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Bevezetés

Azutdbbi évtizedekben egyre intenzivebben
jelentkezé antropogén hatasok a természetes
életterek beszikiilését, feldarabolodasat,
egyes fajok populacioméretének csokke-
nését, a populiciok fragmentalodasat és
matok nagymértékben hozzajarultak a ve-
szélyeztetett novény- és allatfajok szimanak
drasztikus novekedéséhez. Ennek kovet-
keztében a gyakorlati természetvédelem
szamara kiemelkeds jelentGségtivé valtak
a konzervaciobiologiai kutatasok, melyek
egyik fontos résztertilete annak a vizsgalata,
hogy a veszélyeztetett fajok populacidiban
milyen evoltcios erdk hatnak, és ezek ho-
gyan befolyasoljak a populaciok genetikai
variabilitasat.

A hangyaboglarka fajok egész EurOpa-
ban védettek, illetve veszélyeztetettek, ami
él6helyeik beszikiilésének és igen specidlis
életmodjuknak koszonhets. A megtermé-
kenyitett nGstények a specifikus tipnovény

virdgbimboira és virdgaira, valamint a viragok
kozelében levd levelek felszinére rakjak le

petéiket, majd az ezekbdl kikelS larvak az

elsé harom larvastadiumban a tipnovény
éretlen magvaival taplalkoznak. Ebben a

szakaszban a larvak végleges testtomeglk-
nek minddssze 5-10 %-at érik el. A negyedik
larvastadiumtol a kikelésig fullinkos voros-
hangyak (Myrmica fajok) fészkeiben fejléd-
nek, ahol a hangyalarvak viselkedését, illetve

feromonjait utinozva a hangyadolgozokkal

taplaltatjak magukat ( kakukk” fajok — ezek

koz€ tartoznak az altalunk vizsgalt fajcsoport

képvisel6i is), vagy magukkal a hangyalar-
vakkal tiplalkoznak (predator fajok). A han-
gyaboglarka larvdk tehat a hangyafészkek

specidlis parazitainak tekinthetGek, bar ez a

parazitizmus nem teljesen egyoldald, hiszen

adolgozok édes valadékot kapnak ,cserébe”
a hernyoktol.

A sziirkés hangyaboglarka fajcsoporton
beliil altalaban két fajt kiilonitenek el: a lapi
(Maculinea alcon) és a karszti hangyabog-
larkat (Maculinea rebeli), mégpedig inicialis
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tapnovényeik (kornistirnics — Gentiana

preumonanthe vsSzent Laszlo-tarics— Gen-

tiana cruciata) és hangyagazdiik alapjan
(lapi hangyaboglarka — Myrmica scabrinods,
karszti hangyaboglarka — My. scabrinodis,
My. sabuleti, My. lonae, My. specioides).
Ennek megfelelGen a lapi hangyaboglarka
mocsaras réteken és nedves kaszilokon
fordul el6, mig a karszti hangyaboglarka
szaraz és félszaraz gyepekben, illetve hegyi
legelckon. Mas szerzk azonban alfajokként,
illetve egyszerten Okologiai rasszokként
definialjak Sket.

Vizsgalataink cé€lja a szlirkés hangyabog-
larka fajcsoport populicioi kozotti genetikai
differencialodas mintazatanak tanulmanyo-
zasa volt.

Amnyagok és modszerek

1999 és 2003 kozott Kozép-Eurdpa 6t nagy
foldrajzi régiojabol 40 mintat gyditottiink 27
populaciobdl (1. abra), melyek kozil 13
populacio egyedeia komistamicsot (7. dbra: 1-

’f

.

13),14 pediga Szent Laszlo-tamicsot (1. dbra:

14-27) haszndlja inicidlis tipnovényként. A
foldrajzi mintazat részletesebb elemzéséhez

Eszak-Magyarorszig 6t szubrégiojabol szar-
maz6 populaciok adatait hasznaltuk fel.

Poliakrilamid gélelektroforézis segitségével
tizenhat kiilonboz6 enzimlokuszt vizsgaltunk
meg, melyek kozil tizenegyet a torbol, oot
pedig a potrohbdl nyerttink ki.

A megfigyelt enzimmintizatok alapjan
azonositottuk az egyedek genotipusat.

A teljes genetikai variancia megoszlasat
komplex modon analizaltuk: felosztottuk
mintakon beltili, egy populaciobol szarmazo
mintak kozotti €s populaciok kézotti kompo-
nensekre. A populaciok kdzotti komponenst
tovabb bontottuk tipnovények kozott, illet-
ve foldrajzi régiok kozotti alkomponensekre.
Az analiziseket az Arlequin 2.000 program-
csomaggal (Schneider et al., 2000) végeztiik.

A populaciok allélgyakorisigai alapjan
fékomponens-analizist hajtottunk végre,
amelynek sordn lecsokkentettiik a valtozok
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1. abra » Alapi és karszti hangyaboglarka gytijtGhelyei 1999 és 2003 kozott. Tapnovény:
kornistarnics (1-13); Szent Laszlo-tarnics (14-27). Régio: Eszak-Mo. (1-7, 14-17) [Szubrégio:
Zempléni-hegység (1, 3); Matra (4-7); Aggteleki-karszt (16, 17); Biikk (14, 15); Fiilesd (2)];
Kozép-Mo. (8, 10, 18, 19); Erdély (9, 11, 12, 20-23); Szlovénia (13, 24-26); Alpok (27).
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szamdt, és a kevesebb viltozo dltal meghata-
rozott tgynevezett faktortérben vizsgiltuk,
hogy a populaciok mennyire kiilontilnek el
egymastOl. Azanalizist R 4.0 programcsomaggal
végeztiik (Casgrain — Legendre, 2001).

