Valasz Dr. Herczeg Gabor biralatara

Mindenek eldtt koszonetet szeretnék mondani Dr. Herczeg Gabornak, amiért elvdllalta
dolgozatom biradlatat. Koszondm az alapos munkat, amit befektetett a dolgozat aprolékos
attanulmdnyozdsaba. Kiilon kdoszonom az épitd kritikét, és a segitd szandéki megjegyzéseket.
Nagyon 0riilok, hogy témavalasztasomat mind tudomdnyos szempontbdl mind pedig altalaban
értékesnek tartja. Jolesod érzéssel tolt el, hogy eddigi kutatdsi eredményeim alapjan a Birdlo
megalapozottnak tartja palydzatomat az MTA doktora cimre. A tovédbbiakban pedig reagalni
szeretnék a Birdl6 megjegyzéseire, illetve vélaszolok a feltett kérdésekre.

Megjegyzések, kisebb kérdések:

1. Egyetértek a Birdloval abban, hogy egy cim (akar tanulmanyé, akér disszertaci6é) akkor jo,
ha informativ, ha rovid és figyelemfelkelt6. Sajnos nem erdsségem a frappans fogalmazas,
ezért a cimmel kapcsolatban az volt a torekvésem, hogy a lehetdségeken beliil rovid és
informativ legyen. Ha a cimben pontosabban koriilirtam volna a témat, akkor természetesen
hosszabb lett volna, amit nem tartottam szerencsésnek.

2. A dolgozat szerkezetével kapcsolatban magam is sokat gondolkoztam. Az olvasmanyossag
szempontjabol a Birdlé megjegyzése jogos. Ugyanakkor a javasolt szerkezetben nehezen
lehetett volna elkeriilni az ismétléseket a mddszerek leirasakor, hiszen mind a laboratoriumi
modszerek, mind pedig a genetikai adatok feldolgozdsa alapvetéen hasonlé volt a 10
esettanulményban. Mindossze két olyan mddszert, és a hozzdjuk kapcsolddd statisztikai
elemzést alkalmaztam, melyek csak 2-2 tanulmédnyban fordultak eld: (i) morfometriai
vizsgalatokat a Maculinea nausithous és az Euphydryas aurinia, mig mtDNS szekvencia
elemzést a Parnassius mnemosyne és az E. aurinia esetében végeztiink.

3. A célkitlizések kapcsan a Birdlonak igaza van. Er6sebb lett volna a megfogalmazas, ha
pontokba szedem a részleteket.

4. A dolgozat irodalmi hivatkozdsaira tett megjegyzéssel kapcsolatban a kdvetkezot tudom
vdlaszolni. A dolgozatban szerepld genetikai vizsgdlatokban (a kordbban emlitett 2
esettanulménytdl eltekintve, ahol tobbek kozott mtDNS szekvencia elemzések is torténtek)
alapvetden enzim lokuszokat alkalmaztam markerként. A természetes populdciok vizsgédlata
sordn alkalmazott molekuldris markerek viszonylag gyorsan véltoztak az utébbi néhany
évtizedben. Igy amig a 80-as években de még 90-es évek elsd felében is a legszélesebb
korben elterjedt markerek az enzim lokuszok voltak, addig a 2000-es évek elsé évtizedébena
mtDNSde féleg a mikroszatelittek teljesen atvették az uralkod6 szerepet. Mivel, mint azt a
dolgozat I.1.1. fejezetében is irtam, a Lepidoptera fajokban az enzim polimorfizmus mértéke
viszonylag magas, ezért néhany, elsdsorban eurdpai kutatécsoportban (pl. Schmitt és
munkatdrsai, vagy Habel €s munkatdrsai) ezt a markert valtozatlanul alkalmazzdk a
kiilonb6z6 DNS technikdk mellett. Igy viszont napjainkban viszonylag kevés cikkben
tanulmanyozzdk a nappali lepke fajok populdcidinak genetikai variabilitisit enzim
polimorfizmus segitségével. Minthogy a sajat, enzimekre vonatkozé eredményeimet csak
hasonlé markerekkel nyert eredményekkel célszerli Gsszevetni (pl. polimorfizmus szintje,
differencidlodds mértéke, stb.), ezért meglehetdsen sziik volt a meritési lehetOségem az
irodalmi hivatkozdsok tekintetében.



