A birilébizottsig értékelése

Pecsenye Katalin védett lepke fajokon évtizedeken keresztiil végzett empirikus
populicidgenetikai kutatdsai tttord jellegliek és Osszességiiket tekintve Magyarorszagon
egyediilillo populicidgenetikai vizsgalatsorozatot alkotnak. Négy fajcsoportot érintd,
sokoldali kutatdsai mind kérdésfeltevéseiket, mind moddszereiket tekintve szervesen
illeszkednek az eurdpai lepideptorologiai kutatisokhoz. A tézisekben Gsszefoglalt, 15
dolgozatban  publikdlt tiz esettanulminy eredményeinek egy része klasszikus
populdcidgenetikai (2,5,6,7), filogeogrifiai (4,5), taxonémiai (3, 11) hipotéziseket timasztott
ala, illetve éllitott fel; tovibb vizsgilandé adapticiét valdszindsitett (4, 6, 8, 10) valamint
konzervicidbiologiai egységeket (3,9) hatdrozott meg. Pecsenye Katalin eredményei egyarant
alapjaul szolgidlnak a vizsgilt védett lepke fajokon folytatandé toviabbi okologiai és
populiciogenetikai alapkutatidsoknak, valamint a védelmiiket szolgilé természetvédelmi
intézkedéseknek.

. Magyarorszag négy régidjara kiterjeds, 38 lepke populiciobdl szirmazé mintdban 42 lokusz
enzimpolimorfizmus vizsgdlata alapjin megallapitotta, hogy a kis apolldlepke (Parnassius
mmemosyne) populiciok neutrilis variabilitdsa szignifikinsan magasabb, mint a diszes
tarkalepke (Euphydrias. maturna) populicioké, ami gyorsabb genetikai sodrodast, illetve
alacsonyabb effektiv populicidméretet jelez az E. maturna populicickban. A régick kozt
nagysigrenddel magasabbnak becsiilt effektiv szimu migrinssal rendelkezd E. maturna
populicick nem mutatnak regiondlis differencidlédist, mig a kis apolldlepke régioi
nagymértékben izoliltak. Az egyes régiokon belil a populicik kozti migrinsok becstilt
effektiv szdma, s a két faj populiciéinak région beliili differencidléddsa hasonlé mértékd.
(Tézis 1.1.1.2.b.C.)

. Az E. maturna populaciék nagyobb homogenitisinak lehetséges okaként a két faj eltérd
populiciok effektiv méretét nagymértékben csokkenti, hogy egy-egy néstény lirvii egy
tészekben maradnak, s a teljes fészkek pusztuldsa miatt a kovetkezs generdciéban kevés
néstény utdédai  domindlnak. Ennek megfeleléen a Fényi-erd6 diszes tarkalepke
populicijiban nagy szimban taldlt egy fészekbdl szirmaz6 lepkéket. A populicié két
szubpopulaciébdl all, mindkett§ effektiv mérete alacsony, s jelentés mértékd benniik a
beltenyészet. A genericiok kozti genetikai osszetétel kiilonbségek egy-egy szubpopulicion
beliil nagyobbak, mint a szubpopulaciok kozti kiilonbségek egy-egy genericidban. (Tézis
1.2.1. a.b.c.

. Az 1. pontban ismertetett Gsszehasonlit6 vizsgalatban szerepelt 20 darab E. maturna populicié
enzimpolimorfizmusra vonatkozé adatait kozép- és nyugat-magyarorszagi, erdélyi, valamint
dobrudzsai populiciék mintiival kiegészitve kimutatta, hogy a faj karpat-medencei populicioi
legalibb 3 genetikai vonalat képviselnek, s dsszhangban a korabbi, morfolégiai bélyegeken
alapul6 taxonémiai eredményekkel, akir alfaji szinten is elkiiloniilhetnek egymastdl. E
vizsgilat alapjin a faj két konzervicios egységét (FCU) kiilonitette el: észak- és kelet-
magyarorszagi, illetve kozép- és nyugat-magyarorszigi funkcionilis egységeket.
Megillapitotta, hogy az eurdpai szinten is kiilontsen veszélyeztetett faj két FCU-ja koziil az
utébbi (KNYM) igényel nagyobb figyelmet a gyakorlati természetvédelmi munkdban,
amennyiben ezen a teriileten kevés populdcié taldlhatd, és ezek nagymértékben izolalodtak
egymastol. (Tézis 4.2.2.c.e.)



IO.

