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OSSZEFOGLALAS

A balkdani gerle kontinensnyi teriileteket hoditott meg néhdny évtized leforgdsa alatt. Terjeszkedésének kivalto okait, terjedési minidzatat
16bb tanulmany vizsgdlta mar. A foldrajzi elterjedés és a populdciok genetikai szerkezete kozétti sszefiiggéseket azonban még nem kutattdk.
Vizsgalatunkban 19 orszag teriiletérél, Gsszesen 152 egved 650 bp hossziisdgi mitokondrialis COI szekvencidit elemeztiink. Az elemzés soran
térbeli autokorreldcios elemzést, fGkomponens analizist és a genetikai diszkontinuitas vizsgdlatdt végeztitk el. A térszerkezet analizis sordn
megdllapitdst nyert, hogy 2500 km-es tavolsdgig lehetett pozitiv korreldciot kimutami a genetikai differencidlédds és a kiilonbdzé foldrajzi
teriiletek kozétt. A genetikai diszkontinuitas vizsgalat sordn csak a Kdrpat-medencében sikeriilt kimutatni rejtett genetikai akaddlyokat. Mds
térségekben valosziniileg a mintavétel egyenetlenségei miatt nem lehetett genetikai izoldlisag nyomait kimutatni, mivel ezekrél a teriiletekrsl
ardnyaiban sokkal kevesebb szekvencia dllt rendelkezésre. A jovében célszerii lesz tovabbi mintagytjtés utdn megismételni a vizsgdlatot.

Kulesszavak: genetikai diszkontinuitds, térbeli autokorreldcios elemzés, fokomponens analizis, foldrajzi elterjedés
SUMMARY

The Collared Dove conquered continent areas within a few decades. Causes and dispersion pattern of expansion has been investigated in
several studies. However, the relationship between the geographic distribution and genetic structure of populations has not been researched.
We used 152 individuals from 19 countries in this study. We analyze a 650 bp long mitochondrial COI sequences of each individuals. We were
performed Spatial Autocorrelation Analysis, Principal Component Analysis and analysis of the genetic discontinuity in this study. Under
2500 km distance was a positive correlation between the genetic differentiation and different geographical areas. Hidden genetic barriers
were found only Carpatian Basin. Could not be detected signs of genetic isolation in other regions. This will probably due to the unevenness
of the sample collection, because these areas proportionally much fewer sequences were available. Therefore, is worth repeat this analysis

after further sample collection, in the future.

Keywords: genetic discontinuity, Spatial Autocorrelation Analysis, Principal Component Analysis, geographic distribution

BEVEZETES

A balkani gerle (Streptopelia decaocto), mint a vi-
lag egyik legldatvanyosabban terjedd gerinces faja, mar
hosszu évtizedekkel korabban felkeltette a kutatok fi-
gyelmét. A balkani gerle eredetileg szubtrépusi faj,
mely India, Sri Lanka és Mianmar mai teriiletén honos.
Eurdpat a 20. szdzadban kolonizalta, de betelepitették
Kinaba, Koredba és Japanba (Glutz és Bauer 1980,
Cramp 1985). Az Indiabdl indulo expanzidjanak pon-
tos kezdete nem ismert, annyi azonban bizonyos,
hogy a 16. szazadban mar leirjak Torokorszag tertiletén
(Stresemann és Nowak 1958, Smith 1987, Gorski 1993,
Romagosa ¢s Mcencaney 1999, Fujisaki et al. 2010).
Hudson (1965) szerint elterjedési teriilete az 1930-as
évek elején még csak Tordkorszagra és a Balkanra kor-
latozodott. A kozel-keleti és eurdpai kolonizacid az el-
milt 50-60 évben fejez6dott be (Snow et al. 1998,
Crooks és Soule 1999, Rocha-Camerero ¢s Hidalgo de
Trucios 2002, Eraud et al. 2007). Fujisaki et al. (2010)
az elmult évtizedre datalja az eurdpai expanzio végét,
mivel a faj ekkor érte el azokat a tavoli teriileteket, me-
lyek egyben a potencialis éghajlati niche-ének hatérait
is jelentik. Az amerikai kontinensen jelenleg is foly-
tatja terjeszkedését, és mint invaziv fajt tartjak szamon
(Romagosa és Mceneaney 1999, Romagosa ¢s Labisky
2000, Moali et al. 2003, Hooten ¢s Wikle 2008, Fujisaki
etal. 2010, Bled et al. 2011).