Masrészt viszont az esettanulmanyok nagy része 1, esetleg 2 fajra koncentrdlt. Ezért a
dolgozatban, és az esettanulmdnyokbdl sziiletett cikkekben is, olyan munkdkra hivatkoztam,
amelyekben ugyanazt a fajt, vagy annak kozeli rokonat elemezték akér genetikai (enzim
polimorfizmust alkalmazva), akdr ckoldgiai célbél. Igy tehat mind az alkalmazott marker,
mind pedig a vizsgdlt fajok sziik kore miatt torténhetett, hogy csak néhdny esetben
hivatkoztam példaul Hanskira €s munkatérsaira.

5. A Birdl6 5. megjegyzése a polimorfizmus kiilonbozo paramétereinek Osszehasonlitasakor
felmeriil6 hidnyossdgokra mutat rd. A Birdlonak igaza van, a polimorfizmus paramétereit
tartalmaz¢6 tdblazatokban az dtlagok mellett szerepelnie kellene a szorés értékeinek is. Csak
annyit tudok a mentségemre felhozni, hogy a legtobb esettanulmdnyban ezekkel az adatokkal
variancia analizist végeztem, és a kovetkeztetéseimet az ANOV A eredményei alapjan vontam
le a fajokra, vagy a fajon beliil a foldrajzi régidkra vonatkozdan.

A Birdl6 ugyan egyiitt emlegeti, de én kiilonvalasztandim a polimorfizmus és a genetikai
differencialodas paramétereinek Osszehasonlitdsat. Mikozben az Fgr értékek vonatkozdsaban
is elfogadom a birdlé véleményét, vagyis a tdbldzatban szerepelnie kellett volna a szoras
adatainak, azt ki kell emelnem, hogy a vizsgalt fajokban a genetikai struktira 0sszehasonlitdsa
kvalitativ jellegli volt. A legtobb esetben a differencidlédas foldrajzi mintazatit elemeztem, a
kérdésem tehdt egyszeriien az volt, hogy a hierarchia kiillonb6zd szintjein kapott Fsr értékek
aldtdmasztjdk-e a Bayes-féle klaszterezés eredményeit. Az esetek tilnyomd tobbségében, a
hierarchikus genetikai struktira megerdsitéseként azt az eredményt kaptam, hogy a régiok
kozotti Fsy értékek szignifikdnsak voltak, mig a régidkon beliil, a populdciok kozott nem.

6. A Birdld6 6. megjegyzése a kiillonbozd életmenetli és szaporodési stratégidju fajok
Osszehasonlitdsdra vonatkozik. Koszonom a kritikai megjegyzést. Valdszinlileg nem
fogalmaztam egyértelmiien az eredmények megvitatisa sordn. A kérdéses
esettanulményokban kapott eredmények dltaldnos voltat magam is kétségesnek tartom. Itt
csak arra szerettem volna rdmutatni, hogy a vizsgdlt fajparok genetikai struktirdjira
vonatkoz6 eredmények aldtdmasztottdk eldzetes hipotézisemet. A gondolatmenetem az volt,
hogy életmenetiik alapjan feltételeztem egy evolicids erd — torténetesen mindkét
esettanulményban (E.1.1.1. és E.1.1.2. fejezetek) a genetikai sodrddas — eltérd intenzitdsat a
populécidkban, és ezek alapjan feldllitottam egy hipotézist a fajparok genetikai struktirdjanak
a kiilonbozoségére vonatkozéan. Bar az eredmények mindkét esetben aldtdmasztottdk a
hipotézisemet, nem gondolom, hogy dnmagéaban ez a két pozitiv eredmény alkalmas lenne az
altalanositasra.