Eredmeények és értekeléstik

A teljes genetikai variancia legnagyobb
hanyadat — kisebb (észak-magyarorszigi)
és nagyobb (kozép-eurdpai) foldrajzi
léptékben egyardnt — a mintikon beltli
komponens magyarazta (2. dbra). Az
egy populacion belili, mintak kozotti
varianciahdnyad (2. dbra) a genericiok
kozotti kilonbségekbdl adodik, ami a
genetikai sodrodas (drift) hatdsanak és a
generacionként felleps, ismétl6ds palack-
nyak-effektusoknak tulajdonithat6. Ezek a
tényezOk a rendkivil specidlis életciklusra
vezethetSk vissza, amelynek soran véletlen
események sorozata jatszodik le. Mivel a
tipnovény-koloniak és a hangyafészkek
eloszlasa véletlenszer( és egymastol fligget-
len, valamint a petézés sordn a tipnoévény

KOZEP-EUROPA

populéciékon belili variancia

mindsége a kulcsinger a nGstények szamara,
ezérta larvak nagy részét a hangyadolgozok
nem talaljak meg, igy azok elpusztulnak
(drift hatds). Ha az adott larva mégis be-
kertl a megfelels hangyafészekbe, akkor
sem biztos, hogy kifejlédik. Egy fészekben
ugyanis tobb tiz kakukk” larva is fejlédhet,
igy erGteljes versengés 1ép fel a zstfoltsag és
a hangyadolgozék kis létszéma miatt amia
Ahangyik csak néhany hemyot taldlnak meg,
igy gondozas hidnyaban sok lirva elpusztul
(palacknyak-effektus).

AkovetkezG1épésben megvizsgaltuk, hogy
a populaciok kozotti variancia hogyan oszlik
meg a tipnovények, illetve a foldrajzi régiok
kozott észak-magyarorszagi és kozép-eurd-
pai skalan egyarant.

A populiciok genetikailag sem kisebb,
sem nagyobb foldrajzi 1éptékben nem kiilo-
niltek el egymastol az inicidlis tipnovény
tekintetében (2. dbra). A fajokat reprezen-
tal6 pontfelhdk jelentds atfedésben vannak
egymassal (3. a, 3. b abra).

ESZAK-MAGYARORSZAG
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2. dbra * A teljes genetikai variancia megoszlasa
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3. abra * A f6komponens-analizis eredményei (minden pont egy mintit reprezental a
valtozok redukalt terében). A — A 95 %-os ellipszisek a kdzép-eurdpai mintik tipnovények
szerinti mintazatat mutatjak. 1: kornistarnics; 2: Szent Laszlo-tirnics. B— A 95 %-os ellipszisek
az észak-magyarorszagi mintak tipnovények szerinti mintazatat mutatjak. 1: kornistarnics;
2: Szent Laszlo-tarnics. C— A 95 %-os ellipszisek a kozép-eurdpai mintak foldrajzi régiok
szerinti mintizatat mutatjdk. 1: Eszak-Magyarorszag; 2: Kozép-Magyarorszag; 3: Erdély; 4:
Szlovénia; 5: Alpok. D— A 95 %-os ellipszisek az észak-magyarorszagi mintak szubrégiok szerinti
mintazatit mutatjak. 1: Zempléni-hegység; 2: Aggteleki-karszt; 3: Bikk-hegység; 4: Fiilesd; 5: Matra.

A Kozép-Eur6pa nagy régidibol szarma-
z6 mintak foldrajzi mintdzata nem egyértel-
md (2. dbra). A 1égidk kozotti tivolsigok
tal nagyok, igy azok kozott kismértékd az
egyedek vandorlasa. Ennek kovetkeztében
a génaramlas nem képes ellenstlyozni a
populaciokban felléps véletlen hatisokat,
amelynek eredményeként a populaciok
kozott genetikai kiilonbségek halmozddnak
fel (differencialodas). Ebbdl adoddan a ge-
netikai variabilitisnak nincs foldrajzi minta-
zata (3. ¢ dbra). Kisebb foldrajzi 1éptékben

—egy szubrégion bellil, a populaciok kozott
— az egyedek vandorldsa és ezzel egylitt a
génaramlas is intenzivebb, igy a szubrégiok

kozotti genetikai kiilonbségek jelentds mér-
tékdek, olyan nagyok, mint a szubrégiokon
beltil, a populiciok kozott, vagyis a genetikai
variabilitas egyértelmd foldrajzi mintazatot
mutat (2. dbra). A filesdi és matrai mintdk
teljesen elkilontlnek a masik hiarom, egy-
missal atfedésben levé szubrégio (Zemplén,
Bikk, Aggteleki-karszt) mintaitol (3. d
abra).

Kimutattuk tehat, hogy a lapi és a karszti
hangyaboglarka populacioi kézott nincs ge-
netikai differencialodas (Bereczki et al., 2005),
amelyet mas kutatok morfometriai (Pech et al.,
2004) és molekularis vizsgalatai (Als etal., 2004)
is megerdsitettek.
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Megillapitottuk, hogy a genetikai diffe-
rencialodas foldrajzi mintazata léptékfiiggs.
Ez a jelenség egyértelmlen magyarizhato a

hangyaboglarka fajok életciklusabol adddo
genetikai sodrodas és a génaramlas kozotti
egyensullyal.

Kulesszavak: enzimpolimorfizmus, genetikai differencialodas mintazata, lapi hangyabog-

larka, karszti hangyabogldarka
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