A faj terjeszkedésének okait, viselkedését és terje-
dési mintazatat elsGsorban az ornitologia hagyoményos
modszereivel (megfigyelés, gyliriizés stb.) vizsgaltdk
eddig. Robertson (1990) a faj gyors terjedésének okat
kutatva jutott arra a megallapitasra, hogy az antropogén
kornyezetben jelenlévé iires niche elfoglalasa jatszotta
a legfontosabb szerepet, mig az interspecifikus verseny
nem jelentés. A gyors terjeszkedéshez hozzdjarulo, leg-
gyakrabban emlitett tényezok a kivandorlas-fiiggetlen
allomanystriisége, az antropogén ¢léhelyekhez vald
nagyfoku alkalmazkodoképessége, a generalista ét-
rendje, a nagy reprodukcios teljesitménye €s az éven-
kénti koltések magas szama (Romagosa és Labisky
2000). Européaban az expanzio altalaban észak-nyugati
iranyban folyt. Kimutattdk, hogy az 1j teriiletcken
elészor kisebb gocpontokat foglaltak el a faj egyedei,
majd a helyi populacio boviilésével ezek a gocpontok
novekedtek, végiil kitoltottek a kozottik 16vo tires te-
riileteket (jump-diszperzal) (Hudson 1972, Romagosa
és Labisky 2000). Kasparek (1996) fontos tényezdre
hivja fel a figyelmet a faj expanziojaval kapcsolatban.
Elemezve nyugat-torokorszagi/balkani, valamint a flo-
ridai terjeszkedést megallapitotta, hogy a populacio-
denzitas mindkét esetben alacsony volt, ami kizarja a
stirliségfiggd szétterjedést. Tovabbi parhuzam a két
kontinensen tortént kolonizacio kozott, hogy a megte-
lepedés a part menti teriileteken volt a legkiterjedtebb,
mig a szarazfold belseje felé a folyovolgyek jelentenck
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természetes kologiai folyosét szamara (Hudson 1972,
Romagosa és Labisky 2000). Fujisaki et al. (2010) a
balkéani gerle jelenlétét és abundancidjat vizsgalta a
kornyezettel és az ember altal befolyasolt tajjal ossze-
fliggésben. Eredményei azt mutattik, hogy a legkdze-
lebbi populaciétol valo tavolsag volt az elsédleges
magyarazo tényezd a faj jelenlétével kapcsolatban,
nem pedig a populdcidstiriiség. Minél nagyobb volt a
tavolsag a populéaciotol, annal valosziniibb volt, hogy
a faj nincs jelen a teriileten. Az éves atlagos minimum
hémérséklet szintén fontos befolyasold tényezének
mutatkozott. Az észleléseinek mindossze 3%-a szar-
mazott olyan helyrél, ahol az éves atlagos minimum
hémérséklet az elmalt 10 évben 0 °C alatt volt. A csa-
padék viszont nem befolyasolta eléfordulaséat. Az eddi-
gi adatok arra utalnak, hogy a balkéni gerle elterjedé-
sében az éves atlagos kdzéphémérséklet kulesfaktor-
ként szerepelhet.