7. Nagyon valészinli, hogy az Euphydryas aurinia morfometriai adatainak fOkomponens
analizise sordn az els6 tengely maga a testméret volt, mivel a tengely meghatdrozasaban mind
az eliils0 mind pedig a hatulsé szarny 2-2 mérete bizonyult a legjelentdsebbnek. Mivel
azonban nem végeztiink olyan vizsgdlatot, ahol megéllapithattuk volna a testméret és a
szarnyméretek kozotti korrelacid szintjét, ezért nem tehettiink olyan megallapitast, ami a PCA
eredményeit a testmérettel hozza Osszefiiggésbe.

Fo6 kérdések:

1. A Biral6 azt kifogésolja, hogy a dolgozatban tobbszor is elOkeriil a genetikai sodrédas, mint
a populdciok kozotti genetikai kiilonbségeket el6idézd folyamat, mikdzben hattérbe szorulni



latszik a lokélis adaptacid jelentdsége. A genetikai sodrodds valdban tobbszor meriilt fel a
tapasztalt genetikai struktira értelmezésére, mint a lokdlis adapticié. Ezt részben
magyarazhatja az a tény, hogy a két evolicids hatdsnak nem azonos a foldrajzi 1éptéke. A drift
hatdsdnak genetikai kovetkezményei leginkdbb a populdcidk hierarchikus szerkezetében,
lényegében a genetikai differencialodds mintazataban tiikkr6zodnek. Ennek megallapitasa
azonban egy viszonylag nagyobb foldrajzi 1éptékli elemzést igényel. A lokélis adapticiod
viszont ennél joval kisebb foldrajzi skalan mutatkozik. Az esettanulmanyok nagy részében a
mintdk a Karpat-medence kiilonb6z6 régidibol szarmaztak. A differencidlédds mintdzatdban
jelentkezd kiillonbségeket ezért leginkabb a genetikai sodrédas alapjan tudtuk értelmezni.

A Birdl6 arra is felhivja a figyelmemet, hogy nem fogalmaztam egyértelmiien arra nézve,
hogy a drift jelentdségére tett megdallapitds mennyire vonatkozik a fenotipusos jellegekre.
Ebben a vonatkozdsban a Birdlonak valdszinlileg igaza van. Mivel minden esettanulmany
kozponti témdjaa populdcidk genetikai szerkezetének enzimpolimorfizmus segitségével
torténd tanulmanyozdsa volt, ezért a fenotipus kérdése hattérbe keriilt a dolgozatban. A
fenotipusra haté evoliciés folyamatok csak az Euphydryas aurinia morfometriai
eredményeinek a megvitatdsa kapcsan meriiltek fel.

Arra a kérdésre pedig, hogy miért gondolom a genetikai sodrodds szerepét jelentosnek a
differencidlodds mintdzatdnak a kialakitdsdban, a kovetkezOt tudom vélaszolni. A genetikai
variabilitds molekuldris markerek segitségével megallapitott struktirdjara haté evolicids erdk
koziill a szakirodalomban is a driftet szoktdk kiemelni, mivel a molekularis markereket a
legtobb szerzd neutrdlisnak tekinti. Ebbdl a szempontbdl persze érdekes az enzim lokuszok
megitélése. Mint azt a Dr. Pénzes Zsolt birdlatara adott vdlaszomban is emlitettem, az enzim
lokuszok neutrélis voltat tobb szerzé vitatja. Csak ismételni tudom az ott kifejtett nézetemet
ezzel a kérdéssel kapcsolatban. Az enzimek bonyolult, tobb 1épésbdl all6 anyagcsere utak
egyes részfolyamatait katalizaljdk. Tehdt egyetlen csavart jelképeznek egy Osszetett
gépezetben. Ezért a legtobb esetben nincs is jelentds befolydsuk maganak az anyagcsere ttnak
a sebességére, vagyis a fluxra. Mivel a fenotipust a teljes anyagcsere ut, és nem annak
részlépései befolydsoljdk, ezért az enzimek legnagyobb részének a katalitikus és egyéb
biokémia jellemz6i nem hatnak kozvetleniil a fenotipusra. Ebbdl az is kovetkezik, hogy az
ilyen enzim lokuszok neutrdlisaknak tekinthet6k. De mint minden anyagcsere folyamat, igy a
flux is szabalyozas alatt all. Ebben a szabalyoz6 folyamatban altalaban az anyagcsere tut egyik
enzime jatszik Kkitilintetett szerepet. Ez az enzim lokusz tehat nem neutrdlis, hiszen
befolyésolja a fluxot, és igy kozvetleniil hat a fenotipusra.

