of nuclear ribosomal DNA ITS and ETS regions. Systematic Botany
27:592-597

Manni F, Guérard E, Heyer E (2004) Geographic patterns of (genetic, morphologic,
linguistic) variation: how barriers can be detected by “Monmonier’s algorithm”.
Human Biology 76:173-190

O’Corry-Crowe GM, Suydam RS, Rosenberg A, Frost KJ, Dizon AE (1997) Phylogeography,
population structure and dispersal patterns of the beluga whale Delphinapterus leucas
in the western Nearctic revealed by mitochondrial DNA. Molecular Ecology

6:955-970

Pax F (1898) Grundziige der Pflanzenverbreitung in der Karpathen . W Engelmann, Leipzig

Peakall R, Smouse PE (2012) GenAlEx 6.5: genetic analysis in Excel. Population genetic
software for teaching and research-an update. Bioinformatics 28:2537-2539

Postigo-Mijarra JM, Morla C, Barron E, Morales-Molino C, Garcia S (2010) Patterns of
extinction and presence of Arctotertiary flora in Iberia during the Quaternary. Review
of Paleobotany and Palynology 162:416-426

Teacher AGF, Griffiths DJ (2011) HapStar: automated haplotype network layout and
visualization. Molecular Ecology Resources 11:151-153

Willis KJ, Niklas KJ (2004) The role of Quaternary environmental change in plant
macroevolution: the exception or the rule? Philosophical Transactions of the Royal
Society B 359:159-172

Zane L, Bargelloni L, Patarnello T (2002) Strategies for microsatellite isolation: a review.

Molecular Ecology 11:1-16



PUBLIKACIOS JEGYZEK

Az értekezés témakoréhez tartozo publikaciok:
Impakt faktoros cikk:

Lendvay B., Pedryc A., Hohn M. (2013) Characterization of Nuclear Microsatellite Markers
for the Narrow Endemic Syringa josikaea Jacq. fil. ex Rchb. Notulae Botanicae Horti
Agrobotanici Cluj-Napoca 41:301-305 1F(2012):0,59

Lektoralt folydiratban megjelent cikk:

Lendvay B., Kohut E., Hohn M. (2012) A Josika-orgona — Syringa josikaea Jacq. fil. ex Rchb.
torténeti €s aktualis el6fordulasa, a populaciok €léhelyi és természetvédelmi jellemzése.

Kanitzia 19:27-58

Veress A., Lendvay B., Pedryc A., Gyorgy Zs. (2013) Mikroszatellit markerfejlesztés
Rhodiola rosea fajra. Kertgazdasag 45:63-70

Lektoralas alatt allo cikk:

Lendvay B., Kadereit J.W., Westberg E., Cornejo C., Pedryc A., Hohn M.: Phylogeography of
Syringa josikaea (Oleaceae): Early Pleistocene divergence from East Asian relatives and
survival in small, isolated areas of the Carpathians (Central Europe).

Konferencia-kiadvanyok (Abstract)

Lendvay B., Pedryc A., Hohn M. (2014): A Josika-orgona (Syringa josikaea) torténeti
biogeografidja. Szobeli eldadas. X. Aktualis Flora- és Vegetaciokutatas a Karpat-
medencében nemzetkdzi konferencia. 2014. marcius 6-8, Sopron. Absztraktkotet p. 62.

Lendvay B., Pedryc A., Hohn M. (2013) Genetic characteristics of the Carpathian endemic
Syringa josikaea: regional structuring of small and isolated populations. Oral
presentation., Biogeography of the Carpathians Symposium 26-28 September 2013,
Krakow, Poland. Acta Biologica Cracoviensia Series Botanica 55(Suppl. 1):28.

Lendvay B., Hohn M., Pedryc A.(2012) Mikroszatellit primerek tervezése a Syringa
nemzetségre. Poszter eldadas. XVIII. Novénynemesitési Tudomanyos Napok 2012.

marcius 6. Magyar Tudomanyos Akadémia, Budapest, Absztraktkotet p. 107

Lendvay B., Pedryc A., Kohut E., Hohn M. (2012) Actual and historical biogeography of
Syringa josikaea Jacq. fil. ex Rchb. Oral presentation. Actual Flora- and Vegetation



Research nt he Carpathian Basin. Oral presentation. IX. International Conference. 24-26

February 2012, G6dol1l6, Hungary. Book of abstracts p. 37.

Lendvay B., Pedryc A., Hohn M. (2012) Asymmetrical distribution of genetic variation within
the small disjunct area of Syringa josikaea, a Tertiary relict species. Poster presentation.
Molecular Ecology International Conference, 4-7 February 2012, Vienna, Austria. Book

of abstracts p. 35.

Lendvay B., Gyorgy Z., Kohut E., Pedryc A., Hohn M. (2010) Survey of Hungarian lilac
(Syringa josikaea), a threatened endemic of the Eastern Carpathians. Poster presentation.
The 1st Forum Carpaticum Integrating Nature and Society Towards Sustainability, 15-18
September 2010, Krakow, Poland. Ostapowicz K., Kozak J. (eds.) (2010) Conference
Proceedings p. 45.