A molekuléris genetikai modszerek 0j szemlélettel
teszik lehet6vé a faj terjeszkedésének és teriilethaszna-
latanak vizsgalatat. Jelen dolgozatban ezzel — a balkani
gerle esetében korabban még nem alkalmazott meg-
kozelitéssel —, a genetikai szekvencidk és foldrajzi el-
terjedési adatok kombinalt elemzésének modszerével
tesziink kisérletet a fajrol rendelkezésre 4116 informa-
ciok bovitésére.

ANYAG ES MODSZER

A vizsgalatban 152 balkani gerlétél szarmazo szek-
venciat hasznaltunk fel (1. tabldzat), melyek a mito-
kondrialis DNS COI génjének meghatarozott, 650 bp
hosszisagh szakaszat kodoljak. A fékoordinéta anali-
zishez (PCoA) és a teriileti autokerrelacios elemzéshez
(Spatial Autocorrelation Analysis) a GenAlEx 6.501
(Peakall és Smouse 2006, 2012) szoftvert alkalmaztuk.
Az adatok haploid jellegébol fakadéan a vizsgalt
dsszes mintan beliil nem volt lehetséges nagy bizton-
shggal populaciok kijeldlése. Ennek oka, hogy a szoft-
ver nem képes a populacionkénti genetkai tavolsagokat
a teljes 0sszességre vonatkoztatva megrajzolni ilyen ti-
pust adatoknél. Ezért a térszerkezet analizis sordn
egyetlen populécionak tekintettiik az dsszes mintat. Ez-
altal lehet6vé valt, hogy minden egyedet dnallo egy-
ségként kezeljen a program és megvalosulhasson a
genetikai és a foldrajzi adatok kozotti kapesolat vizs-
gélata. Hasonl6 megkozelitést alkalmazott Williams et
al. (2007) is az invézios brazil rézsabors (Schinus tere-
binthifolius) vizsgalatakor. A genetikai diszkontinuitds
vizsgalatat a BARRIER szoftver (Manni et al. 2004)
segitségével végeztiik. Az elemzéshez a mintak fold-
rajzi koordinatait és a PCoA analizis sordn felhasznalt
genetikai tavolsag matrixot hasznaltuk fel. A megfeleld
szamu barrier kiszdmitasahoz egy bootstrap fazis sziik-
séges, azonban a diploid adatok hidnya miatt ennek fut-
tatdsa nem volt lechetséges. Mivel nem rendelkeztiink
elézetes informaciokkal azon foldrajzi akadalyok pon-
tos szamarol, amelyek esetleg akadalyozzak a gerlék
mozgésat, a kordbban meghatarozott populaciok sza-
maval megegyezd barriert feltételeztiink, ami 19 dara-
bot jelent (barrierek szama=populaciok szdma-1).

EREDMENYEK

Térszerkezet analizis

A genetikai és foldrajzi tavolsagok kozotti esetleges
korrelacio vizsgalatdhoz terlileti autokorrelacios elem-
zést és fokoordinata analizist (PCoA) végeztiink.

Az 1. dbran az “U” és “L” vonalak jel6lik a null-
hipotézis (nincs térbeli struktira) 95%-os konfidencia
értékeit. Az “r” a korrelacids egyiitthatot dbrézolja.
Ahogy az 1. dbrdn lathato, 2500 km-es tivolsagig le-
hetett pozitiv korrelaciot kimutatni a genetikai diffe-
rencialodas és a kiilonbozo foldrajzi teriiletek kozott.
Ez arra utal, hogy az egyedek kozott eddig a tvolsagig
mutathato ki genetikai strukturaltsag, ezen tal negativ
korrelacio esetén pedig megsziinik a génaramlas
(Alvares-Carvalho et al. 2016). A korrelacio mértéke
az 1000 km-es tavolsag osztdlyban meglehetésen ma-
gas (1=0,781; p=0,001) érteket vett fel, majd meredek
csokkenést mutatott. Egy ilyen mozgékony faj eseté-
ben, mely egyedeinek nem jelent problémat nagyobb
tavolsagok megtétele, szamitani lehetett a nagy teriileti
kiterjedésii populaciok létére. A korrelacios egyiitthato
meredekségébél viszont valoszinisiteni Iehet, hogy a
populacié hatédrokat az 1000 km-es tavolsagértek alatt
kell keresni.