Igy tehét teljesen egyetértek a Birdlé azon megéllapitdsival, mely szerint a genom
fenotipust befolydsold lokuszain érvényesiilhet a szelekcié hatdsa, mig a tobbi neutrdlisnak
tekinthetd lokuszon a drift lehet az elsddleges evolicids erd. Bar ez utébbi megéllapitast
modosithatja az a tény, hogy az egyébként neutrdlis lokuszok kozvetve lehetnek szelekcids
hatdsoknak kitéve, ha szoros kapcsoltsagban dllnak egy masik, szelekcidsan célpontnak
tekintheto lokusszal (,,hitchhiking effect”).

Mivel a molekuldris markerek néhany kivételtdl eltekintve (1asd el6bb) neutrdlisak, vagyis
alternativ véltozataiknak nincs eltérd adaptiv értéke, ezért rajuk elsddlegesen a sztochasztikus
folyamatok, tehat a drift hat. Hangsilyozom azonban, hogy ez a megallapitds a neutrélis
molekuléris markerekre vonatkozik. Azokban a tanulmanyokban, ahol a célkitlizés a neutrélis
genetikai €s a feltehetden adaptiv fenotipusos valtozatossag szerkezetének az Osszevetése a
cél, az eredmények nagyrészt alaitdmasztjak azt a feltételezést, hogy a genetikai és fenotipusos
differencidlodds mintdzata (Fst versus Qsr) eltérd (pl. Leinonen et al. 2007 és a benne
szerepld referencidk). A legtobb esetben a neutrdlis lokuszok alapjan megallapitott Fsr



értékek alacsonyabbak, mint a fenotipusos differencidlédast jelzdé Qsr értékek, mivel a
fenotipusos jellegeken a sztochasztikus folyamatokon tilmenden még szelekcids hatasok is
érvényesiilnek. Amennyiben egyes marker lokuszok esetében az Fsr magasabb, mint a
fenotipusos jellegek alapjan megéllapitott Qst, akkor a kérdéses markerek neutralitdsa
megkérddjelezhetd.

2. A Birdl6 masodik kérdése, bar egyszerlinek tlinik, meglehetésen 0Osszetett. A
populédcidgenetikai szakirodalomban a migraciéra megallapitott Nm=1 érték tekinthetd
egyfajta hatarértéknek. E folott az érték folott a populaciok kozott >1 egyed véandorol
generdcionként, és igy az ilyen populdcidk panmiktikusaknak tekinthetok.