Egy filogeografiai probléma megoldasa érdekében az 1. pontban ismertetett kis apollolepkére
(Parnassius  mmemosyne) vonatkozé kutatdsainak eredményeit egy djabb, keleti régio
bevondsival és az mtDNS citokrém oxidaz I (COI) szekvencia haplotipusainak vizsgilatdval
kiegészitve megillapitotta, hogy 3 mtDNS vonal alakitotta ki a Karpat-medence
populicidinak géndllomanyat. A benépesiilés elsGsorban a balkini refigiumokbdl
torténhetett, két koloniziciés utvonalon, de az Alpok keleti pereme feldl is feltételezhets a
géndramlds. A fixdciés index eloszlisa alapjin val6szindsitette, hogy legaldbb hirom enzim
lokuszon természetes szelekcié révén alakult ki a régiék populicioi kozti kiilonbség. (Tézis

a.b.c.d)

. Kiegészitve Junker et. al. (2015) nyugat-eurdpai vizsgilatait, a faj keleti elterjedési hatdran €16

7 dundntuli, valamint egy szlovéniai és egy erdélyi lapi tarkalepke (Euphydryas aurinia)
populdcicban  végzett 18 enzimlokuszra, és az mtDNS COI régidjira vonatkozd
populiciogenetikai vizsgilatot. A molekuliris elemzéseket 6 populicibban morfometriai
vizsgalatokkal —egészitette  ki. Junker eredményeivel Gsszhangban mind az
enzimpolimorfizmus, mind pedig a COI szekvencia adatok alapjin azt taldlta, az erdélyi
populici6 elkiiloniilt a nyugatiaktél. Ugyanakkor, az is kideriilt, hogy a nyugati populiciok
két viligosan differencidlodott régiét alkotnak és eltérnek a prealpin populicioktdl. Ezért a
Kérpat-medence nyugati teriiletei vagy maguk is 6nallé refigiumok lehettek az utolsd
eljegesedés sorn, vagy pedig a Balkan feldl népesiiltek be. (Tézis 3.2.a.b.c.d.)

Az elterjedési teriilet hatirin a faj szaimara kedvezdtlen korilményeknek koszonheten a
szakirodalom stressz hatdst és szelekcids-migricios egyensilyt var. A viarakozasokkal
Osszhangban a ldpi tarkalepke populiciokban végzett morfologiai vizsgalatok kimutattdk,
hogy a faj nyugati elterjedési teriiletének keleti pereme felé haladva egyre csokkent az
egyedek szirnymérete, s ezzel pairhuzamosan novekedett a hitulsé szarny asszimmetridja. A
fixaciés index varhaté eloszlisa alapjin, a vizsgédlt 18 enzim lokusz koziil hirom lokuszon
feltételezhetd szelekci6 ebben a régidban. (Tézis 3.2.e)

Harom biikk-fennsiki és egy Gomor-Tornai-karszton €16 biikki szerecsenboglarka (Aricia
artaxerxes issekutzi) populicié 19 enzim lokusz polimorfizmusinak vizsgilata alapjin
kimutatta, hogy hirom elszigetelt biikki és egy gomor-tornai populiciéban az allélgyakorisig
spektrum és a heterozigétik gyakorisiga palacknyakhatisra utal, ami a biikki Nagymezd
populacidjaban nem mutathaté ki (Tézis 1.1.3.a.b.).

A fakultativ mirmekofil biikki szerecsenboglirka (Aricia artaxerxes) illetve az obligit
mirmekofil sziirkés hangyaboglarka (Maculinea alcon) 35 enzim lokuszra (19 ill. 16) kiterjedd
vizsgalatival ~ kimutatta, hogy a virakozdsnak megfelelen fakultativ mirmekofil
populdciokban szignifikinsan magasabb volt az enzim polimorfizmus, mint az M. alcon
populiciokban, melyek polimorfizmusinak a mértéke az egyik legalacsonyabbnak bizonyult a
Lycaenidae csalidon beliil. A differencidlodds az A. artaxerxes populiciok kozott kifejezett
regionalis mintdzatot mutatott, mig ez nem volt jellemz§ a sziirkés hangyaboglarkara. (‘Tézis

A zandt hangyaboglirka (Maculinea nausithous) 12, nyugat-dunantili, erdélyi és bukovinai
populiciéinak enzimpolimorfizmus és morfologiai vizsgilata sorin egyértelmd genetikai
differencialodast mutatott ki az erdélyi és a bukovinai populiciok kozott melyeket 6ndllo
konzervicios egységként (FCU) javasolt kezelni. (Tézis 4.2.1. a.b.c)

Kiilonb6zG larvaterjesztési stratégidja hangyaboglirka faj osszehasonlité vizsgilata sorin
kimutatta, hogy az M. alcon kilonb6z6 hangyagazdit preferdlé populiciéi molekularis
polimorfizmusuk alapjan is elkiilontlnek, mig az azonos elsédleges hangyagazdival
rendelkez8 M. teleius populiciok osszetétele jobban atfed. (Tézis 2.1. a.b.c.d)



11.0t kiilonbozé fajba sorolt, 32 kézép-eurépai Maculinea populicié 14 enzim lokuszéra kiterjeds
populicidgenetikai vizsgilata megerGsitette, hogy az M. alcon pneumonanthe és cruciata
tipusianak kdrpat-medencei populiciéi kozott nines jelentGs kiilonbség, tehdt azonos fajba
soroland6ak. A genusban négy evoliciés egység (ESU) van jelen a Karpat-medencében.
(Tézis g.1.1. a.b.c).