A fékoordinata analizis eredményeit a 2. dbra mu-
tatja be. Az dbran kirajzolodo kiilonbozo klaszterekben
az egymastol nagy foldrajzi tavolsagban gyijtott min-
tak is megjelennek. Ebbél az kovetkezik, hogy a balka-
ni gerle esetében még nem alakultak ki az egyes
foldrajzi régiokra jellemzd genetikai strukttrdk. Ered-
ményeink alapjan nem sikeriilt terjedési mintézatot ki-
mutatni.

Genetikai diszkontinuitas vizsgalat

A genetikai diszkontinuitas vizsgélatit a BARRIER
szoftver (Manni et al. 2004) segitségevel végeztiik. Az
elemzéshez a mintak foldrajzi koordinatait ¢s a PCoA
analizis soran felhasznalt genetikai tavolsag matrixot
hasznaltuk fel.

A 3. dabra a feltételezett terjedési tvonalakat, a
feltételezett populacié hatarokat, valamint a rejtett ge-
netikai barriereket dbrazolja Eurdpaban. Az azsiai és
amerikai kontinensen az alacsony elemszam miatt sem
lehetett genetikai izolaltsag nyomait kimutatni. Az
amerikai populacié esetében az is magyaréazatot jelent-
het, hogy az Eurdpabol valo betelepités ota eltelt par
évtized nem volt elegendd ahhoz, hogy jelentds gene-
tikai kiilonbségek alakuljanak ki. Genetikai barriereket
egyediil Magyarorszag teriiletén sikeriilt azonosita-
nunk. Egy populéciot az Alfold keleti részén azonosi-
tottunk, mig egy masikat D¢l, Délnyugat-Magyaror-
szagon. Mindkett6rdl elmondhato, hogy fejlett mezo-
gazdasaggal rendelkez6 vidékek, ahol a faj egyedei vi-
szonylag kis teriileten megtalaljék a sziikséges élet-
koriilményeket, ezért nincsenek rdutalva az elvandor-
lasra, a nagy teriileteket érinté koborléasra.
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1. tablazat
A vizsgalatban felhasznalt mintikra vonatkozé szirmazasi adatok

Minta(1) Szdrmazdsi orszdg(2) Szarmazasi varos(3) NCBI azonositd(4)