A kérdés masodik része bonyolultabb: Hogyan definidlom a populdciét? Teoretikusan
csakis a megfelelo szintl differencidlodassal, tehdt a génaramlds relative alacsony szintjével
definidlhatjuk a populacidk elkiiloniilését, bar erre nézve csak elvétve vannak irodalmi
tdampontok. A praktikum oldalarél tekintve pedig a habitatok tdvolsdga és a kérdéses faj
diszperzios képességének a viszonya, valamint az esetleges migraciés barrierek megléte
megfelelé tdimpontot nyudjt ahhoz, hogy mikor tekinthetiink két habitat folton é16 népességet
onallé populdcionak. A jelolés-visszafogds modszerét genetikai vizsgdlatokkal péarositva jo
eséllyel eldonthetd a populaciok kiterjedése. Az én vizsgédlataim sordn ez a kérdés ritkdn
meriilt fel, mert a mintdk legnagyobb része olyan habitatokbdl szarmazott, melyeknek a
tdvolsdga egyértelmiien nagyobb volt, mint a kérdéses faj diszperzios képessége. Egy-két
kivétel azonban az altalam vizsgdlt esettanulmdnyokban is adddott. Ilyen volt példaul az
Euphydryas maturna Fényi-erdOben €16 két szubpopulédcidja, melyek kozott mindossze 3,5
km a tdvolsdg. Bar ez boven tillép az egyedek atlagos diszperzids tdvolsdgan ([1500 m), az
erdoben tobb tisztds €s szélesebb ut taldlhatd, melyeken legaldabb idészakosan detektilhatdk a
lepkék. A két szubpopulacio kozott tehat, ha nem is kozvetleniil, de attételesen megfeleld
intenzitdsu lehet a migracio.

3. A genetikai sodr6dds neutrdlis folyamat, eredményeként tehat ugy alakul ki a
differencialédés, hogy annak sem foldrajzi, sem pedig okologiai mintdzata nem lesz. Ezzel
szemben a divergens szelekcié hatdsdra 1étrejovo genetikai differencidlédds hatarozott
mintdzatot mutat, ami az esetek jelentds tobbségében okoldgiai differencialédést takar. Erre
taldn a legszerencsésebb példdt éppen a dolgozat egyik esettanulmdnydnak az eredménye
szolgdltatja. Az E.2.1. fejezetben két hasonlé habitatban €16 Maculinea faj, a M. alcon lapi
Okotipusa €s a M. teleius populdcidinak genetikai struktirdjat hasonlitottam Ossze,. A két faj
életmenete alapvetden hasonld, hiszen obligat mirmekofil fajok. Ennek eredményeként
populécidikban intenzivek a sztochasztikus hatdsok, tehat a drift kovetkezményeként a
populécidkon beliil alacsony szintli variabilitdsra, mig a populdciok kozott jelentds mértéki
differencidlodasra szamitottunk. Az eredmények a varakozasnak megfeleléen alakultak, bar
volt némi kiilonbség a két faj kozott. Nevezetesen a M. alcon populédcidk variabilitdsa
szignifikdnsan alacsonyabbnak mutatkozott, mint a M. feleius populacioké. Ezt a kiilonbséget
azzal magyardztuk, hogy a M. teleius tapnovénye (Sanguisorba officinalis) viszonylag
egyenletesen oszlik el a habitatban, amibdl egyértelmiien kovetkezik, hogy a tdpnovénybol
kipotyogé hernydk eloszldsa is egyenletesebb, mint a M. alcon herny6ké. Tekintettel arra,
hogy a hangyagazda fészkek eloszldsa random, a M. alcon hernydk egyenetlen eloszldsa
fokozza a sztochasztikus hatdsok érvényesiilését. Tovabb erdsiti a sztochasztikus hatdsokat az
is, hogy a hangyagazda fészkében tobb kakukk-életmodu M. alcon herny6 €l, mint predator M
teleius herny6. Az intenzivebb drift kovetkezménye pedig alacsonyabb szintli valtozatossig