Lendvay B., Gyorgy Z., Kohut E., Pedryc A., Hohn M. (2010) ISSR markers reveal
population genetic structure of Hungarian lilac (Syringa josikaea, Oleaceae). Poster
presentation. Forest ecosystem genomics and adaptation, 9-11 June, 2010, San Lorenzo de

El Escorial (Madrid) Spain. Book of abstracts p. 145.

Lendvay B., Gyorgy Z., Kohut E., Pedryc A., Hohn M. (2010) A Josika-orgona (Syringa
Jjosikaea Jacq.) természetes populacidinak genetikai variabilitdsa ISSR markerek alapjan.
Poszter eloadas. XVI. Novénynemesitési Tudomanyos Napok 2010. marcius 11. Magyar

Tudomanyos Akadémia, Budapest. Absztraktkotet p. 95.

Lendvay B. (2010) Survey of the distribution and genetic variability of a narrow endemic,
Hungarian lilac (Syringa josikaea, Oleaceae). Poster presentation. Student Conference on

Conservation Science, 23-25 March 2010, Cambridge, UK. Book of abstracts p. 30.
Az értekezés témakorén kiviili publikaciok:
Impakt faktoros cikk:

Lendvay B., Kalapos T. (2014) Population dynamics of the climate-sensitive endangered
perennial Ferula sadleriana Ledeb. (Apiaceae). Plant Species Biology 29:138-151
IF(2012):1,283

Lektoralt folydiratban megjelent cikk:

Gutermuth A., Lendvay B., Pedryc A. (2010) Different responses of sensitive and resistant
apricot genotypes to artificial Monilia laxa (Aderh. & Ruhl) infection. Acta Agronomica
Hungarica 58:289-294



Lendvay B., Kalapos. T. (2009) A magyarfoldi husang populacidinak allapotfelmérése 2008-
ban. Természetvédelmi kozlemények 15:486-492

Lektoralas alatt allo cikk:

Lendvay B., Hohn M., Brodbeck S., Mindrescu M., Gugerli F.: Genetic structure in Pinus
cembra from the Carpathian Mountains inferred from nuclear and chloroplast
microsatellites confirms postglacial range contraction and identifies introduced

individuals.
Konferencia-kiadvanyok (Abstract)

Lendvay B., Magyari E. (2014): A Déli-Karpatok lucfenyd populacidinak genetikai diverzitas
valtozasa az elmult 11 ezer évben: klimatikus vagy emberi hatas alakitotta ki a mai
genetikai mintdzatot? Szobeli eldadas. X. Aktudlis Flora- és Vegetaciokutatas a Karpat-

medencében nemzetkdzi konferencia. 2014. marcius 6-8, Sopron. Absztraktkotet p. 179.

Lendvay B., Balint M., Magyari E. (2014): A genetikai diverzitds idobeli valtozasa a Brazi-to
koriili lucfenyd alloményban a Holocén soran. Prolong Projekt eléadéiilés az Oslénytani

szakosztély szervezésében. 2014. januar 6., Debrecen. Absztraktkotet p. 14.

Lendvay B., Hohn M., Gugerli F. (2013) Chloroplast and nuclear microsatellites reveal
shallow genetic structure and introduced individuals in scattered Pinus cembra
populations from the Carpathians. Oral presentation. Biogeography of the Carpathians
Symposium. 26-28 September 2013, Krakow, Poland. Acta Biologica Cracoviensia Series
Botanica 55(Suppl. 1):28.

Lendvay B., Kalapos T. (2012) Outstanding demographic fluctuations and strong rainfall
response in the largest population of Ferula sadleriana Ledeb., a perennial relic-endemic
species with repeated producing; results of a 20-year-observation. Poster presentation.
Actual Flora- and Vegetation Research in the Carpathian Basin IX. International

Conference. 24-26 February, 2012, G6d6ll6, Hungary. Book of abstracts p. 130.

Lendvay B. (2009) Comparison of disjunct populations of the threatened relict endemic plant
Ferula sadleriana (Apiaceae), by using fruit (mericarp) morphology. Poster presentation.
Student Conference on Conservation Science, 23-26 March 2009, Cambridge, UK. Book
of abstracts p. 23.

Lendvay B. (2009) Molecular genetic investigation of the Pilis Mt. (Hungary) population of

the threatened relict endemic plant Ferula sadleriana. Poster presentation. Conservation



Genetics Conference: Integrating Population Genetics and Conservation Biology, Norway,
23-26 May 2009, Trondheim, Norway. Book of abstracts p. 24.
Lendvay B., Kalapos T. (2009) A threatened relict-endemism, Ferula sadleriana: variability

within and among its populations as factors for finding the proper conservation policy.

nd
Poster presentation. 2 European Congress of Conservation biology and beyond: from

science to practice, 1-5 September 2009, Prague, Czech Republic. Book of abstracts,

Erratum

Lendvay B., Kalapos T. (2008) A magyarfoldi husang populacidinak allapotfelmérése 2008-
ban. Poszter eldadas. "Molekulaktol a globalis folyamatokig". V. Magyar
Természetvédelmi Bioldgiai Konferencia. Nyiregyhaza, 2008. november 6-9.
Absztraktkotet p. 130.

Lendvay B., Barany G., Kalapos T. (2008) A magyarfoldi husdng populacidinak
Osszehasonlitdsa a termés morfologiaja alapjan. Poszter eldadas. VIII. Florakonferencia,

Godblls (2008). Kitaibelia 13:172