BIH-02 Bosznia-Hercegovina(6) Szarajevo sajdt gyijtés(5)
BWO1 Belarusz Koztérsasdg(7) Baranovichi sajat gytjtés(5)
C-01 Kubai Koztarsasag(8) Havanna sajat gylijtés(5)
CY-01 Ciprusi Koztarsasag(9) Nicosia sajdt gyiijtés(s)
CZ-01 Cseh Koztarsasag(10) Prihonice sajat gyijtés(s)
CZ-04 Cseh Koztarsasag(10) Prithonice sajat gyijtés(s)
CZ-05 Cseh Koztarsasag(10) Priihonice sajt gyljtés(s)
CZ-06 Cseh Koztarsasag(10) Lutové sajat gytijiés(s)
CZ-07 Cseh Koztarsasag(10) Liborezy sajat gytjtés(s)
CZ-08 Cseh Koztdrsasdg(10) Zitet sajat gytijtés(5)
FR-01 Francia Koztarsasag(11) Oléron sajit gyiijtés(5)
FR-03 Francia Koztdrsasag(11) Oléron sajdt gylijtés(S)
FR-04 Francia Koztérsasdg(11) Oléron sajat gyiijtés(s)
FR-05 Francia Koztarsasag(11) Oléron sajat gyiijtés(s)
FR-06 Francia Koztarsasag(11) Oléron sajat gyljtés(s)
FR-07 Francia Koztarsasdg(11) Oléron sajét gyiijtés(5)
FR-08 Francia Koztarsasdg(11) Oléron sajat gy(ijtés(5)
FR-09 Francia Koztarsasdg(11) Oléron sajat gyljtés(s)
FR-10 Francia Koztarsasag(11) Oléron sajat gyljtés(s)
FR-11 Francia Koztarsasdg(11) Oléron sajat gylijtés(5)
FR-13 Francia Koztarsasdg(11) Oléron sajat gytjtés(s)
GB-01 Nagy-Britannia(12) Glasgow sajdt gytjtés(s)
GB-03 Nagy-Britannia(12) Cambrige sajat gytijtés(5)
GB-04 Nagy-Britannia(12) Cambrige sajat gyljiés(5)
GB-06 Nagy-Britannia(12) Cambrige sajat gyljtés(s)
GB-11 Nagy-Britannia(12) Cheshire sajdt gyiijtés(s)
GB-13 Nagy-Britannia(12) Cheshire sajat gytjtés(s)
GB-14 Nagy-Britannia(12) Cheshire sajat gyiijtés(s)
GB-15 Nagy-Britannia(12) Cheshire sajdt gylijtés(5)
GB-16 Nagy-Britannia(12) Cheshire sajdt gylijtés(s)
GB-17 Nagy-Britannia(12) Cheshire sajat gyjtés(s)
GB-28 Nagy-Britannia(12) Cheshire sajat gytjtés(s)
GB-29 Nagy-Britannia(12) Cheshire sajét gyiijtés(5)
GB-30 Nagy-Britannia(12) Norfolk JQ176291.1

GP-01 Francia Koztarsasdg(11) Guadeloupe sajat gyljtés(s)
GP-02 Francia Koztarsasag(11) Guadeloupe sajat gyljtés(s)
GP-03 Francia Koztdrsasdg(11) Guadeloupe sajat gyiijtés(5)
GP-04 Francia Koztarsasdg(11) Guadeloupe sajat gy(jtés(3)
GP-05 Francia Koztdrsasdg(11) Guadeloupe sajat gy(ijtés(5)
GP-06 Francia Koztdrsasag(11) Guadeloupe sajat gyiijtés(5)
GP-07 Francia Koztarsasdg(11) Guadeloupe sajat gyijtés(s)
GP-09 Francia Koztarsasdg(11) Guadeloupe sajat gyijtés(s)
GP-10 Francia Koztarsasdg(11) Guadeloupe sajat gytjtés(s)
GP-12 Francia Koztarsasag(11) Guadeloupe sajét gytijtés(5)
HU-01 Magyarorszag(13) Tétkomlos sajat gytjiés(s)
HU-02 Magyarorszag(13) Tétkomlés sajat gytjtés(s)
HU-03 Magyarorszdg(13) Balmazijvéros sajdt gyljtés(s)
HU-04 Magyarorszag(13) Gaodollo sajdt gylijtés(5)
HU-05 Magyarorszig(13) Godollo sajdt gyiijtés(5)
HU-07 Magyarorszag(13) Mosonszolnok sajat gyiijtés(5)
HU-08 Magyarorszdg(13) Kaposvir sajat gyiijtés(5)
HU-09 Magyarorszig(13) Oroshaza sajdt gyhjtés(5)
HU-10 Magyarorszdg(13) Oroshédza sajat gyljiés(s)
HU-11 Magyarorszig(13) Oroshédza sajat gyujtés(s)
HU-12 Magyarorszag(13) Oroshdza sajdt gytjtés(5)
HU-13 Magyarorszdg(13) Oroshédza sajdt gyljtés(s)
HU-14 Magyarorszag(13) Oroshédza sajdt gyljtés(5)