lesz a populdcidkon beliill. Viszont ha a random folyamatok intenzivebbek a M. alcon
populédcidkban, akkor a kozottiik kialakuld genetikai differencidléddsnak is sztochasztikus
jelleglinek kell lennie, tehat nem szamitottunk arra, hogy a differencidlédasnak mintdzata lesz.
Az eredményeink azonban ennek éppen az ellenkezdjét mutattadk. A M. alcon populéacidk
kozotti differencidlédasnak hatarozott mintdzatat tapasztaltuk a Bayes-féle klaszterezés
eredményei alapjan. A kibontakoz6 genetikai struktirardl az elso pillanatban megallapitottuk,
hogy ez a hierarchikus szerkezet nem a foldrajzi régidk alapjan alakult ki. A késObbiek sordn
kideriilt, hogy a differencidlodds mintizata egyértelmiien ©koldgiai alapd, a hasonl6
hangyagazdat hasznédlé populaciok jelentds genetikai hasonlosdgot mutattak. Felvetddhet a
kérdés, hogy a M. teleius esetében mennyire befolydsoltdk a populacidk kozotti
differencidlodds mintazatat az eltéré hangyagazdidk. A Bayes-féle klaszterezés eredményei
alapjan a M. teleius populdciok differencialédasdnak a mintdzata sokkal kevésbé kifejezett,
mint a M. alcon populicioké. Meglepd lehet, hogy a hangyagazddk ilyen eltéré hatést
gyakorolnak a két faj genetikai struktirdjara, mikozben alapvetéen mindkét faj obligat
mirmekofil. A két faj hernydjdnak azonban eltérd a viselkedése a hangyafészekben: a M.
alcon hernydk kakukk-életméduak, mig a M. teleius hernydk predatorok. A kakukk-
viselkedés szoros kapcsolatot tételez fel a hernydk és az Oket gondoz6 hangya dolgozdk
kozott, ami erdsiti a lokélis adaptacidt a kérdéses hangyagazda faj fészkéhez.

4. A Birdlo éaltal felvetett hipotézissel kapcsolatban van egy éltaldnos, és egy, a konkrét
esettanulményra vonatkozé véleményem. Teoretikus oldalrél kozelitve, a kornyezet
valtozatossdga tobbféle lehet. Eltér0 kornyezeti viszonyok még egy habitaton beliil is
megjelenhetnek szisztematikusan, vagy eltéré habitat foltok, vagy idében rendszeresen
visszatérd kornyezeti valtozasok (pl. évszakok) formdjaban. Ha egy habitat kiillonboz6
foltjaiban eltéroek bizonyos kornyezeti tényezOk, akkor ezek kivélthatnak eltérd szelekcids
hatdsokat. Ennek a genetikai kovetkezményeit elemzik a niche-szelekcié modelljei. Bar a
kiillonbozé modellek részletei eltérdek, az altaluk vart genetikai kovetkezmények hasonldak,
vagyis ilyen heterogén kornyezetben magas szintli populdcidkon beliili valtozatossag varhato.
Ha azonban a kornyezeti valtozatossdg random a habitaton beliil, akkor nem idézhet eld
egyértelmii szelekciés valaszt. Eppen a Birdlé altal felvetett sziildi befektetés kapcsan
sziiletett meg a random kornyezetben érvényesiilo anyai hatds specidlis esete a sziildi esély
novelés (,,bethedging”), amelynek értelmében a ndstény egy kiszdmithatatlan modon valtozé
kornyezetben azzal tudja az utédok talélési esélyét, €s ezdltal a sajat fitneszét ndvelni, ha
fokozza az utédok valtozatossagat.

A Birdl6 4. kérdését azonban arra az esettanulmdnyra is lehet vonatkoztatni, amelyben
felvetodott az r- és K-stratégia. Az E.1.1. fejezetben azt elemeztem, hogy a Parnassius
mnemosyne populdcidkban magasabb szintli enzim polimorfizmust tapasztaltunk, mint az
Euphydryas maturna populacidkban. Ezt a szignifikdns kiilonbséget a két faj eltérd
szaporodasi stratégidjabol adodo eltérd intenzitdsd drift hatdsdval magyardztuk. A két faj
szaporodasi stratégidja kozott azonban nemcsak az a kiilonbség, hogy a P. mnemosyne
kevesebb, de nagyobb petéket rak, mint az E. maturna, hanem a peték elhelyezése is
alapvetden eltérd stratégiat mutat. Az E. maturna 1-2 csoméba rakja a petéit, mig a P.
mnemosyne nagy teriileten szorja szét oket. Ezért a sztochasztikus mortalitds, amit a Biralo is
emlit, az E. maturna nOstények utddait nem egyforma mértékben érintik (pl. egy predator
vagy egy parazitoid megtaldlja a herny6fészket, vagy kedvezdtlen iddjarasi események
torténnek). Meg kell azonban jegyezni, hogy egy alapvetd random jelenség a P. mnemosyne
peték tulélését is meghatarozza: nevezetesen a tapnovény hajtdsai csak tavasszal jelennek