Az [ tabldzat folytatasa a kovetkezd oldalon ...
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... az . tablazat folytatasa

Minta(1) Szdrmazdsi orszag(2) Szarmazési varos(3) NCBI azonosito(4)

HU-15 Magyarorszdg(13) Baks sajat gyiijtés(5)
HU-16 Magyarorszag(13) Bdcsa sajat gylijtés(5)
HU-17 Magyarorszag(13) Mindszent sajat gytijtés(5)
HU-18 Magyarorszig(13) Toétkomlos sajat gyiijtés(5)
HU-19 Magyarorszag(13) Hédmezoévasarhely sajat gyijtés(s)
HU-20 Magyarorszag(13) Hédmezovasarhely sajat gyiijtés(5)
HU-21 Magyarorszig(13) Seregélyes sajat gyijtés(s)
HU-22 Magyarorszdg(13) Székesfehérvar sajat gyiijtés(s)
HU-23 Magyarorszég(13) Mér sajat gyijtés(s)
HU-24 Magyarorsziag(13) Keeskemét sajat gyijtés(s)
HU-25 Magyarorszag(13) Simasig sajat gyjtés(s)
HU-26 Magyarorszdg(13) Fert6homok sajat gyijtés(s)
HU-27 Magyarorszag(13) Tétkomlds sajdt gyijtés(s)
HU-28 Magyarorszag(13) Harsany sajat gyiijtés(5)
HU-29 Magyarorszég(13) Dusnok sajat gyiijtés(5)
HU-30 Magyarorszdg(13) Cstkmo sajat gyijtés(s)
HU-31 Magyarorszig(13) Sopron sajat gyiijtés(5)
HU-32 Magyarorszig(13) Balf sajdt gyijtés(s)
HU-34 Magyarorszdg(13) Balatonkenese sajat gyiijtés(s)
HU-35 Magyarorszdg(13) Mosonmagyardvar sajat gyijtés(s)
HU-36 Magyarorszdg(13) Maosonszolnok sajat gyljtés(s)
HU-37 Magyarorszdg(13) Mohics sajat gyijtés(s)
HU-38 Magyarorszdg(13) Mohics sajat gytjtés(s)
HU-39 Magyarorszig(13) Satorhely sajat gyijtés(s)
HU-41 Magyarorszdg(13) Demecser sajat gylijtés(s)
HU-42 Magyarorszig(13) Demecser sajat gyijtés(s)
HU-43 Magyarorszig(13) Mosonszolnok sajat gyijtés(S)
HU-45 Magyarorszig(13) Barcs sajat gylijiés(s)
HU-46 Magyarorszig(13) Barcs sajat gylijtés(5)
HU-47 Magyarorszag(13) Barcs sajit gylijtés(5)
HU-48 Magyarorszig(13) Barcs sajdt gylijtés(5)
HU-49 Magyarorszig(13) Bares sajét gy(ijtés(5)
HU-50 Magyarorszig(13) Barcs sajat gylijtés(5)
HU-51 Magyarorszig(13) Barcs sajdt gylijtés(5)
HU-52 Magyarorszdg(13) Barcs sajdt gyiijtés(5)
HU-53 Magyarorszig(13) Barcs sajit gyiijtés(5)
HU-54 Magyarorszig(13) Tiszaalpar sajét gyiijtés(5)
HU-56 Magyarorszdg(13) Mosonszolnok sajdt gy(ijtés(5)
HU-57 Magyarorszig(13) Satorhely sajit gyijtés(5)
HU-58 Magyarorszig(13) Satorhely sajat gyiijtés(5)
HU-59 Magyarorszig(13) Sétorhely sajdt gyiijtés(5)
HU-60 Magyarorszdg(13) Séatorhely sajat gy(jtés(s)
HU-61 Magyarorszdg(13) Satorhely sajdt gyhjtés(s)
HU-62 Magyarorszdg(13) Satorhely sajat gyhjtés(s)
HU-63 Magyarorszdg(13) Sétorhely sajat gyhjtés(s)
HU-64 Magyarorszig(13) Satorhely sajdt gyijtés(5)
HU-65 Magyarorszig(13) Sétorhely sajat gyljtés(5)
HU-66 Magyarorszdg(13) Satorhely sajat gyijtés(s)
HU-67 Magyarorszdg(13) Mosonszolnok sajit gylijtés(5)
NOR-01 Norvégia(14) Oslo GU571632.1

IT-01 Olaszorszag(15) Réma sajit gylijtés(5)
NL-01 Hollandia(16) Nijmegen sajét gylijtés(s)
NL-03 Hollandia(16) Nijmegen sajdt gy(ijtés(s)
NL-05 Hollandia(16) Nijmegen sajit gylijtés(5)
NL-06 Hollandia(16) Nijmegen sajét gytijtés(5)
NL-07 Hollandia(16) Hoogkerk KF9468064.1

PK-01 Pakisztan(17) Lahor KC182070.1

PK-02 Pakisztan(17) Lahor KC182064.1

PK-03 Pakisztan(17) Lahor KC182069.1

PK-04 Pakisztan(17) Lahor KC182068.1

PK-05 Pakisztan(17) Lahor KC182067.1

Az [. tablazat folytatasa a kivetkezd oldalon ...
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... az I. tablazat folytatasa

Minta(1) Szarmazisi orsz4g(2) Szdrmazasi varos(3) NCBI azonosit6(4)

PK-06 Pakisztan(17) Lahor KC182066.1

PK-07 Pakisztan(17) Lahor KC182062.1

PK-08 Pakisztan(17) Lahor KC182065.1

PK-09 Pakisztan(17) Lahor KC182071.1

PK-10 Pakisztan(17) Lahor KC182063.1

PL-01 Lengyelorszag(18) Gdansk sajdt gytijtés(5)
PL-03 Lengyelorszag(18) Krakké sajat gyljtés(s)
RO-01 Romdnia(19) Temesvar sajat gytijtés(s)
RO-02 Roménia(19) Tulcea sajat gytijtés(5)
RO-04 Romadnia(19) Boncida sajat gyijtés(s)
RO-05 Romania(19) Temesvir sajat gyujtés(s)
RO-07 Romania(19) Szaparyfalva sajat gytijtés(s)
RO09 Roménia(19) Kolozsvir sajdt gylijtés(5)
ROI10 Romdnia(19) Kolozsvir sajit gyhijtés(s)
RO11 Roménia(19) Kolozsvir sajat gyiijtés(s)
SA-01 Szaud-Arébia(20) n.a.(25) HQ168040.1

SA-02 Szatid-Arébia(20) n.a.(25) HQ168041.1

SP-01 Spanyolorszig(21) Zaragoza sajat gyljtés(5)
SP-03 Spanyolorszdg(21) Badajoz sajat gyiijtés(5)
SP-05 Spanyolorszdg(21) Badajoz sajdt gylijtés(s)
SP-07 Spanyolorszdg(21) Badajoz sajat gylijtés(s)
SP-08 Spanyolorszig(21) Badajoz sajat gytjtés(s)
SP-09 Spanyolorszdg(21) Badajoz sajdt gytjtés(5)
SP-10 Spanyolorszdg(21) Badajoz sajat gytiijtés(5)
SP-12 Spanyolorszdg(21) Badajoz sajat gytjtés(s)
SP-13 Spanyolorszig(21) Badajoz sajat gyjtés(5)
SP-15 Spanyolorszdg(21) Badajoz sajdt gyiijtés(5)
SWE-01 Svédorszdg(22) Trollhaettan GU572102.1