meg, mikozben a ndstények peterakdsi idoszaka a nyér eleje. A ndstény tehat random médon
szorja el a petéit, €s igy azok vagy egy kikeld Corydalis hajtas kozelében lesznek, vagy nem.
Ennek a véletlen jelenségnek a hatdsat csokkenti azzal a ndstény, hogy nagy teriileten szérja
sz€t a petéket, vagyis a tapnovény hajtdsainak a véletlenszerii eloszlasa, illetve az ebbdl ad6do
random mortalitds hasonlé6 médon érinti a populédcié ndstényeinek az utddait. Ugyanakkor az
is noveli az utddok talélését, hogy a peték nagyok, sok tartalék anyagot tartalmaznak.
Mindkét faj esetében beszélhetiink tehdt random mortalitdsrél, de ennek a mértéke és az
eloszldsa a ndstények utédai kozott eltérd a két faj esetében.

5. Természetesen szerencsés lett volna a morfologiai jellemzok vonatkozdsaban 1is
megdllapitani a fenotipusos differencidlodds mértékét (Pst értékek), és Osszevetni azt a
molekuldris markerek alapjan kapott értékekkel. Bar egy ilyen analizis hasznos voltat
megkérddjelezi az a tény, hogy a morfometriai vizsgédlatokban kisebb és kevesebb mintdval
dolgoztunk. Ezekben az analizisekben ugyanis csak azokat a him egyedeket hasznéltuk fel,
amelyeknek a szarnyai j6l mérhetéek maradtak a gylijtés és a tarolds sordn.

6. A minta nagysdga mind a vizsgélt egyedek, mind pedig a marker lokuszok vonatkozasaban
attol fiigg, hogy milyen kérdésre kivan a kutat6 vélaszt adni a vizsgélatok sordn. Amikor a
populécién beliili finom struktirdra vonatkoznak a kérdések (csalddszerkezet, szaporodasi
rendszer, stb.) akkor sok markerre (akar tobb mint 30 varidbilis lokusz) van sziikség ahhoz,
hogy az eredmények jol értelmezhetdéek legyenek. Ha a populdcié térbeli struktirdjat
(,,Jandscape genetics”) vizsgadlja egy kutatd, akkor inkdbb a mintaszam novelését (N>30) kell
szem elott tartani. Ha azonban egy kozepes méretli foldrajzi régioban (mint pl. a Karpat-
medence) akarja feltarni a kutat6 egy faj genetikai struktirdjat, akkor a 8-10 varidbilis lokusz,
és NLI15-25 egyed/minta elegendd populacidnként. Viszont egy ilyen vizsgédlatban sok
mintdra van sziikség, optimdlis esetben minden régiobol, ahol a faj a kérdéses teriileten
eléfordul, 3-5 populdcié6 mintdjat célszerli begylijteni. Ugyanakkor a lokdlis adaptécid
vizsgalata sordn altaldban csak néhdny populacié (pl. kiilénb6zd okotipusok 2-3 populécidja)
mintdjit elemzik, de ilyenkor tobb szdz marker lokuszt (korabban AFLP, manapsiag SNP)
alkalmaznak.

Remélem, hogy a Birdl6 el tudja fogadni a kérdésekre és a megjegyzésekre adott vilaszaimat.
Még egyszer koszondm a dolgozat értékelését és oriilok, hogy a Birdlé szdmos eredményemet
tartotta kiemelésre méltonak.

Debrecen, 2019. 01. 25.

Pecsenye Katalin