TR-01 Torokorszdg(23) Canakkale sajat gyujtés(s)
TR-02 Torokorsz4ag(23) Canakkale sajét gy(ijtés(5)
TR-03 Torokorszig(23) Antalya sajdt gylijtés(5)
TR-05 Torokorszag(23) Ahmetbeyli sajat gyljtés(5)
USA-01 Amerikai Egyesiilt Allamok(24) Homestead DQ433219.1

USA-02 Amerikai Egyesiilt A]lamok(24) Homestead DQ433220.1

Table 1: Data of used samples in this study
Sample(1), Country(2), Town(3), NCBI code(4), Own collection(5), Bosnia and Herzegovina(6), Belarus(7), Cuba (8), Cyprus(9), Czech
Republic(10), France(11), Great Britain(12), Hungary(13), Norway(14), Italy(15), Netherlands(16), Pakistan(17), Poland(18), Romania(19),
Saudi Arabia(20), Spain(21), Sweden(22), Turkey(23), USA(24), no data(25)

1. dbra: Teriileti autokorreliciét bemutaté korrelogram
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Megjegyzés: az dbra a genetikai korrelacié értékeit abrazolja a tavolsag fliggvényében (n=152). Korreldcios egyiitthaté (r), hiba felsé korlatja
(U), hiba alsé korlatja (L), Bootsrap ismétlés 1000, P<0,001.

Figure I: Spatial Autocorrelation Analysis
Note: the figure shows the correlation values of the genetic function of the distance (n=152). Correlation coefficient (r), upper (U), lower (L),
Bootsrap 1000, P <0.001.
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2. abra: Fékoordinita analizis (PCoA) a genetikai és foldrajzi tivolsagok kozotti korrelacié alapjan
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Figure 2: Principal Coordinate Analysis (PCoA) based on the correlation between genetic and geographic distances
3. abra: A genetikai és foldrajzi izolici6 osszefiiggései
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Figure 3: The context of genetic and geographical isolation

Legend(1), Hypothetical geographic border of population(2), Hypothetical expansion path(3), Genetic barrier(4)

KOVETKEZTETESEK

Vizsgalatunkban a balkani gerle foldrajzi elterjedé-
se ¢s genetikai diverzitasa kozotti 6sszefliggéseket
elemeztiik. A kutatdsban a faj elterjedési tertiletének
nagy részérél, 6sszesen 20 orszagbol szarmazo mtDNS
COI szekvenciakat hasznaltunk fel. Megallapitast nyert,

hogy a faj populaciéi kozott legfeljebb 2500 km-es
tavolsagig lehet génaramlassal szamolni. Ez az érték a
faj mozgékonysaga miatt redlisnak tekinthetd, ugyan-
akkor az adatokbdl az is latszik, hogy a géndramlas
meértéke a tavolsag novekedésével rohamosan csokken.
A tényleges populacidhatarok feltardsara a genetikai
diszkontinuités vizsgélatot végeztiink. Ennek eredmé-
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nyei alapjan Magyarorszag teriiletén sikertilt két, fold-
rajzilag is lehatarolhaté populaciot azonositani. Ezek
elhelyezkedése és kiterjedése a teriilet 6kologiai viszo-
nyaival is dsszhangban van, azokkal is jol magyaraz-
haté. Mindazonaltal els6 izben sikeriilt egy balkéani
gerle populdcidt genetikai adatok alapjan behatarolni.
Mas teriiletek esetében valoszintileg nem a genetikai
hatarok hianya miatt nem sikeriilt hasonlot kimutatni,

hanem az alacsony elemszam tette ezt lehetetlenné.
Egyértelmi, hogy a vizsgalatban érintett nagy foldraj-
zi kiterjedés mellé parosuld alacsony elemszam nem
bizonyult elegendének a kellden részletes eredmények
eléréséhez. Eppen ezért a jovo legfontosabb feladata-
nak tartjuk tovabbi mintak gytijtését a faj elterjedési
teriiletérdl, majd felhasznalasukkal az elemzések fris-
sitését.
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